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Warum alte Rinderrassen erhalten?

Johann Saolkner

Halter gefihrdeter Nutztier-Rassen werden seit rund 10 Jahren durch das Osterreichische
Programm zur Forderung einer umweltgerechten, extensiven und den natiirlichen Lebensraum
schiitzenden Landwirtschaft (OPUL) gefdrdert. Dies hat zu einer massiven Aufwertung dieser
Rassen und einer Erhohung der Populationszahlen gefiihrt, wie Vortrdge in diesem Seminar
zeigen. Ich war als Obmann der ONGENE, dem Verein zum Schutze und zur Bewahrung der
Erbanlagen heimischer gefdhrdeter landwirtschaftlicher Nutztierrassen, aktiv an der
Ausarbeitung der Richtlinien fiir diese Forderung beteiligt. Die Frage nach dem Warum stellte
sich kaum. Es gab ein stillschweigendes Einvernechmen aller Beteiligten, dass die Erbanlagen
dieser Tiere wertvoll sind und die Rassen auch einen landeskulturellen Wert darstellen. Vor
Kurzem hatte ich eine Diskussion mit einem englischen Kollegen, der nichts von der Erhaltung
gefdhrdeter Rassen hélt. Er meinte, dass es ja doch einen Grund gébe, warum viele Rassen
gefdhrdet sind. Sie entspriachen nicht den Anforderungen des Marktes, Tiere konventioneller
Rassen konnten das Gleiche besser. Eines meiner Argumente gegen diese Meinung bezog sich
auf das Grauvieh. Grauvieh-Kiihe sind kleiner und geben weniger Milch als etwa Braunvieh-
Kiihe. Mit einer Populationsgréf3e von rund 5000 Kiihen gilt die Rasse als gefdhrdet. Grauvieh ist
aber bestens geeignet fiir marginale Standorte, wie sich etwa im Kosovo gezeigt hat. Die beste
Rasse fiir eine Umwelt ist nicht die Beste fiir alle Umwelten.

Es gibt eine weltweite Bewegung zur Erhaltung gefahrdeter Rassen. Die FAO, die Erndhrungs-
und Landwirtschaftsorganisation der Vereinten Nationen, hat eine politische Fiihrungsrolle. Im
September 2007 richtete die FAO in Interlaken eine technische Konferenz zu tiergenetischen
Ressourcen aus, anlédsslich derer ein globaler Aktionsplan fiir deren Erhaltung und eine
,Erklarung von Interlaken* verabschiedet wurden. Dieses Dokument steht auf der FAO-
Homepage http://www.fao.org/AG/againfo/programmes/en/genetics/ITC docs.html

auch in Deutsch zum Download zur Verfligung.

Nachfolgend einige Ausziige aus der Erkldrung, die helfen sollen, die Frage nach dem ,,Warum
alte Rassen erhalten?** zu beantworten.

e Wir erkennen an, dass Staaten souverdne Rechte in Bezug auf ihre tiergenetischen
Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft haben.

e Wir bestitigen unsere gemeinsame und individuelle Verantwortung fiir die Erhaltung,
nachhaltige Nutzung und ziichterische Weiterentwicklung tiergenetischer Ressourcen fiir
Erndhrung und Landwirtschaft und erkennen die wechselseitige Abhingigkeit der Lander,
Regionen und Voélker in Bezug auf diese Ressourcen an.

e Wir verpflichten uns zur nachhaltigen Nutzung, ziichterischen Weiterentwicklung und
Erhaltung tiergenetischer Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft. Wir verpflichten
uns des weiteren, in Einklang mit den relevanten internationalen Verpflichtungen und
nationalen Gesetzen, den Zugang zu genetischen Ressourcen und den ausgewogenen und
gerechten Vorteilsausgleich aus der Nutzung dieser Ressourcen zu erleichtern. Unser Ziel
ist es, die Welterndhrung zu sichern, den Erndhrungszustand der Menschen zu verbessern
und einen Beitrag zur ldndlichen Entwicklung zu leisten.

e Wir erkennen an, dass nicht der gesamte Umfang der bestehenden Vielfalt der
Nutztierarten zur Steigerung der Nahrungsmittelproduktion, zur Verbesserung der
menschlichen Erndhrung, zur weiteren Starkung der ldndlichen Gemeinschaften oder fiir
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effizientere Produktionssysteme genutzt wird. Wir stellen mit Beunruhigung den
erheblichen, andauernden Verlust von Nutztierrassen fest. Die anhaltende Erosion und
der Verlust tiergenetischer Ressourcen fiir Ernihrung und Landwirtschaft
gefihrden die Anstrengungen zur Gewihrleistung der Erndhrungssicherung, zur
Verbesserung des Ernihrungszustandes der Menschen und zur Forderung der
lindlichen Entwicklung. Wir bestitigen, dass vermehrte Anstrengungen zur weiteren
Erhaltung, ziichterischen Weiterentwicklung und nachhaltigen Nutzung tiergenetischer
Ressourcen unternommen werden sollten

Uns ist bewusst, dass die zukiinftige Nachfrage nach tierischen Erzeugnissen mit einer
nachhaltigen Landwirtschaft und Entwicklung im Einklang stehen muss und dass es
hierzu integrierter Ansdtze zur wirtschaftlichen Entwicklung und der Verfolgung
gesellschaftlicher, kultureller und Okologischer Ziele bedarf. Wir sehen die
Notwendigkeit, Bewirtschaftungsansitze zu iibernehmen, die das Beste aus traditionellen
und modernen Erkenntnissen und Technologien vereinen und die Notwendigkeit, agro-
Okosystemare Ansidtze und integrierte Praktiken zur Bewirtschaftung natiirlicher
Ressourcen anzuwenden.

Wir erkennen an, dass die fiir die Erndhrungssicherung, den nachhaltigen Lebensunterhalt
und fiir das menschliche Wohlergehen wichtigen tiergenetischen Ressourcen das
Ergebnis sowohl natiirlicher als auch gerichteter Selektion durch Kleinbauern, Landwirte,
Pastoralisten und Tierziichter auf der ganzen Welt iiber Generationen sind. Das Resultat
ist eine breite Palette an Nutztierrassen, die ein umfassendes Nutzungsspektrum fiir die
Umwelt, die Menschheit und ihr kulturelles Erbe bieten. Uns ist bewusst, dass alle
Lander ihren Beitrag leisten miissen, diese Ressourcen als Basis fiir die ziichterische
Weiterentwicklung der Nutztiere, die Erndhrungssicherung und die bessere Erndhrung
ihrer ldndlichen und stiddtischen Bevolkerung wie auch zur Unterstiitzung ihrer ldndlichen
Gemeinschaften zu erhalten.

Wir erkennen an, dass die Vielfalt der tiergenetischen Ressourcen fiir Erndhrung und
Landwirtschaft wesentlich dazu beitrdgt, Landwirte, Pastoralisten und Tierziichter in die
Lage zu versetzen, den aktuellen und zukiinftigen Herausforderungen in der
Tierproduktion, die von Verdnderungen der Umwelt einschlieflich Klimawandel
herrithren, begegnen zu konnen, die Resistenz gegen Krankheiten und Parasiten zu
verbessern und der verdnderten Verbrauchernachfrage nach tierischen Erzeugnissen
nachzukommen. Wir erkennen auch den immanenten Wert der biologischen Vielfalt und
die okologische, genetische, soziale, wirtschaftliche, medizinische, wissenschaftliche,
padagogische, kulturelle und geistige Bedeutung der Nutztierrassen an und unsere
ethische Verpflichtung, die Verfiigbarkeit genetischer Ressourcen fiir zukiinftige
Generationen zu gewihrleisten.

Wir bestitigen, dass es gro3e Liicken und Schwichen auf nationaler und internationaler
Ebene in Bezug auf die Kapazititen fiir Bestandsaufnahme, Monitoring, Beschreibung,
nachhaltige Nutzung, ziichterische Weiterentwicklung und Erhaltung tiergenetischer
Ressourcen gibt. Wir halten betrdchtliche finanzielle Mittel fiir erforderlich, um
langfristig nationale und internationale Programme fiir tiergenetische Ressourcen zu
fordern, die Welterndhrung sicherzustellen und einen Beitrag zur nachhaltigen l&ndlichen
Entwicklung zu leisten. Wir sehen die Notwendigkeit, die institutionellen Kapazititen,
Managementstrukturen, Programme und die Politik zu {berpriifen, Defizite zu
identifizieren und letztere mittels Ausbau der nationalen Kapazitdten, vor allem in den
Entwicklungslédndern, abzubauen. Wir rufen zur verbesserten Zusammenarbeit zwischen
den Regierungen, Wissenschaftlern, Landwirten, Pastoralisten, Tierziichtern und
Verbrauchern auf, um aufbauend auf fortwéhrenden Bemiihungen zur Bewirtschaftung
tiergenetischer Ressourcen die bestehenden Liicken und Schwichen zu iiberwinden.
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Wir erkennen an, dass die Bereitstellung neuer und zusitzlicher Ressourcen einen
wesentlichen Unterschied machen kann, wenn die Weltgemeinschaft in die Lage versetzt
werden soll, die nachhaltige Nutzung, ziichterische Weiterentwicklung und Erhaltung
tiergenetischer Ressourcen fiir Erndhrung und Landwirtschaft in Angriff zu nehmen. Wir
empfehlen deshalb konkrete Schritte zur angemessenen Erhohung der finanziellen Mittel
zur Unterstiitzung der Umsetzung des Globalen Aktionsplans in den Entwicklungsldndern
und in den Lindern mit im Ubergang befindlichen Wirtschaftssystemen.

Wir erkennen an, dass die Hauptverantwortung fiir die Umsetzung des Globalen
Aktionsplans bei den nationalen Regierungen liegt. Wir tragen Sorge dafiir, unseren
Verpflichtungen nachzukommen und die notwendigen Schritte zur Umsetzung des
Globalen Aktionsplans entsprechend unserer nationalen Kapazitdten und Ressourcen zu
unternehmen. Wir laden alle Menschen und ihre Gemeinschaften sowie Organisationen
ein, sich uns in der Erreichung der gemeinsamen Ziele anzuschlie3en.

Osterreich hat diese Erklirung unterzeichnet und anerkennt damit die langfristige Sinnhaftigkeit
der OPUL-MaBnahme iiber deren aktuellen Geltungszeitraum bis 2013 hinaus. Dies ist
ermutigend flir die Halter gefdhrdeter Rassen.
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ONGENE und gefdhrdete Nutztierrassen

Das dsterreichische Generhaltungsprogramm im Einklang mit dem GLOBALEN
AKTIONSPLAN fiir tiergenetische Ressourcen

Franz Fischerleitner

1. Einleitung

Unsere landwirtschaftliche Produktion unterliegt einer laufenden Dynamik und hat in den
vergangenen 60 Jahren besonders leistungsfahige Sorten und Rassen entwickelt, die zum Teil der
Bauernschaft, jedenfalls aber der gesamten Wirtschaft Prosperitét gebracht hat.

Dies hatte allerdings zur Folge, dass alte, meist weniger leistungsorientierte Nutztierrassen, die
den aktuellen Anspriichen der Konsumenten und der wirtschaftlichen Erwartung der
Landwirtschaft nicht gerecht wurden, an Bedeutung verloren haben.

Die ersten Warnungen (1965/75) iiber den Rassenriickgang und den Verlust an genetischer
Vielfalt, und auch die ersten Aktivititen zur Erhaltung seltener Rassen kamen von ,,Idealisten*
aus der Landwirtschaft, unterstiitzt von einer damals sehr geringen Zahl von
Tierzuchtwissenschaftern.

Gesetzliche Grundlagen, die genetische Erosion zu unterbinden und seltene Rassen vor dem
endgiiltigen Untergang zu bewahren, gab es damals nicht. Sie wurden allméhlich auf weltweit
internationaler, auf europdischer und auf nationaler Ebene in den letzten 20 Jahren entwickelt.
Auch die Vereinsgriindung der ONGENE - Osterreichische Nationalvereinigung fiir
Genreserven landwirtschaftlicher Nutztiere — 1982, war noch eine rein nationale Angelegenheit.
Generhaltung ldsst sich aber nur dann erfolgreich realisieren, wenn sie international akkordiert
(Globaler Aktionsplan) und kontrollierbar ist (Weltzustandsbericht). Sie muss allerdings an die
nationalen Verhiltnisse und Mdoglichkeiten angepasst sein, damit sie praktisch erfolgreich
durchgefiihrt werden kann.

Die rechtlichen Rahmenbedingungen und etablierten Kommissionen bzw. Arbeitsgruppen sind
hier kurz zusammengestellt.

2. Biodiversitdt und rechtliche Rahmenbedingungen

Die bedeutendste internationale Rechtsgrundlage zur Erhaltung genetischer Ressourcen ist das
von der FAO initiierte Ubereinkommen iiber die Biologische Vielfalt (UBV), bekannt auch als
CBD - Convention Biological Diversity oder Rio-Convention 1992.

Die Grundziele dieser Convention sind
o Erhaltung der biologischen Vielfalt in allen Bereichen
o Die nachhaltige Nutzung ihrer Bestandteile
o Die gerechte Aufteilung der sich aus der Nutzung der genetischen Ressourcen
ergebenden Vorteile.
Die Rio-Convention wurde von iiber 170 Staaten ratifiziert, darunter auch Osterreich.

Die Vertragsstaaten haben sich verpflichtet, laufendes Monitoring zu veranlassen und nationale
Strategien, Pldne und Programme zur Erhaltung und nachhaltigen Nutzung der biologischen
Vielfalt zu entwickeln und politisch zu férdern. Die ,,in situ“ Erhaltung, d.h. die Bewahrung
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lebensfahiger Populationen in ihrer natiirlichen Umgebung soll bei den MafBnahmen im
Vordergrund stehen.

In einem umfassenden Anhang zur Rio-Convention — AGENDA 21 — wurden umfangreiche
Empfehlungen und detaillierte Handlungsauftrige den Vertragsstaaten vorgelegt, die durch
Forderung der nachhaltigen Landwirtschaft und des ldndlichen Raumes die Erhaltung und
nachhaltige Nutzung der tiergenetischen Ressourcen absichern soll.

Es wurde neben der Kommission fiir pflanzengenetische Ressourcen, welche bereits seit 1983
existiert, 1995 eine Kommission fiir Tiergenetische Ressourcen etabliert. Die technische
Arbeitsgruppe dieser Kommission — ITWG-AnGR (Intergovernmental Technical Working
Group Animal Genetic Resources) befasst sich seit 1997 mit den fachlichen Belangen der
tiergenetischen Ressourcen. Die Umsetzung erfolgt durch ein Netz von regionalen und
nationalen Koordinationsstellen. Im Jahre 1999 wurde der ,,State of World*“ Prozess gestartet.
Aus nationalen Berichten wurde ein ,,Weltzustandsbericht™ {iber tiergenetische Ressourcen
zusammengestellt und anlédsslich der 1. Technischen Konferenz fiir tiergenetische Ressourcen
2007 in Interlaken vorgestellt.

Gleichzeitig kam es zur Verabschiedung des ,,Globalen Aktionsplanes®, der entscheidende
weiterfilhrende Strategien zur Bewahrung und Nutzung tiergenetischer Ressourcen aufzeigt und
auch als Grundlage fiir die 6sterreichischen Generhaltungsmafinahmen dient.

Beide Berichte sind im Institut fiir biologische Landwirtschaft und Biodiversitit in Wels
erhéltlich (info@oengene.at).

Die Europdische Gesetzgebung zur Bewahrung der tiergenetischen Ressourcen ist in folgenden
EU-Verordnungen festgelegt.

Verordnung EWG 2078/92. Diese Verordnung fiir umweltgerechte und den natiirlichen
Lebensraum schiitzende landwirtschaftliche Produktionsverfahren schuf zum ersten Mal die
Moglichkeit, die Fordermittel flir die Erhaltung vom Aussterben bedrohter Rassen fiir definierte
MaBnahmen {iber EG-Cofinanzierung zu lukrieren. Diese Forderung erlaubte Halteprdmien fiir
eingetragene Zuchttiere und war eine entscheidende Grundlage fiir die Durchfiihrung von
GenerhaltungsmaBnahmen, die auch seit 1995 von Osterreich beansprucht wurde (OPUL 95).

Mit der Agenda 2000 wurde die frithere Fordermalinahme durch die EU-Verordnung 1257/99 —
,,Entwicklung des lindlichen Raumes* fortgesetzt (OPUL 2000) und inzwischen durch die EU-
Verordnung 1698/05 ersetzt. Sie ist die Basis fiir OPUL 2007 — 2013.

Anzufiihren ist auch die EU-Verordnung 870/04 — Gemeinschaftsprogramm zur Erhaltung,
Charakterisierung, Sammlung und Nutzung genetischer Ressourcen in der Landwirtschatft.
Dadurch wurde die EU-weite Koordination der ErhaltungsmaBBnahmen ermdglicht.

Von den nationalen Gesetzen, die eine Grundlage fiir die Durchfilhrung von
ErhaltungsmaBBnahmen bei seltenen erhaltungswiirdigen Nutztierrassen darstellen, ist das
Landwirtschaftsgesetz in der derzeit geltenden Fassung zu erwdhnen, in dem das Agrar-
Umweltprogramm OPUL 2007 — 2013 u.a. mit der MaBnahme ,Seltene Nutztierrassen®
festgelegt ist. Weiters ist im Agrarrechtsinderungsgesetz 2004 die HBLFA Raumberg-
Gumpenstein als Einrichtung zur Erhaltung landwirtschaftlicher Genressourcen und somit auch
der Aufbau einer Nutztiergenbank festgehalten.

Die Landestierzuchtgesetze stellen die gesetzliche Basis fiir anerkannte Zuchtverbande dar, die
im Rahmen des OPUL-Generhaltungsprogrammes die GenerhaltungsmaBnahmen bei den
seltenen Nutztierrassen praktisch verwirklichen.
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3. Aufbau der Generhaltung in Osterreich

1981 gab das Bundesministerium fiir Land- und Forstwirtschaft eine Studie {iber
Erhaltungsmafinahmen bei ,,gefdhrdeten Nutztierrassen® in Auftrag. Das Ergebnis dieser Studie
war ein umfangreicher Mafinahmenkatalog und die Empfehlung zur Griindung einer zustdndigen
Organisation auf Bundesebene.

Nach der Griindung der ONGENE (1982) wurden alsbald erste Schritte zur Generhaltung
seltener Nutztierrassen in Osterreich gesetzt (Tab. 1).

Tab. 1: Erste Schritte Generhaltung

e Bestandsaufnahme seltene Rassen

e ErhaltungsmaBnahmen privater Bereich — Bergbauernsonderprogramm

e ErhaltungsmaBnahmen 6ffentlicher Bereich (Landwirtschaftl. Bundesanstalten,
Landwirtschaftsschulen)

o  Offentlichkeitsarbeit — genetischer, Skonomischer, ethischer u. dsthetischer Wert

e Aufnahme von Forschungsprojekten — Genbankaufbau (Embryonen, Samen)

e Rind: Heterozygotieprogramm (Anpaarung nach unterschiedlichen Blutgruppenallelen)

Die Bestandsaufnahme gefdhrdeter Rassen 1983 zeigte ein dramatisches Bild (Tab. 2).

Tab. 2: Stand der seltenen Rinderrassen 1983

Pinzgauer = Grauvieh  Original Murbodner  Kérntner Waldviertler — Tux- Ennstaler

Rind Braunvieh Blondvieh  Blondvieh Zillertaler =~ Bergschecken

~4000 ~4000 <1000 <500 ~100 ~40 ~40 ~20
Kreuzungstiere

Wihrend die gefdhrdeten Rassen ,,Original Pinzgauer und ,Tiroler Grauvieh® noch
Populationen iiber 4000 weibliche Zuchttiere aufwiesen, lagen die Bestandszahlen der
hochgefdhrdeten Rassen meist schon im kritischen Bereich von unter 100 ,rassetypischen
Tieren®.

Die Entwicklung des Rinderbestandes nach Rassen (Tab. 3) ldsst klar erkennen, dass der GroBteil
der heute seltenen Rassen durch das Fleckvieh verdringt wurde. Das Pinzgauer Rind wurde
durch Einkreuzung mit Red Holstein (ab 1970) und das Braunvieh durch ,,Veredelung* mit
Brown Swiss (ab 1966) allméhlich verdréngt.

Nach 12 Jahren Titigkeit war es der ONGENE in enger Zusammenarbeit mit den
Zuchtverbianden und engagierten Ziichtern gelungen, die gefdhrdeten Nutztierrassen weitgehend
zu erfassen, eine Rassenliste aufzustellen, Genreserveherden aufzubauen und vor allem bei den
hochgefdhrdeten Rinderrassen Zuchtprogramme zu verwirklichen, die zwar den Erhalt der Rasse,
aber nur ansatzweise die Erhaltung der Genvarianten dieser Rassen sicherstellte.
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Tab. 3: Entwicklung des Rinderbestandes nach Rassen in %

Rasse 1947 1959 1969 1978 1985 1995 2001 2008
Fleckvieh 36,3 45,9 62,9 74,6 78,6 81,3 79,7 77,9
Braunvieh 11,8 14,1 15,6 13,5 11,9 10,0 9,6 8,0
Pinzgauer 16,7 14,6 10,5 6,0 3,7 2,3 23+ 22+
Gelbvieh 24,9 20,0 6,9 0,7 0,3 * * *
Grauvieh 2,0 1,7 1,2 1,2 0,7 0,7 0,7 0,8
Holstein 0,8 0,7 0,5 1,7 3,3 34 4,9 5,5
Fleischrassen * * * * * 1,0 2,5 5,1
Sonstige 7,5 3,0 2,4 2,3 1,5 1,1 * *
Gefdhrdete Rassens X X X X X 0,1 0,3 0,5

* unter Sonstige * ohne Pinzgauer und + inklusive Kreuzungen X nicht

bzw. Fleischrassen Grauvieh mit RF erhoben
gefiihrt

4. EU-Beitritt und OPUL-Programm

Nach dem Beitritt Osterreichs zur Europdischen Union 1995 wurde die Erhaltung der seltenen
Rasse entsprechend der EU-Verordnung 2078/92 an das OPUL-Programm gebunden und die
ErhaltungsmaBnahmen von der ONGENE gemeinsam mit dem BMLFUW neu festgelegt.
Landwirte, die sich zur Zucht und Haltung anerkannt gefdhrdeter Rassen entschieden haben,
konnten am Erhaltungszuchtprogramm mit folgenden Auflagen, die finanziell abgegolten
wurden, teilnehmen.
1. Die Tiere mussten reinrassig sein und in der Rassenliste fiir gefdhrdete NTR eingetragen

sein.
2. Es musste ein Herdebuch bzw. Tierregister durch eine anerkannte Zuchtorganisation

geflihrt werden.
3. Die Zuchtorganisation hatte die Reinrassigkeit der Zuchttiere zu bestétigen.
4. Die Anpaarung war nur mit reinrassigen Vatertieren derselben Rasse erlaubt.
5. Bei den hochgefdhrdeten Rinderrassen waren die Anpaarungsempfehlungen entsprechend

dem Heterozygotieprogramm zu beriicksichtigen.

Tab. 4: OPUL-geforderte Tiere (seltene Rinderrassen)

Rasse 1997 2007 Betriebe 2007
Original Braunvieh 40 272 127
Original Pinzgauer 3624 5268 893
Tiroler Grauvieh 3910 4770 1178
Waldviertler Blondvieh 133 696 100
Kaérntner Blondvieh 301 730 90
Tux-Zillertaler 180 750 188
Pustertaler Sprintzen - 115 51
Murbodner 299 2049 343
Ennstaler Bergschecken - 95 23
Summe 8487 10745 2993

1997 nahmen ca. 3500 Betriebe an den ErhaltungsmafBnahmen teil. Insgesamt konnten 20 Rassen
mit 14669 Zuchttieren, davon 7 Rinderrassen mit 8487 Zuchttieren in die Forderungen fiir
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GenerhaltungsmaBBnahmen einbezogen werden. Der dramatische Zustand vom drohenden
Untergang der seltenen Rassen 1983 wurde somit in eine konsequente und erfolgreiche
Generhaltungszucht iibergefiihrt. Im OPUL 2000 wurden weiter die Rassen Pustertaler
Sprintzen und Ennstaler Bergschecken (Tab. 4) sowie weitere Schaf- und Ziegenrassen in die
Rassenliste aufgenommen.

5. Das Generhaltungsprogramm OPUL 2000 bzw. 2007-2013

Von Seiten der ONGENE wurden fiir die OPUL-MaBnahmen in Zusammenarbeit mit dem
BMLFUW, der ZuchtData, den Verantwortlichen Organisationen und der AMA
Rahmenbedingungen fiir die Generhaltung nach wissenschaftlichen wund praktisch
administrierbaren Grundsitzen ausgearbeitet, laufend adaptiert und verbessert (OPUL 2000).

Das Generhaltungsprogramm im OPUL 2007-2013 beruht auf folgenden Schwerpunkten:
Bundeslinderiibergreifend tatige Verantwortliche Zuchtorganisationen

Weiterer Aufbau des Rassenerhaltes in bauerlicher Zucht

Bewahrung der genetischen Vielfalt (Genvarianten)

Rigorose Abstammungskontrolle bei allen Vatertieren

Gezielte inzuchtkontrollierte Anpaarung bei hochgefahrdeten Rassen

Weiterer Ausbau der Nutztiergenbank

Laufende Kontrolle des Erfolges der Generhaltungsmafinahmen

6. Die Verantwortliche Zuchtorganisation

Zur Zeit werden 31 anerkannte erhaltungswiirdige Nutztierrassen (davon 9 Rinderrassen) in der
Rassenliste gefiihrt, welche jeweils von einem tierzuchtrechtlich anerkannten Zuchtverband als
Verantwortliche Organisation (VO) ziichterisch betreut werden.

Jede VO realisiert bundeslidnderiibergreifend die GenerhaltungsmaBnahmen. Thre Zuchtarbeit
wird von den Zuchtorganisationen der Bundesldnder anerkannt und unterstiitzt. Die
iiberregionale Organisation der Generhaltung ist besonders notwendig, weil seltene NTR sehr
kleine Populationen darstellen, die oft iiber mehrere Bundeslédnder verstreut sind, und
Generhaltungszucht nur dann erfolgreich sein kann, wenn die gesamte Population einheitlich
einbezogen wird.

Die VO fiihren fiir jede Rasse ein Osterreichweites, geschlossenes Herdebuch, definieren den
Rassestandard, das Zuchtziel, die speziellen Vorziige und Eigenschaften jeder Rasse, erstellen
die Anpaarungsprogramme und leisten wertvolle Mithilfe beim Aufbau der Osterreichischen
Nutztiergenbank.

7. Anpaarungsprogramm

Eine wichtige Aufgabe der VO ist die Erstellung und Ausgabe von Anpaarungsempfehlungen zur
Durchfiihrung gezielter Anpaarung. Die gezielte Anpaarung stellt das Herzstiick der Zuchtarbeit
mit kleinen Populationen zur Regulierung des Verlustes der genetischen Vielfalt dar.

Samtliche Zuchttiere aller seltenen Rassen sind mit allen bekannten Abstammungen (Pedigrees)
in zentralen Datenbanken erfasst (RDV - Rinderdatenverbund; SCHAZI - Datenbank fiir Schafe
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und Ziegen; Chromosoft — Datenbank fiir seltene Schweinerassen). Diese Datenbanken sind mit
umfangreichem Formelwesen zur Berechnung der Inzuchtkoeffizienten und zahlreichen anderen
populationsgenetisch relevanten Kennziffern wie Inzuchtzunahme pro Generation, effektive
PopulationsgroBe usw. ausgestattet. So konnen die VO fiir alle Ziichter die notwendigen
Anpaarungsempfehlungen auf Pedigreebasis mit dem Ziel eines moglichst geringen
Inzuchtanstiegs in der Population bereitstellen.

Je nach Tierart und Ziichterwunsch werden Anpaarungsempfehlungen fiir das Einzeltier oder fiir
die gesamte Herde (Schaf- bzw. Ziegenrassen) ausgegeben, die die Inzucht des Nachkommen
beriicksichtigen. Fiir jede Rasse sind bestimmte Inzuchtgrenzwerte der Nachkommen festgelegt,
die nicht iiberschritten werden diirfen. Dadurch wird sichergestellt, dass die fiir die Rasse
typischen Genvarianten weitestgehend erhalten und die charakteristischen Erbanlagen bewahrt
werden.

Um die Richtigkeit der Pedigrees sicherzustellen, wird von allen méannlichen Zuchttieren und
deren Elterntieren eine Abstammungssicherung vorgenommen. Vatertiere ohne Abstammung
sind von der Generhaltungszucht ausgeschlossen.

Die VO tragen auch gemeinsam mit den Ziichtern dafiir Sorge, dass mdglichst viele und soweit
moglich, unverwandte Vatertiere aufgezogen, gekort und eingesetzt werden. Um den Ziichtern
einen Anreiz zu geben, Vatertiere vermehrt bereitzustellen, wird im Rahmen des OPUL-
Programmes fiir die Haltung und den ziichterischen Einsatz von Vatertieren ein erhohter
Pramienzuschuss gewéhrt.

Der breite Vatertiereinsatz erlaubt allerdings nur eine moderate, also sehr begrenzte Selektion.
Dies ist in der Generhaltungszucht erwiinscht, weil die Schirfe der Selektion die Inzucht erhoht
und den Verlust an genetischer Vielfalt beschleunigt. Eine moderate Selektion, die im Einklang
mit dem Erhalt der genetischen Identitét einer Rasse und der wirtschaftlichen Weiterentwicklung
steht, ist anzustreben.

Bei vielen seltenen Rassen wird auch die Nachkommenzahl pro Vatertier begrenzt. Dadurch wird
ein gleichmifiger Zuchteinsatz erreicht und die Linienvielfalt besser abgesichert. Dies ist ein
weiterer Beitrag zur Erhaltung der Vielfalt der Erbanlagen.

8. Kontrolle der GenerhaltungsmaBnahmen

Die Erhaltung kleiner und meist schon im Vorfeld stark ingeziichteter Populationen erfordert
eine abgestimmte Zuchtplanung um weitere Verluste an Genvarianten zu vermeiden. Dies ist nur
mit gezielter inzuchtkontrollierter Anpaarung erreichbar. In der Erhaltungszucht kleiner
Populationen ist Inzucht zwar unvermeidlich, es ldsst sich aber die Zunahme der Inzucht pro
Generation regulieren.

Dank der vorliegenden Pedigrees in den zentralen Datenbanken (RDV, Schazi, Chromosoft)
lassen sich folgende, fiir die Generhaltung relevante populationsgenetische Kennzahlen
berechnen, kontrollieren und evaluieren (Tab.5).

- Inzuchtkoeffizient: Dieser gibt Auskunft, wie stark ein bestimmtes Tier oder eine Rasse
ingeziichtet ist und liefert die Basis fiir weitere Berechnungen.

- Inzuchtzunahme: Die Inzuchtzunahme von der Elterngeneration zur Nachkommengeneration
ist ein wichtiger Parameter fiir den Gefdhrdungsgrad bzw. Weiterbestand einer bedrohten
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Population. Nach heutigem Kenntnisstand kann man davon ausgehen, dass eine Population mit
einer Inzuchtzunahme von weniger als 1 % pro Generation mittelfristig tiberlebensféahig ist.

- effektive Populationsgrofie: Sie gibt Auskunft iiber die reale Elternverteilung im aktiven
Zuchteinsatz. Unter Einbeziehung des Schitzwertes der effektiven Populationsgrofie lasst sich
der Gefdhrdungsgrad bzw. der Verlust an Diversitidt ebenfalls gut beurteilen. Die effektive
PopulationsgroBe kann entweder aus dem durchschnittlichen Inzuchtanstieg pro Generation
(Nel) oder aus dem Inzuchtanstieg pro Generation, beruhend auf dem tatsdchlichen Zuchteinsatz
(Ne3) berechnet werden. Dazu bendtigt man die Anzahl der effektiv eingesetzten Viter und
Miitter und deren Verwandtschaft untereinander. Die Ne 3 kann sich stark verringern, wenn die
Zuchttiere untereinander eng verwandt sind bzw. erhohen, wenn man die Familiengrofie
anndhernd konstant hilt, d.h. ein Vatertier dient nur als Deckpartner fiir eine begrenzte Zahl an
Muttertieren. Liegt der Wert von Nel bzw. Ne3 iiber 50, so ldsst dies den Schluss zu, dass die
Erhaltung der genetischen Diversitit greift und der allerdings unvermeidliche Allelverlust
tolerierbar ist.

- Generationsiquivalent: Eine Malzahl iiber die Vollstindigkeit der Pedigrees in der
Gesamtpopulation. Je tiefer und liickenloser die vorhandenen Abstammungsinformationen sind,
desto genauer sind die Berechnungen fiir alle inzuchtbeschreibenden Kennzahlen. Werte iiber 3,0
lassen weitgehend abgesicherte Berechnungen zu.

- Generationsintervall: Beschreibt das Alter der Elterntiere bei Geburt der Nachkommen, die
siec einmal in der Zucht ersetzen werden. Im Unterschied zu klassischen auf rasche
Leistungssteigerung abzielenden Zuchtprogrammen, wird in der Erhaltungszucht ein langes
Generationsintervall angestrebt, wodurch der Verlust genetischer Vielfalt pro Zeiteinheit (z.B.
Jahr) verringert werden kann.

Tab. 5: Wichtige populationsgenetische Kennzahlen seltener Rinderrassen  Stand: 01/09

Rasse N alle Tiere  Ft fd Nel fd3 Ne3 genE genint
lebend % % % Jahre

Original Braunvieh 1120 1,60 0,39 128,2 0,51 976 799 7,7

Waldviertler Blondvieh 1391 3,18 0,70 71,4 051 973 3,02 6,6

Karntner Blondvieh 1243 1,44 0,14 357,1 0,28 176,9 3,42 573

Tuxer 1650 4,09 0,81 61,7 044 1134 4,02 6,5

Pustertaler Sprintzen 414 2,11 046 108,7 031 162,6 3,81 52

Murbodner 3796 1,01 0,09 5556 0,28 179,0 3,64 6,2

Ennstaler Bergschecken 162 3,53 0,60 83,3 0,63 789 3,53 5,1

N alle Tiere lebend alle im RDV erfassten lebenden Tiere (Referenzpopulation)

Ft durchschnittl. Inzuchtkoeffizient der Referenzpopulation

fd Inzuchtanstieg Eltern — Referenzpopulation

Nel durch den Inzuchtanstieg definierte (berechnete) effektive
Populationsgrof3e

fd3 aus dem tatsidchlichen Zuchteinsatz (effektiv eingesetzte Viter und Miitter)
berechneter Inzuchtanstieg

Ne3 aus dem tatsidchlichen Zuchteinsatz (effektiv eingesetzte Viter u.Miitter)
berechnete effektive Populationsgrofle

genE Generationsdquivalent:  gewichtete  Anzahl  vollstindig  erfasster
Pedigreeinformationen in Generationen

genlnt Jahre durchschnittl. Alter der Eltern bei der Geburt der Referenzpopulation in
Jahren
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Die bisherigen Auswertungen der populationsgenetischen Kennziffern lassen erfreulicherweise
eindeutig erkennen, dass die Ziele des Generhaltungsprogrammes, ndmlich nicht nur die
Vermehrung der Populationen an sich, sondern auch die Sicherstellung der Bewahrung der
Genvarianten, also die Erhaltung der genetischen Vielfalt dieser Rassen, konsequent verfolgt
werden (Tab. 5).

9. Genbank

Im Institut fiir Biologische Landwirtschaft und Biodiversitit der Nutztiere in Wels/Thalheim
wird eine Genbank fiir seltene NTR, aber auch fiir konventionelle Rassen aufgebaut. Es werden
von allen Rassen, soweit realisierbar, von mindestens 25 wenig verwandten Vatertieren
Samendepots angelegt. Dadurch wird der ,,genetische Ist-Zustand* auf beliebig lange Zeit
konserviert und einem Verlust genetischer Vielfalt durch genetische Drift, welche in kleinen
Populationen unvermeidlich ist, entgegengesteuert. Zusitzlich werden von allen Teststieren
etablierter Rassen Samendepots in der Genbank angelegt.

Tab. 6: Genbank Wels Stand: 01/09
Tierart 1997-2008 * Genbank Embryonen ** Genbank ~

> extern ™ 1987-1992 ctablierte Rassen
Rind 126 ~ 400 131 1640
Pferd 28 ~ 50 - 37
Schaf 149 - - -
Ziege 110 - - -
Schwein 9 - - -

*  Anzahl von Vatertieren seltener Rassen, von denen Samendepots angelegt wurden

™ Anzahl Vatertiere seltener Rassen in anderen KB-Stationen (z.B. Pinzg., Tir.GV usw.)
% Anzahl eingelagerter Embryonen seltener Rassen
*  Anzahl Vatertiere etablierter Rassen in Wels gelagert

10. Forderungen

Die Erhaltung der genetischen Basis seltener Nutztierrassen ist nicht nur eine Vorsorge fiir eine
ungewisse ziichterische Zukunft, sondern auch die Bewahrung von Kulturgut, welches oft den
einzigartigen Charakter einer Region bestimmt und das Landschaftsbild pragt. Bedrohte Rassen
miissen daher der Landwirtschaft und der allgemeinen Gesellschaft etwas Wert sein.

Erhaltungswiirdige Rassen konnen oft auch von Idealisten nicht ohne Einkommensverluste
geziichtet werden, sodass eine finanzielle Hilfe fiir die Ziichter notwendig ist. Im OPUL 2007
wird daher eine Forderung sowohl auf nationaler Ebene, als auch auf Ebene der Europdischen
Union, entsprechend der Verordnung zur Entwicklung des Landlichen Raumes 1698/05 gewéhrt.

Tab. 7: OPUL-Forderung seltene Rinderrassen

Rasse, Gefdhrdungsgrad Kuh Stier

gefdhrdet: Original Pinzgauer, Tiroler Grauvieh 140 € 430 €

hochgefdhrdet: Original Braunvieh, Waldviertler 280 € 530 €
Blondvieh, Kiarntner Blondvieh, Tuxer, Pustertaler
Sprintzen, Murbodner, Ennstaler Bergschecken
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anerkannte erhaltungswiirdige Rasse

jihrliche Beantragung im Mehrfachantrag OPUL

Einhaltung des Generhaltungsprogrammes

weibliche Tiere miissen bereits einen Nachkommen haben
mannliche Tiere miissen abstammungsgesichert und zur Zucht
zugelassen sein

Bestdtigung der Forderwiirdigkeit durch die VO

Fordervoraussetzung:

Diese Forderung stellt weniger einen Anreiz flir eine Produktionserhhung dar, sondern ist
vorwiegend eine Anerkennung fiir die im Rahmen des Generhaltungsprogrammes zu leistende
erschwerte Zuchtarbeit. Die Hohe der Forderung pro Tier und Jahr ist in Tab. 7 dargestellt.

11. Ausblick

Die OPUL-MaBnahme ,,Seltene Nutztierrassen® hat vorerst die Erhaltung der anerkannten,
seltenen Rassen in béuerlicher Zucht sichergestellt. Die Erhaltungsmafinahmen haben, sowohl
was die Zunahme der Populationen, als auch die Bewahrung der rassetypischen, genetischen
Eigenschaften betrifft, zu greifen begonnen und werden akzeptiert. Sie sind kontrollierbar und
evaluierbar geworden.

Generhaltung ist aber ein fortlaufender Prozess, der mittelfristig auch einer finanziellen
Unterstiitzung bedarf. Es wird daher auch iiber das OPUL 2007 — 2013 hinaus notwendig sein,
Erhaltungsmafnahmen zu setzen und aus 6ffentlichen Mitteln zu unterstiitzen.

Seltene, erhaltungswiirdige Nutztierrassen kdnnen nur dann langfristig tiberleben, wenn sie ihre
Produktivitét steigern bzw. sich am Markt mit speziellen Nischenprodukten oder einzigartigen
Qualitdtsprodukten  behaupten, die besonders den anspruchsvollen Konsumenten
zufriedenstellen.

Die Schonheit und Vielfalt von Pflanzen und Blumen begeistern jeden und genauso gehdrt die
Schonheit und Vielfalt an Tieren, respektive Nutztieren dazu, unsere Umwelt auch kiinftigen
Generationen liebens- und lebenswert zu erhalten.
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Inzucht & Co - Aktuelle Auswertungen zur genetischen
Vielfalt

Christian Fiirst und Birgit Fiirst-Waltl

1. Einleitung

Die Problematik der Linienverengung, Inzucht oder der Dominanz von einzelnen Stieren ist seit
Jahren ein heftig diskutiertes Thema in der Rinderzucht. Es gibt verschiedene Griinde fiir die
Verringerung der genetischen Vielfalt innerhalb von Rassen. Fiir die Erreichung eines
entsprechenden Zuchtfortschritts ist eine ausreichende Variation innerhalb einer Population
Voraussetzung. Bei konsequenter Selektion um dem Zuchtziel niher zu kommen, reduziert sich
allerdings zwangsldufig die Variation. Das bedeutet, dass uns ein straffes, konsequentes
Zuchtprogramm mit hoher Selektionsintensitdt basierend auf Tiermodell-Zuchtwerten und
iberregionaler Zusammenarbeit zwar rascher dem Zuchtziel néherbringt, aber damit auch die
genetische Vielfalt reduziert. Die Zuchtorganisationen sind daher gefordert, die Erhaltung
entsprechender genetischer Variation im Auge zu behalten, um lédngerfristig Zuchtfortschritt
erzielen zu konnen und fiir eventuell gednderte Rahmenbedingungen geriistet zu sein.

Um den aktuellen Stand der genetischen Vielfalt vor allem bei den 5 groBiten Gsterreichischen
Rinderrassen Fleckvieh, Braunvieh, Holstein, Pinzgauer und Grauvieh darzustellen, wurden
einige Auswertungen durchgefiihrt. Die Ergebnisse zur Entwicklung der Inzuchtkoeffizienten,
die Bedeutung der Inzuchtdepression, die Entwicklung bei den Erbfehlern und eine Prisentation
der wichtigsten Vorfahren werden im Folgenden dargestellt. Zum Schluss soll auch noch auf
mogliche MalBnahmen hingewiesen werden, um der Reduktion der genetischen Vielfalt
entgegenzuwirken.

2. Inzuchtkoeffizient

Unter Inzucht versteht man die Paarung von Tieren innerhalb einer Population, die enger
miteinander verwandt sind als die Paarungspartner im Durchschnitt der Population. Fiir den
Durchschnitt wird immer eine bestimmte Vorfahrengeneration (Basisgeneration) herangezogen.
Je weiter man die Abstammung zurlickverfolgt, desto mehr Tiere kdnnen also als miteinander
verwandt erkannt werden (Fiirst-Waltl, 1998).

Um den Grad der Inzucht zu beschreiben wird heute fast ausschlieBlich der von Sewall Wright
vorgeschlagene Inzuchtkoeffizient verwendet, der wie folgt berechnet wird:

F:Z(%jnl+n2+l(l+FA)

Dabei sind

F = der Inzuchtkoeffizient des Tieres,

n,n; = die Anzahl an Generationen, die zwischen dem Tier und dem jeweiligen
gemeinsamen Vorfahren auf miitterlicher und viterlicher Seite liegen und

Fy = der Inzuchtkoeffizient des gemeinsamen Ahnen.
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Die Summierung erfolgt iiber alle gemeinsamen Ahnen — das sind jene Vorfahren, die sowohl auf
der miitterlichen als auch wviterlichen Seite des Stammbaumes vorkommen. Der
Inzuchtkoeffizient F beschreibt die Wahrscheinlichkeit inwieweit herkunftsgleiche Gene an
einem bestimmten Genort des Tieres auftreten konnen bzw. Homozygotie (Reinerbigkeit)
aufgrund der Abstammung bzw. Herkunftsgleichheit der Gene vorliegt.

Mit folgendem Beispiel aus der Rinderzucht soll dies verdeutlicht werden:

VV: FELIX
V: FRANZ VM: ANITA
FRITZ
M: RIOLA MV: FELIX
' MM: RITA

In diesem Beispiel betrachtet man die einfache Situation einer Halbgeschwisterpaarung. Man
sieht, dass die beiden Tiere Franz und Riola den gleichen Vater haben, nimlich den Stier Felix.
Erhalten nun Franz und Riola eine Kopie desselben Allels, das heilit, dasselbe DNA-Segment
irgendeines Genortes von Felix, kann man sagen, dass Franz und Riola Gene haben, die
herkunftsgleich sind. Der Nachkomme von Franz und Riola, der Stier Fritz, kann nun auf jedem
Genort Gene erben, die herkunftsgleich sind.

Verwendet man fiir dieses Beispiel die Formel zur Berechnung des Inzuchtkoeffizienten so ergibt
sich:

1 n+ny+1 1 1+1+1
F=2(Ej (1+FA)=(EJ (1+0)=0,125

da zwischen Fritz und Felix sowohl miitterlicher- als auch véterlicherseits je eine Generation
liegt. Der Inzuchtkoeffizient fiir Fritz betrdgt also 0,125 oder 12,5%.

In diesem Fall gehen wir davon aus, dass Felix selbst nicht ingeziichtet war; wire er es, miisste
man seinen Inzuchtkoeffizienten noch zusétzlich berticksichtigen.

Beachtet werden muss allerdings, dass mit dem Inzuchtkoeffizienten nicht die absolute
Homozygotie gemessen wird. Angegeben wird vielmehr der Riickgang der Heterozygotie in
Bezug auf eine Basispopulation. Die Tiere der Basispopulation werden dabei als nicht
miteinander verwandt und daher mit einem Inzuchtkoeffizienten von 0 angenommen. Das heif3t,
mit dem Inzuchtkoeffizienten wird immer angegeben, in welchem Ausmalf} ein Tier weniger
heterozygot ist als Tiere, die einen Inzuchtkoeffizienten von 0 haben (Fiirst-Waltl, 1998).

Inzucht und Homozygotie steigen zwar im Allgemeinen nur langsam an, konnen jedoch mit einer
einzigen Generation Fremdpaarungen vollig beseitigt werden. In unserem Beispiel wire das eine
Anpaarung von Fritz mit einer Kuh, die Felix nicht im Stammbaum aufweist.

Betrachtet man eine bestimmte Population, so kommt es ohne Einkreuzung automatisch zu einer
Inzuchtsteigerung pro Generation, weil eine Population nur aus einer begrenzten Anzahl von
Tieren besteht. Die Steigerung der Inzucht ist von der Populationsgrof3e (ménnlich und weiblich)
abhingig— je kleiner eine Population ist, umso stérker steigt die Inzucht an. Da die Anzahl der
weiblichen Tiere in unseren Rinderpopulationen iiblicherweise relativ groB} ist, bedeutet dies,
dass die Steigerung der Inzucht unter praxisiiblichen Zuchtbedingungen praktisch nur von der
Anzahl der ménnlichen Tiere bedingt wird. Der Hauptgrund dafiir ist die in der modernen
Rinderzucht unverzichtbare kiinstliche Besamung. Gleichzeitig fithren aber auch Entwicklungen
wie das BLUP-Tiermodell bei der Zuchtwertschiatzung, die INTERBULL-Zuchtwertschétzung
oder der Einsatz von Embryotransfer zu einer Erhdhung der Inzucht, letztere aufgrund der
Verminderung der Anzahl der weiblichen Tiere (Fiirst-Waltl, 1998).
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Bei allen Studien, in denen Inzucht untersucht wurde, hédngt die Hohe des gefundenen
Inzuchtkoeffizienten jedoch stark von der Anzahl der einbezogenen Generationen ab. Je weiter
man zurlickgeht, um so eher wird man Verwandtschaftsverhiltnisse zwischen Tieren aufdecken
konnen. Da der Einsatz von EDV und damit die Verfligbarkeit von Abstammungen auf
elektronischen Datentridgern im Verhéltnis noch relativ jung ist, haben jlingere Tiere eher die
Moglichkeit, Inzuchtkoeffizienten aufzuweisen als é&ltere. Die Anzahl der einbezogenen
Generationen ist also einer der Griinde fiir den Anstieg der Inzucht in Populationen, wenngleich
auch, wie schon vorher erwdhnt, ein gewisser Anstieg in geschlossenen Populationen immer zu
erwarten ist (Fiirst-Waltl, 1998).

Wie groB ist die Inzucht in Osterreich?

Die durchschnittlichen Inzuchtkoeffizienten einiger Rinderpopulationen in Osterreich (weiblich
bis max. 25% Fremdgenanteil) sind in den Abbildungen 1 und 2 dargestellt.

45 5
40 5 - ”
g 5 = g / O
< 30 = —F| o4 = = —TX
i — = c / S A
5 25 ot = 7 |BY| 803
s e e — HF o3 ™ | ——
g 20 T = 2 Y - 3 .
£ e ! £ 24 : N—
£ 15 i 5 . \ / ! -, N e
] T //_/ —-6V B2 e =
s 000 £ DAVT
3 Liorsl J
05 T ——— 1 8 \}\‘;
P
[ o e U B B S B e e e e 0

1980 1983 1986 1989 1992 1995 1998 2001 2004 2007 S Pd PN DD PSP P D P
\“OP\‘* UG ARG UIC IR UG G s i s 490‘:19 AP

Jahre Geburtsjahre
Abb. 1: Entwicklung des Inzuchtkoeffizienten Abb. 2: Entwicklung des Inzuchtkoeffizienten
fiir Fleckvieh (FV), Braunvieh (BV), Holstein fiir Tuxer (TX), Murbodner (MB), Kirntner
(HF), Pinzgauer (PI) und Grauvieh (GV). Blondvieh (KB) und Waldviertler Blondvieh
(WV).

Aus Abbildung 1 geht hervor, dass die durchschnittlichen Inzuchtkoeffizienten bei den 5 groften
oOsterreichischen Rassen in den letzten Jahrzehnten praktisch linear angestiegen sind, wogegen
sich der Inzuchtkoeffizient bei den gefdhrdeten Rassen offenbar praktisch stabilisiert hat. Von
den grofiten Rassen liegt Fleckvieh mit 1,7% im aktuellsten Jahrgang auch im internationalen
Vergleich sehr niedrig. Die anderen Rassen liegen iiberwiegend zwischen 3 und 5%.

Der hochste Inzuchtkoeffizient ist bei einem Braunviehtier mit 43,5% zu finden. Der Anteil der
ingeziichteten Tiere liegt praktisch bei allen Rassen deutlich tiber 90%, trotzdem sind die
durchschnittlichen Inzuchtkoeffizienten der ingeziichteten Tiere niedrig. Dies zeigt, dass einer
engen Inzucht durch gezielte Anpaarungen im Allgemeinen entgegengewirkt wird.

In einer Untersuchung iiber die bayrische Fleckviehpopulation (Rosenberger et al., 2004) wurde
gezeigt, dass der Inzuchtgrad von Kiihen des Geburtsjahrgangs 1999 nur bei ca. 0,6% liegt, bei
Stieren knapp iiber 1%. Eine Untersuchung {iber das Schweizer Braunvieh gibt die
durchschnittliche Inzucht fiir den Geburtsjahrgang 1984 mit 1,67% an (Casanova et al., 1992).
Fir die Milchviehpopulationen in den USA wurden fiir den Geburtsjahrgang 1990
Inzuchtkoeffizienten zwischen 2,6% (Holstein) und 4,7% (Ayrshire) ausgewiesen (Wiggans et
al., 1995). Weigel (2001) verdeutlichte die Weiterentwicklung nach oben: die Geburtsjahrginge
2000 wiesen durchschnittliche Inzuchtkoeffizienten von ca. 4,5% (Brown Swiss) und 6%
(Jersey) auf. Ahnliches ist auch bei kanadischen Milchrinderrassen zu beobachten (Sewalem et
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al., 2006). Lagen die Inzuchtkoeffizienten fiir die Geburtsjahre 1980-84 bei Ayrshire, Holstein
und Jersey noch bei 3,36%, 1,80% und 3,23%, stiegen sie fiir die Geburtsjahrgéinge 2000-2004
auf 5,41%, 4,97% und 4,79% an. Beim ddnischen Holstein berichteten Sorensen et al. (2005) von
einem Inzuchtanstieg von etwa 1% pro Generation, beim irischen Holstein von etwa 0,10% pro
Jahr (McParland et al., 2007a).

Bestehen Gefahren?

Aus den Auswertungen ist klar ersichtlich, dass es in den letzten Jahrzehnten zu einer deutlichen
Reduktion der genetischen Vielfalt gekommen ist. Worin bestehen aber die Gefahren eines
steigenden Inzuchtgrades?

a) Inzuchtdepression

b) Erbfehler

¢) Verlust wertvoller Gene

2.1 Inzuchtdepression

Inzucht an sich ist noch nichts Schlechtes und wird auch in der Tierzucht z.B. in Form von
Linienzucht immer wieder erfolgreich gezielt eingesetzt. Eine Gefahr ist allerdings, dass es zu
einer Leistungsreduktion durch die sogenannte Inzuchtdepression kommen kann.

Wie bereits gezeigt, vermindert Inzucht die Heterozygotie und erhoht daher die Homozygotie.
Damit taucht auch das Problem des vermehrten homozygoten Auftretens von rezessiven Genen
auf. Diese treten im Zusammenhang mit einem sogenannten dominanten Erbgang auf, das
bedeutet, dass ein Allel sich im Vergleich zu einem anderen ,,durchsetzt, weshalb man es als
dominant bezeichnet, wahrend es ein anderes Allel, das rezessive, in seiner Wirkung unterdriickt.
Ein Beispiel fiir dominanten Erbgang ist die schwarze Farbe bei Rindern: schwarze Tiere konnen
sowohl reinerbig schwarz sein, konnen aber auch 7Trdger eines anderen Farbgens sein.
Abgesehen von den weniger wichtigen Farbgenen sind auch viele unerwiinschte rezessive Gene
in den Heterozygoten ,,versteckt”, sodass durch eine Verminderung der Heterozygoten diese
unerwiinschten Gene verstiarkt zur Wirkung kommen konnen. Das konnen in manchen Fillen
unerwiinschte genetische Defekte sein, wie die meisten bekannten Erbfehler (siehe 2.2).

Nicht alle dieser Gene fithren zu schwerer Krankheit oder den Tod des Tieres, viele dieser Gene
mindern die Produktion bzw. Reproduktion, was man als Inzuchtdepression bezeichnet. Paart
man dagegen Tiere aus verschiedenen Populationen miteinander, also Tiere die deutlich weniger
verwandt sind, als es dem Durchschnitt der Paarungen innerhalb der Population entspricht, so
zeigen die Kreuzungsnachkommen Leistungen, die {iber dem arithmetischen Mittel der Eltern
liegen, was man als Heterosiseffekt bezeichnet.

Die Inzuchtdepression wird iiblicherweise je % Inzuchtsteigerung ausgedriickt. Neben dem
Inzuchtkoeffizienten hingt die Inzuchtdepression auch von den mittleren Allelfrequenzen und
dem Dominanzgrad ab. Merkmale, an denen keine Allele mit Dominanzwirkung beteiligt sind,
zeigen daher keine Inzuchtdepression, fiir Allele mit mittleren Allelfrequenzen und stark
ausgepragter Dominanz ist sie am hochsten. Inzuchtdepression ist daher im Allgemeinen bei
Fitness-Merkmalen am stirksten, da bei Allelen, die Fitnessmerkmale betreffen, Dominanz eine
groflere Rolle spielt als bei Allelen, die andere Merkmale betreffen. Dies ldsst sich durch einen
stirkeren Selektionsdruck auf Fruchtbarkeits- und Vitalititsmerkmale erkldren, da diese fiir die
Erhaltung einer Art von grofler Bedeutung sind. Bedingt durch die natiirliche Selektion wird die
additiv genetische Varianz sehr klein (niedrige Heritabilitdt), da sich nur jene Tiere durchsetzen
konnen, die nahe am Optimum liegen, wihrend es zu einer relativen Anhdufung dominanter und
iiberdominanter Genwirkungen kommt.
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Tabelle 1: Geschiitzte Inzuchtdepression (Effekte von 1% Inzuchtsteigerung, Fiirst, 1994).

Merkmal Laktation Fleckvieh Braunvieh
Milch (kg) 1 -6,9 -7,2
2 -6,6 -6,3
3 -5,2 -10,4
Fett (%) 1 0,0002 -0,0004
2 -0,0005 -0,0003
3 -0,0020 -0,0001
Zwischenkalbezeit (Tage) 1 -0,14 +0,21
2 +0,06 +0,25
3 +0,01 -0,36
Nutzungsdauer (Tage) -4.9 -4,3
Lebensleistung (kg) -110 -165

In einer édlteren Osterreichischen Untersuchung wurde der Effekt der Inzuchtsteigerung auf
Milchleistungs- und Fitnessmerkmale untersucht (Tab. 1, Fiirst, 1994). Sowohl beim Fleckvieh
als auch bei Braunvieh zeigte sich eine eher niedrige Inzuchtdepression (etwa 5-10 kg Milch) in
Bezug auf Milchleistung. Die Nutzungsdauer verringerte sich bei 1%iger Inzuchtsteigerung etwa
um 5 Tage, die Lebensleistung um mehr als 100 kg. Bei der Zwischenkalbezeit errechneten sich
sehr unterschiedliche Ergebnisse von einer leichten Verldngerung bis zu einer leichten
Verkiirzung.

Mit einem Datensatz des Osterreichischen Fleckviehs wurde die Situation der Inzuchtdepression
hinsichtlich des Verendens von weiblichen Kilbern bzw. Kalbinnen genauer analysiert. Zur
Analyse wurden alle zwischen 2003 und 2007 geborenen weiblichen Zuchtkélber herangezogen,
wobei im jeweiligen Beobachtungszeitraum exportierte oder geschlachtete Tiere ausgeschlossen
wurden. Dariliber hinaus wurden noch Einschrankungen hinsichtlich der Datenqualitit bzw. -
struktur vorgenommen, woraus ein Datensatz mit 105.525 Tieren resultierte. Zwischen dem 2.
und dem 180. Lebenstag verendeten durchschnittlich 3,33% der analysierten Tiere. Die
Inzuchtdepression fiir die Verluste in diesem Zeitraum betrug 0,20 %. D.h., von Tieren mit
einem Inzuchtkoeffizienten von 12,5% (das wéren z.B. Tiere aus Halbgeschwisterpaarungen)
verenden durchschnittlich um 2,5% mehr bis zum 180. Tag als von Tieren, die nicht ingeziichtet
sind. Betrachtet man den gesamten Zeitraum von 2 Tagen nach der Geburt bis zur ersten
Abkalbung, so verendeten im Schnitt 5,49% der Kalbinnen. Fiir das Merkmal ,,Verenden in der
Aufzuchtphase® betrigt die geschitzte Inzuchtdepression 0,31%. Uber die gesamte
Aufzuchtphase verenden also im Vergleich zu nicht ingeziichteten Tieren um 3,9% mehr
Kalbinnen, wenn sie einen Inzuchtkoeffizienten von 12,5% aufweisen!

In der Diplomarbeit von Maximini (2008) konnte beim oOsterreichischen Fleckvieh in zwei
Besamungsstationen bei 10%iger Inzuchtsteigerung eine Verringerung des Spermavolumens von
0,7-1,5 ml, der Gesamtspermienanzahl von 1,8-2,4 Mrd. und des Anteils lebender Spermien von
etwa 3% nachgewiesen werden. Die durchschnittlichen Inzuchtkoeffizienten der
Besamungsstiere von 1,2 bzw. 1,5 % zeigen aber, dass das Inzuchtniveau sehr niedrig ist und
Stiere aus engeren Verwandtenpaarungen im Allgemeinen bewusst vermieden werden.

Fiir Milchleistungsmerkmale gibt es weltweit sehr viele Untersuchungen zur Bedeutung der
Inzuchtdepression, wobei mit -20 bis -30 kg Milch bzw. etwa -1 kg Fett bzw. Eiweill deutlich
héhere Werte pro Prozent Inzuchtsteigerung als in Osterreich oder Deutschland (9 —13 kg Milch
und 0,3-0,5 kg Fett bzw. Eiweil beim Braunvieh und Gelbvieh, Krogmeier et al., 1997)
angegeben werden (z.B. Croquet et al., 2006, Wiggans et al., 1995, Casanova et al., 1992). Da
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international zumeist spezialisierte Milchrassen (Holstein, Jersey) fiir die Untersuchungen
herangezogen werden, konnte die im Vergleich niedrigere Inzuchtdepression in Deutschland und
Osterreich mit dem etwas niedrigeren Leistungsniveau der Doppelnutzungsrassen
zusammenhéangen.

Der Schwerpunkt der Untersuchung der Inzuchtdepression lag iiber lange Zeit auf
Produktionsmerkmalen, in den vergangenen Jahren wurde aber auch zunehmend der Effekt der
Inzucht auf funktionale Merkmale untersucht.

Wihrend sich z.B. bei (Miglior et al., 1995) nur eine geringe Bedeutung der Inzucht auf die
Zellzahl zeigte, konnten Serensen et al. (2006) Inzuchtdepression auf die Zellzahl aber auch auf
die Mastitisinzidenz in den ersten 3 Laktationen beim dénischen Holstein nachweisen. Im
Vergleich zu Kithen mit einem Inzuchtkoeffizienten von 2% hatten Kiithe mit
Inzuchtkoeffizienten von 5% eine um 0,5 bis 1,1% hohere Mastitisinzidenz.

Auch fiir die Merkmale Totgeburtenrate und Kalbeverlauf wurde beim amerikanischen Holstein
Inzuchtdepression nachgewiesen (Adamec et al., 2006). Der Effekt der Inzucht war am hochsten
fiir Erstlingskithe, pro 1% Inzuchtsteigerung erhohte sich die Wahrscheinlichkeit einer
Schwergeburt um 0,42% bzw. 0,30% bei ménnlichen und weiblichen Kilbern wihrend sich die
Wabhrscheinlichkeit der Totgeburt um 0,25 bzw. 0,20% erhohte. Auch beim spanischen Holstein
erhohte sich der Anteil der Schwergeburten durch Inzucht: Kiihe mit einem Inzuchtkoeftizienten
>25% hatten einen um 1,67% erhdhten Schwergeburtenanteil im Vergleich zu Tieren mit keiner
oder niedriger Inzucht (Gonzalez-Recio et al., 2007).

Beziiglich der Nutzungsdauer untersuchten Sewalem et al. (2006) das relative Abgangsrisiko in
Abhingigkeit vom Inzuchtkoeffizienten bei kanadischen Holstein, Ayrshire und Jersey. Bei allen
3 Rassen erhohte sich das Abgangsrisiko mit steigender Inzucht: bei Tieren mit
Inzuchtkoeffizienten zwischen 6,25 und 12,5% beispielsweise um 14-19% gegeniiber nicht
ingeziichteten Tieren. Dem entsprechen auch die Ergebnisse von Smith et al. (1998), die von
einem Riickgang von 13,1 Tagen Nutzungsdauer pro Prozent Inzuchtsteigerung bei
amerikanischen Holstein berichteten.

Natiirlich ist auch die weibliche Fruchtbarkeit von Inzuchtdepression betroffen: in einer neueren
irischen Arbeit konnte gezeigt werden, dass sich bei Holstein-Kithen mit einem
Inzuchtkoeffizienten von 12,5% die Zwischenkalbezeit um 8,8 Tage verldngerte. Gleichzeitig
erhohte sich das Erstkalbealter um 2,5 Tage (McParland et al., 2007b). Auch Van Raden und
Miller (2006) wiesen einen negativen Effekt der Inzucht auf die Fruchtbarkeit nach: pro 10%
Inzuchtsteigerung sank die Non-Return-Rate 70 um 1%.

Ublicherweise geht man von negativen Effekten der Inzucht auf Fruchtbarkeitsmerkmale aus. Ein
Extrembeispiel aus der Rinderzucht hinsichtlich Inzucht ist das Chillingham-Rind in England,
das seit 300 Jahren lediglich aus dem Bestand einer Herde geziichtet wird, die derzeit aus 49
Tieren besteht. Untersuchungen der DNA haben gezeigt, dass die Tiere inzwischen genetisch fast
identisch sind. Trotzdem ist die Lebens- und Vermehrungsfahigkeit offenbar nicht beeintrachtigt
(Visscher et al., 2001).

2.2 Erbfehler

Wie bereits erwihnt, steigt durch Inzucht die Wahrscheinlichkeit fiir das Auftreten von
rezessiven Erbfehlern. Grundsitzlich ist keine Rasse frei von Erbfehlern. Ziel muss es jedoch
sein, die Frequenz so niedrig zu halten, dass praktisch keine erblich bedingten Missbildungen
auftreten.

Grundvoraussetzung, um die Erbfehlerproblematik in den Griff zu bekommen, ist die moglichst
vollstindige Erfassung der Missbildungen. Fiir eine gesicherte Diagnose ist es in vielen Fillen
notwendig, dass vom erkrankten Kalb eine Gewebeprobe entnommen wird, um eine
histologische Untersuchung (Gewebe) durchfiihren zu konnen und auch um die Abstammung mit
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Sicherheit feststellen zu konnen. Bei Verdacht auf eine erblich bedingte Missbildung eines
geborenen Kalbes soll die Besamungsstation bzw. der Zuchtverband informiert werden, die alles
weitere in die Wege leiten. Bei der ndchsten Milchleistungskontrolle ist die Missbildung auch
dem Kontrollorgan mitzuteilen, damit eine ordentliche Erfassung im RDV gewihrleistet ist.
Neben der exakten Erfassung der Missbildungen ist die Entwicklung eines Gen- bzw.
Markertests zur Bestimmung, ob ein Tier frei (AA) oder ein Tragertier (Aa) ist, von hochster
Wichtigkeit. Mithilfe eines Gentests kann ziichterisch sehr gezielt vorgegangen und so das
Risiko drastisch reduziert werden.

Jedes Tier bekommt im Rahmen der Vererbung vom Vater und von der Mutter jeweils eine
Kopie des gleichen Genorts (Allel). Man geht davon aus, dass am Genort, der fiir einen
homozygot rezessiven Erbfehler verantwortlich ist, zwei verschiedene Allele (normales Allel A
und ,krankes’ Allel a) vorhanden sind. Die verschiedenen mdglichen Kombinationen bei der
Vererbung sind in Abbildung 3 dargestellt. In der Situation 1 wird angenommen, dass Vater und
Mutter frei von Erbfehlern sind (AA) und somit alle Nachkommen ebenfalls erbfehlerfrei sind.
Bei einer Anpaarung eines Tragers des ,kranken’ Allels (Aa) mit freien Tieren (AA) sind keine
Erbfehler zu erwarten (Situation 2), allerdings sind die Hélfte der Nachkommen wieder Trager
(Aa). Aus Situation 3 wird ersichtlich, dass nur dann ein erbkrankes Kalb (aa) auftreten kann,
wenn sowohl Vater als auch Mutter Trager (aber ansonsten vollig gesund) sind (Aa). In diesem
Fall ist jedes 4. Kalb betroffen.

1 2 3
AlA AA

\/ /)?E%K\ /)%Q\

Al 6 Ho 66

100% 50% 50% 25% 50% 25%
AN Aln o
frei frei Trager frei Trdger krank
gesund gesund gesund gesund gesund

Abb. 3: Vererbungsschema eines homozygot rezessiven Erbfehlers.

In Osterreich sind praktisch bei allen Rassen Erbfehler bekannt (Miiller, 2003). Von den meisten
Erbfehlern gibt es bereits Marker- oder Gentests, die die Identifizierung der Trager und somit die
ziichterische Bearbeitung deutlich erleichtern. In den Abbildungen 4 bis 8 sind die
Entwicklungen der Genfrequenzen von denjenigen Erbfehlern dargestellt, von denen die
Information tiber Trager bzw. Nicht-Trager weitgehend vollstindig vorliegt.

Beim Fleckvieh wurde der Erbfehler Spinnengliedrigkeit im Jahr 2005 bekannt, mittlerweile hat
man das Problem auch durch die Anwendung eines Markertests recht gut in Griff bekommen.
Die Genfrequenz war bei den KB-Stieren zeitweise schon an die 5% (v.a. durch Romel- und
Egol-Sohne), liegt aber in den aktuellen Geburtsjahrgéingen bereits unter 1% (Abb. 4). Beim
Braunvieh ist Spinnengliedrigkeit bereits langer bekannt, aber auch ein Markertest existiert schon
langer, sodass die Frequenz mit ca. 2% auch im niedrigen Bereich liegt (Abb. 5). Bei Weaver
(Abb. 6) und der Spinalen Muskelatrophie (SMA, Abb. 7) war die Frequenz bereits recht hoch,
ist allerdings in den letzten Jahren erfreulicherweise riickldufig. Dazu tragen sicherlich die
Markertests wesentlich bei. Die hochste Genfrequenz ist bei der Spinalen Dysmyelination (SDM,
Abb. 8) festzustellen. Zumindest bei den weiblichen Tieren ist vorerst noch kein Riickgang zu
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erkennen. Der verfiigbare Gentest sollte helfen, den bestehenden Trend zu stoppen bzw.

umzudrehen.
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Abb. 6: Entwicklung der Genfrequenz fiir
Weaver beim Braunvieh.
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Abb. 8: Entwicklung der Genfrequenz fiir

SDM

beim Braunvieh.

2.3 Verlust wertvoller Gene
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Abb. 5: Entwicklung der Genfrequenz fiir
Spinnengliedrigkeit beim Braunvieh.
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Abb. 7: Entwicklung der Genfrequenz fiir
SMA beim Braunvieh.

Durch die geringere genetische Vielfalt ist es moglich, dass durch Zufall (,genetische Drift®)
langerfristig wertvolle Gene aus der Population verschwinden. Das konnen Gene fiir
Leistungsmerkmale sein oder auch andere Gene, die in Zukunft vielleicht wertvoll sein konnten.
Dazu gibt es bisher allerdings keinerlei Untersuchungen.

7>
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3. Stammbaumanalyse

In den iiblichen Besamungszuchtprogrammen koénnen sich die Gene von einzelnen Stieren
besonders tliber deren S6hne sehr stark in der Population verbreiten. Durch eine Analyse aller
Stammbiume lassen sich die wichtigsten Vererber in der Osterreichischen Rinderzucht ermitteln,
damit sind die Stiere oder auch Kiihe gemeint, die den groBten Anteil an Genen in der Population
aufweisen. Derartige Analysen wurden in Osterreich erstmals von Solkner (1998) durchgefiihrt.

Die Abstammungsdaten im Rinderdatenverbund (RDV) reichen mehr oder weniger vollstindig
bis in die 50-er und 60-er Jahre zuriick. Mit diesen Abstammungsdaten kann man ermitteln, wie
viel Erbmaterial von den verschiedensten Vorfahren vermutlich im jeweiligen Tier zu finden ist.
Da jedes Tier die Hélfte seiner Erbanlagen vom Vater und von der Mutter hat, im Schnitt ein
Viertel von den GroBeltern, ein Achtel von den UrgroBeltern usw., ldsst sich die theoretische
genetische Zusammensetzung jedes Tieres ermitteln. Daraus lassen sich dann Statistiken {iber die
wichtigsten Vererber von einzelnen Jahrgidngen, Regionen oder Tiergruppen erstellen.

Fiir die Stammbaumanalyse steht ein Programmpaket von Boichard et al. (1997) zur Verfiigung.
Die Analysen wurden bei den 5 grofiten Rassen durchgefiihrt, wobei jeweils 5-Jahres-Gruppen
betrachtet wurden. AuBBerdem wurden auch spezielle Tiergruppen, wie Teststiermiitter, Teststiere
oder Altstiere analysiert. Der Fremdgenanteil wurde generell mit 25% limitiert.

Aus den Analysen zeigte sich bei allen Rassen, dass sich der relative Genbeitrag auf immer
weniger Stiere konzentriert hat. In Abbildung 9 ist die Entwicklung dargestellt, von wie vielen
Stieren oder Kiihen die Hélfte der Erbanlagen der jeweiligen Population stammen. So stammten
z.B. in den Jahren 1974 bis 1978 50% aller Gene in der Osterreichischen Fleckviehpopulation
von 199 Tieren. 10 Jahre spéter waren dazu nur noch 60 Tiere notwendig und in der aktuellen
Population (2004-2008) sind es noch 25. Bei den aktuellen Stiermiittern, Teststieren bzw.
gepriiften Stieren im Zweiteinsatz sind es sogar noch weniger. Die teilweise relativ hohen Werte
in der dltesten Jahrgangsgruppe sind moglicherweise auch durch die Qualitdt der Stammbéaume
beeinflusst.
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Abb. 9: Entwicklung der Anzahl Tiere, die fiir 50% Genanteil in der jeweiligen
Jahrgangsgruppe notwendig sind.

Im Folgenden sollen nur die Ergebnisse der weiblichen Geburtsjahrgéinge 2004-2008 und im
Vergleich dazu 1984-1988 fiir die einzelnen Rassen dargestellt werden.
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3.1 Fleckvieh - HAXL wer sonst?

In Tabelle 2 sind die 25 wichtigsten Vererber der aktuellen Population, das sind die weiblichen
Fleckviehtiere, die zwischen 2004 und 2008 geboren sind, angegeben. Die Liste ist nach dem
prozentuellen Genbeitrag dieser Tiere sortiert.

Erwartungsgemél liegt der deutsche Topvererber HAXL deutlich an der Spitze. Von HAXL
stammen immerhin 8,9% der Gene der aktuellen weiblichen Fleckviehpopulation in Osterreich.
Noch beeindruckender ist, dass HAXL sogar in 98,9% aller Stammbdume aufscheint. Gefolgt
wird HAXL von HORROR und MORELLO, die es immerhin auf rund 5% der Gene bringen.

Bei der Errechnung des Genanteils ist zu beachten, dass jeweils der Anteil der Eltern, wenn sich
diese auch in der Liste befinden, abgezogen wird, damit es zu keinen Doppelberiicksichtigungen
kommt. D.h., dass z.B. STREIF einen Genanteil von 4,1% in der Population hat, der Beitrag des
Muttersvaters HAXL aber abgezogen werden muss, womit 3,1% in der Wertung bleiben.

Bei den weiteren Vererbern fillt auf, dass auch einige Kiihe in der Liste vertreten sind. So sind
mit GRANADA (M von MALF, u.a.), STUTZI (Mutter von RUMBA, LOCK, u.a.), WEIBI (M
von HORWEIN, u.a.), HELGA (M von STREITL), MINKA (M von SALAMON) und ANETTE
(M von HASSAN I) immerhin 6 Kiihe in den Top-25 vertreten.

Allgemein dominiert die deutsche Genetik deutlich, immerhin 18 der Top-25 sind aus
Deutschland, nur 5 aus Osterreich.

Tabelle 2: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 2004 bis 2008 - Fleckvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 DE0979317838 HAXL HAX LAPIS M 1966 8,9 98,9
2 DE 0809706945 HORROR HORNUNG LOB M 1979 5,5 73,3
3 AT 842.871.443 MORELLO MARIO GOLF M 1977 5,0 68,7
4 CH711.620.016. REDAD JAN RED DIAMANT M 1973 34 69,7
5 DE 0929276244 STREIF STREITER HAXL M 1978 3.1 71,2
6 DE 0979321153 PERUTZ PRAEFEKT HACO M 1965 24 85,7
7 DE09 11825633 RALBO RADI BALBO M 1988 21 24,7
8 DE 0979249535 SALUS SALTUS HAMPEL M 1960 1,8 95,8
9 AT 009.699.633 GRANADA HALF PRAEFEKT W 1986 1,6 32,2
10 DE 09 12971290 ROMEN ROM HARDEN M 1988 1,5 17,5
11 AT 477.737.946 STUTZI HARKO HOLT W 1988 1,5 14,9
12 DE 08 03608138 POLZER POLDE SESAM M 1959 1,4 95,1
13 DE 09 24420864 WEIBI HAXL BAJAZZO W 1972 1,1 44,8
14  DE 08 05465523 HOLB HONIG NOBEL M 1976 1,1 38,3
15 DE 09 28441263 HELGA HARTL SUDAN W 1979 1,1 34,8
16 DE 09 27550527 ZEUS ZELOT PENKO M 1981 1,0 245
17 CA311.569 BRAND RED  CITATIONRC SKY CHIEF M 1967 1,0 69,1
18 DE 09 29189864 ROMULUS ROXI HAXL M 1975 1,0 55,0
19 AT 447.242.233 DIONIS DIDI MORAS M 1997 1,0 3,8
20 DE 09 19598352 REPORT RENNER HORROR M 1989 0,9 15,5
21 DE 09 79265970 HANNES HUGO PRODUKT M 1962 0,9 82,3
22 DE 09 25265555 BALBO BALI PRAESIDNET M 1974 0,9 50,5
23 AT 057.416.643 MINKA PORTUS BERTHOLD W 1957 0,8 71,1
24 DE09 15732780 RENGER RENNER SAMBACH M 1989 0,8 11,1
25 DE 0928223326 ANETTE PRAETOR W 1968 0,8 58,9

Auffallend ist auch, dass dhnlich wie HAXL auch die Stiere SALUS und POLZER in rund 95%
aller Pedigrees vorkommen. Bei den etwas jiingeren Tieren liegt dieser Prozentsatz naturgemal
deutlich niedriger, weil diese noch gar nicht die Moglichkeit hatten, sich so weit im Stammbaum
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zu verbreiten. Man kann davon ausgehen, dass dieser Prozentsatz bei STUTZI (v.a. durch
RUMBA) oder DIONIS in den nidchsten Jahren deutlich ansteigen wird.

Es ist aber nicht nur der aktuelle Stand von Interesse, sondern auch die Entwicklung in den
letzten Jahrzehnten. In den Abbildungen 9 und 10 ist die Entwicklung des Genanteils bzw. der
Haufigkeit in den Stammbdumen der Stiere HAXL, HORROR, MORELLO, POLZER und
AGENT dargestellt. Der Genanteil von HAXL und HORROR ist in den letzten Jahrzehnten
kontinuierlich bzw. fast linear angestiegen. Bet MORELLO ist der Beitrag nach starkem Anstieg
in den letzten Jahren relativ konstant geblieben. In den Geburtsjahren 1974 bis 1978 hatte der
Stier POLZER noch den hochsten Genanteil. Seither ist seine Bedeutung allerdings laufend
zuriickgegangen, liegt aber nach wie vor an 12. Stelle. Die Nummer 5 von damals, AGENT hat
ebenfalls stark an Bedeutung verloren und liegt derzeit nur mehr an 59. Stelle. Es ist zu erwarten,
dass diese Entwicklung so weiter gehen wird. In Abbildung 10 sieht man, dass die Haufigkeit in
den Stammbédumen bei diesen Stieren stark steigt. Bei dieser Auswertung wird nur gepriift, ob
der Stier zumindest einmal im Stammbaum vorkommt, egal ob als Elterntier oder z.B. erst in der
7. Generation. D.h., die dlteren Stiere kommen zwar in sehr vielen Pedigrees vor, aber erst sehr
weit hinten, sodass der Genanteil trotzdem relativ niedrig sein kann.
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Abb. 9: Entwicklung des Genanteils von
ausgewihlten Fleckvieh-Stieren (seit 1974).

Abb. 10: Entwicklung, in wieviel Prozent der
Stammbéiume ausgewihlte Stiere vorkommen
(seit 1974).

In Tabelle 3 sind die wichtigsten Vererber vor 20 Jahren dargestellt, um die Verdnderungen
sehen zu konnen. Bereits damals war HAXL voran, allerdings mit deutlich weniger Abstand.
Einige Stiere wie MOSES oder FIAT spielen jetzt nur mehr eine sehr untergeordnete Rolle
(aktuell 32. bzw. 38.).

Tabelle 3: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 1984 bis 1988 - Fleckvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 DE09 79317838 HAXL HAX LAPIS M 1966 5,0 38,7
2 DE 0803608138 POLZER POLDE SESAM M 1959 3,2 58,7
3 AT 544.118.843 SALAMON SALUS PORTUS M 1968 3,0 19,5
4 AT 588.836.243 HETRO HANNES SELM M 1970 2,6 13,2
5 AT 842.871.443 MORELLO MARIO GOLF M 1977 2,2 5,8
6 DE 0929189864 ROMULUS ROXI HAXL M 1975 1,6 8,2
7 DE 0803608507 HOREX HORST HAGEN M 1954 1,5 29,3
8 DE 0921609357 SAULUS SALUS M 1967 1,5 15,6
9 AT 530.495.643 MOSES MURAT DIAMANT M 1968 1,4 9,5
10 AT 055.500.443 FIAT FALKE HERRSCHER M 1959 1,3 36,0

B

Fiirst — Inzucht & Co — Aktuelle Auswertungen zur genetischen Vielfalt

27



3.2 Braunvieh - ELEGANT an der Spitze!

Beim Braunvieh liegt der Stier ELEGANT deutlich an der Spitze. Ca. 12% der Gene der
aktuellen Population stammen von diesem Stier. Auffallend ist, dass sich in den Top-25 kein
einziger Osterreichischer Stier befindet, die US-Genetik dominiert mit 22 Brown-Swiss-Stieren.
In den Top-25 sind auch 7 Kiihe vertreten. Sogar 8 Stiere kommen in mehr als 90% aller
Stammbéume vor.
Vor 20 Jahren war das Bild relativ dhnlich, damals war ELEGANT auch bereits voran. Dahinter
folgte STRETCH, heute liegt dessen Sohn STRETCH IMPROVER an 2. Stelle.

Tabelle 4: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 2004 bis 2008 - Braunvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 US 148.551 ELEGANT JASON LARRY M 1966 12,0 99,7
2 US163.153 STR.IMPROVER STRETCH DESTINY M 1972 8,5 97,5
3 US181.329 EMORY JUBILATION ~ STRIMPROVE M 1984 5,7 58,0
4 DE 0923056799  VIGATE VICTOR DELEGATE M 1978 49 60,7
5 US138.750 NORVIC LILASON LEE'SHILLM M 1960 4,5 99,4
6 US176.173 SIMON ELEGANT LADDIE M 1979 43 79,6
7 US143.612 STRETCH DAUNTLESS = CHARMER M 1962 4,0 99,8
8 US144.488 MY DESIGN SIBLEY'S PAT M 1967 3,3 96,1
9 US159.245 PUNCH RAY PUNCH VIEW IDEAL M 1971 2,6 62,2
10 US493.777 TAMMY TREASURE DESTINY W 1965 24 778
11 US736.173 TAMMY MYNDA MATT STR.IMPROV W 1983 2,2 40,0
12 US 505.165 BRIDGE VIEW  NORVICLILAS SIBLEY'SPAT W 1969 21 90,6
13 US 136.140 PAVANNE PAVANNE LIEGE M 1959 2,1 96,6
14 DE 0910075535 VINOS VIGATE NORFSOVIC M 1987 19 36,0
15 US 148.460 DAPPER DESTINY PRINCE M 1965 1,4 62,6
16 US 125.640 LADDIE GLAMOUR LEADER M 1956 1,3 98,3
17 US 557.345 BOBO PUNCH W 1968 1,0 60,1
18 US 709.386 EVE STRETCH JIM NORVIC W 1981 1,0 20,4
19 US 683.395 PEGGY KING ALARIC W 1980 1,0 35,7
20 US 156.458 MODERN STRETCH LEE'SHILLR M 1969 0,9 70,3
21 DE0923732528 ZELAD ZEDRIK LADDIE M 1976 0,8 34,2
22 US181.217 BLEND DISTINCTION  ELEGANT M 1984 0,8 23,7
23 US708.849 CHRISTINE MATTHEW STANDOUT W 1985 0,8 21,4
24 US153.272 NORVICUS LILASON LEE'SHILLM M 1967 0,8 64,5
25 US 150.692 BRUCE LEE SHILL ROBUST M 1966 0,7 49,2

Tabelle 5: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 1984 bis 1988 - Braunvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 US 148.551 ELEGANT JASON LARRY M 1966 8,9 55,5
2 US143.612 STRETCH DAUNTLESS = CHARMER M 1962 7.1 63,4
3 US138.750 NORVIC LILASON LEE'SHILLM M 1960 5,4 53,6
4 US118.619 DESTINY ROAMER VALLEY M 1953 3,8 56,9
5 US 154.356 MAXIMILIAN ~ WHITE M 1969 2,1 20,9
6 US125.640 LADDIE GLAMOUR LEADER M 1956 21 30,7
7 US150.692 BRUCE LEE SHILL ROBUST M 1966 2,0 14,8
8 US136.140 PAVANNE PAVANNE LIEGE M 1959 2,0 30,1
9 US505.165 BRIDGE VIEW NORVIC LILAS SIBLEY'SPAT W 1969 1,7 15,0
10 US 153.272 NORVICUS LILASON LEE'SHILLM M 1967 1,4 13,8
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3.3 Holstein - ELEVATION iberragend

Die Holstein-Topliste nach Genanteil in der aktuellen Population in Osterreich fiihrt
ELEVATION deutlich an, der es mit 14,3% auf den hochsten Wert aller Rassen bringt. Die
ersten 4 Stiere liefern fast 1/3 aller Gene der aktuellen Holstein-Population. In der Liste sind
ausschlieBlich Stiere mit US- bzw. kanadischer Genetik. Acht Stiere sind in mehr als 90% aller
Stammbé&ume vertreten.
Vor 20 Jahren lag noch OSBORNDALE IVANHOE deutlich an der Spitze. Sein Genbeitrag ist
von 8,8 auf 5,3% gesunken, obwohl er jetzt rechnerisch in allen Stammbdumen zumindest
einmal auftaucht, weil ein Teil seiner Genetik bereits bei ELEVATION gezihlt wird. Dagegen ist

die Bedeutung von ELEVATION von damals nur 3,2% doch sehr rasch gestiegen.

Tabelle 6: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 2004 bis 2008 - Holstein.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 US1.491.007 ELEVATION T.B.ELEVATIO  O.IVANHOE M 1965 14,3 99,4
2 US1.427.381 CHIEF ADMIRAL G.CLIP M 1962 9,0 99,1
3 US1.189.870 0. IVANHOE TY VIC GM VISCOUNT M 1952 5,3 100,0
4 US1.929.410 BLACKSTAR CCBHAIRMAN  WAYNE M 1983 4,0 72,5
5 CA352.790 STARBUCK ELEVATION ASTRONAUT M 1979 3,9 85,0
6 US1.629.391 TRIPLE RED TELSTARRC 0. PRIDE M 1972 3,2 64,7
7 US 1.667.366 BELL [VANH. STAR HEILOBELLO M 1974 31 68,2
8 US6.781.299 VIVIAN VG85 |.P. ADMIRAL PIONEER W 1966 3,1 90,1
9 CA198.998 SOVEREIGN RC A SOVEREIGN  SUPR. RED M 1946 2,4 99,6
10 US1.392.858 FOND MATT FOND HOPE HSOVEREIGN M 1960 2,3 94,9
11 CA383.622 AEROSTAR STARBUCK MAJESTY M 1985 21 51,9
12 US 1.879.085 CLEITUS TRADITION CONDUCTOR M 1981 1,7 41,2
13  US 1.458.744 ASTRONAUT SENATOR SIR ROSE M 1964 1,6 93,9
14 CA4.425.038 SHEIK VG388 SHEIK M. ANTHONY W 1988 1,4 249
15 US 1.620.273 CAVALIERRC  STAND.TWIN  KINGPIN M 1972 1,3 44,2
16 CA 343.514 ENHANCER STARLITE AHORN RC M 1977 1,3 25,5
17 US1.773.417 CHIEF MARK CHIEF FOND MATT M 1978 0,9 60,2
18 CA547.099 JEMIMA EX TOP GRADE |. MODE W 1942 0,8 99,7
19 US 1.682.485 TRADITION ELEVATION Y. COUNT M 1974 0,8 62,6
20 US 1.556.373 GLENDELL A.C CHIEF NED BOY M 1968 0,8 54,0
21 US 8.459.746 NATALIEEX91 POLYTECHNIC LUCIFERLAD W 1973 0,8 22,2
22 US1.450.228 BOOTMAKER  SVV DOUBLE SMOKY HILL M 1963 0,7 59,6
23 US1.347.940 KINGPIN WINTERHTHUR BURKEFOBES M 1959 0,6 72,4
24 CA4.324.253 RACHELE VG85 MATTADOR SWD VALIANT W 1985 0,6 19,6
25 CA376.455 JUBILANTRC  TRIPLE RED MAJOR M 1983 0,6 17,0

Tabelle 7: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 1984 bis 1988 - Holstein.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 US1.189.870 0. IVANHOE TY VIC GM VISCOUNT M 1952 8,8 85,0
2 US1.261.857 ZA.PILOT ALAN BEACH M 1954 5,2 34,9
3 US 1.447.750 VERNON DAUNTLESS VERNON M 1963 4,0 32,4
4 US 1.491.007 ELEVATION T.B.ELEVATIO  O.IVANHOE M 1965 3,2 27,6
5 US 1.427.381 CHIEF ADMIRAL G.CLIP M 1962 3.1 25,9
6 US1.347.940 KINGPIN WINTERHTHUR  B. FOBES M 1959 29 245
7 US 1441440 IVANHOE STAR 0. IVANHOE LUCIFER M 1963 2,7 31,5
8 US7.171.390 HEILO VG NORLENE ELMER W 1968 2,2 15,8
9 CA198.998 SOVEREIGN RC A SOVEREIGN  SUPR. RED M 1946 2,2 63,5
10 US 1.576.652 PREVALENT DAUNTLESS 0. IVANHOE M 1970 1,7 12,9
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3.4 Pinzgauer - ADRIAN in allen Stammbdumen

ADRIAN liegt mit 11,6% Genanteil deutlich an der Spitze und taucht in praktisch allen
Stammbédumen der aktuellen Pinzgauer-Population auf. An der 2. Stelle liegt mit MASCHA ein
relativ junger Stier, der sehr schnell zu groBer Bedeutung aufgestiegen ist. Es ist davon
auszugehen, dass er in den ndchsten Jahren weiterhin steigen wird und moglicherweise schon
bald die Spitze {ibernehmen konnte. Bei dieser Auswertung wurden Pinzgauer-Tiere mit bis zu
25% Fremdgenanteil verwendet, sodass der Red Holstein-Stier BRAND weit vorne liegt.

Insgesamt 9 Stiere kommen in mehr als 90% der Stammbé&ume vor.

Tabelle 8: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 2004 bis 2008 - Pinzgauer.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 AT 074.300.857 ADRIAN ARN M 1967 11,6 100,0
2 AT 538.704.357 MASCHA MET LUCKI M 1989 8,2 71,3
3 AT 075.979.357 STRAUS BURSCH W 1962 4,0 99,9
4 CA311.569 BRANDRED CITATIONRC SKY CHIEF M 1967 3,9 96,6
5 AT 072.599.657 FELTRIN FELIX ARN M 1965 3,3 98,1
6 AT 074.900.557 GALANT BUSCHMANN  BARON M 1967 3,1 98,7
7 AT 433.900.757 SAM SAX KRON M 1984 29 63,8
8 AT 276.918.557 GOIs GAUDENZ APOSTEL M 1973 2,8 92,8
9 AT 372.135.157 KELLY WARUS W 1980 2,8 60,2

10 AT 002.942.348 LUCKI LOTSE M 1964 24 97,6

11 AT 379.492.957 FARAH AREIT W 1980 2,4 61,0

12 AT 495.500.457 KARTON KAINZ FES M 1987 2,2 32,3

13 AT 501.641.857 SCHWEIZER  WINKEL AKTIV W 1988 1,9 36,4

14 AT 359.700.857 ROBINSON ROLAND ADRIAN M 1979 19 53,9

15 AT 435.298.357 MULTI MERNO KLING M 1984 1,8 36,8

16 AT 385.350.957 WODAN WASTI ASTON M 1981 1,6 70,9

17 AT 467.000.957 LuUTZ LUX ADRIAN M 1986 1,3 19,3

18 AT 163.790.257 GIESA FALK WIELAND W 1968 1,2 64,3

19 AT 069.960.857 AMIGO APOLLO M 1963 1,1 90,4

20 AT 059.100.557 ANWALDT M 1957 0,9 91,9

21 AT 743.467.157 RITZ RINGER GAUDENZ M 1997 0,9 6,5

22 AT 295.368.957 SOLITAER SUPREM RED JAN RED M 1975 0,9 48,5

23 AT 441.500.957 MET KOMET GOELL M 1984 0,8 79,3

24 AT 344.563.157 KOLLI KAPITAEN GAUDENZ M 1978 0,8 238

25 AT 479.624.157 LORENZO LENZ FAMBO M 1986 0,8 14,2

Tabelle 9: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 1984 bis 1988 - Pinzgauer.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 AT 074.300.857 ADRIAN ARN M 1967 10,1 86,0
2 CA311.569 BRANDRED CITATIONRC SKY CHIEF M 1967 5,1 38,3
3 AT 074.900.557 GALANT BUSCHMANN  BARON M 1967 4,0 34,4
4 AT 075.979.357 STRAUS BURSCH W 1962 3,7 56,6
5 AT 002.942.348 LUCKI LOTSE M 1964 35 26,7
6 AT 072.599.657 FELTRIN FELIX ARN M 1965 34 39,5
7 AT 370.608.857 WODAN II WATZER BAUHERR M 1979 3,2 6,5
8 AT 295.368.957 SOLITAER SUPREM RED JAN RED M 1975 2,3 12,1
9 AT 333.861.857 GABRIEL GOIS SCHMIED M 1977 2,2 9,3
10 AT 433.900.757 SAM SAX KRON M 1984 1,6 4,2
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3.5 Grauvieh - DEGEN statt ELEFANT

Beim Grauvieh sind die Abstinde an der Spitze relativ gering. DEGEN liegt nur relativ knapp
vor EMIL und hat damit ELEFANT, den Listenfiihrer vor 20 Jahren, liberholt. ELEFANT
scheint in der aktuellen Liste gar nicht auf, weil stattdessen sein Vater ENTFUEHRER und sein
Muttersvater DEGEN in der Liste vertreten sind. Bei der Stammbaumanalyse ist es schwierig,
wenn ein Stier oder eine Kuh z.B. nur einen (bedeutenden) Nachkommen hat, ob die Gene dem
Elter oder dem Nachkommen zugeordnet werden sollen. Dadurch kann es zu solchen
Anderungen kommen.
Sechs Stiere kommen in mehr als 90% der Stammb&dume vor, wobei DEGEN sogar in praktisch
allen auftaucht. Auch vier italienische Grauvieh-Stiere sind in der aktuellen Topliste vertreten.

Tabelle 10: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 2004 bis 2008 - Grauvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 AT 042.708.776 DEGEN AAR KOLOSS M 1968 9,5 100,0
2 [T 021000007595 EMIL EICHER NIL M 1981 8,8 74,6
3 AT 057.193.776 GUSTI NAUTILUS DAX W 1972 7,2 90,7
4 AT 058.060.876 ENTFUEHRER ASTOR NEGER M 1971 6,2 97,6
5 AT 064.439.876 DICHTER DONNER DEGEN M 1975 5,8 85,6
6 AT 047.165.276 BERNHARD  BUSSARD DAVID M 1973 4,2 93,8
7 1T 021000007304 NERV NESTOR DAYAN M 1981 3,5 44,4
8 [T 021000116515 DOLF DAMOS DONI M 1987 3,5 26,1
9 AT 034.000.476 DIETER DEWET M 1964 3.4 99,6
10 AT 060.568.676 ALEX ARIZONA DIBELLO M 1974 2,6 55,6
11 AT 083.366.176 DALFIN DIAMANT ADAM M 1982 2,6 26,5
12 AT 077.760.676 CAPRI CHARIS DOLLAR M 1980 2,2 36,9
13 AT 080.120.676 DONKO CAPO BERTL M 1982 2,1 46,4
14 AT 092.861.976 ELDORA ECHO DONNER W 1987 2,0 37,2
15 AT 079.454.976 SCHMUCKI DEZEM ENTFUEHRER W 1981 1,8 55,4
16 AT 050.049.676 MARIE EMMERICH ELMO W 1973 1,7 34,2
17 AT 069.321.776 DIKTATOR DEZEM CALMAIR M 1977 1,6 67,6
18 AT 082.005.176 HEIDI ADMIRAL DAPUR W 1982 1,6 24,6
19 AT 047.209.476 AGA NORD W 1967 1,4 90,9

20 AT 077.000.576 DORIO DOLLAR DANDER M 1980 1,3 33,9

21 1T 021000003712 NATHAN NESTOR DEWET M 1979 1,3 20,2

22 AT 221.297.176 NERLO NERVONII NARILLO M 1997 1,2 7.4

23 AT 071.454.276 ALBORG ASSO DORN M 1978 1,0 45,5

24 AT 091.701.376 ECIMUS ECKHART DETUS M 1987 1,0 13,0

25 AT 066.232.376 BERTL BURKHART  ELMO M 1977 1,0 74,3

Tabelle 11: Wichtigste Vererber der Geburtsjahre 1984 bis 1988 - Grauvieh.

Rg Nummer Name Vater MV G. Jahr  Gen (%) Stammb. (%)
1 AT 068.131.576 ELEFANT ENTFUEHRER DEGEN M 1977 9,6 30,0
2 AT 042.708.776 DEGEN AAR KOLOSS M 1968 6,6 85,7
3 AT 047.165.276 BERNHARD  BUSSARD DAVID M 1973 5,0 28,4
4 AT 034.000.476 DIETER DEWET M 1964 3,3 72,7
5 AT 054.696.976 DOLLAR DAX EDELMANN M 1973 3,3 20,2
6 AT 027.400.476 DOLLAR DIETER M 1958 3,0 97,7
7 AT 033.271.176 DORN DOLLAR NIL M 1964 29 40,6
8 AT 029.200.676 NIL NELL M 1960 24 85,1
9 AT 043.491.876 DAVID DOSTOR KORAN M 1968 23 52,4
10 AT 048.958.476 ELMO ECHO KERL M 1967 21 22,3

B

Fiirst — Inzucht & Co — Aktuelle Auswertungen zur genetischen Vielfalt

31



4. Einige MaBnahmen zum Erhalt der genetischen Vielfalt

Eine Verringerung der genetischen Vielfalt ist in allen Populationen zu beobachten, in denen
Selektion betrieben wird. Eine strenge Selektion und konsequente Umsetzung des
Zuchtprogramms, um die Wirtschaftlichkeit der Rinderhaltung zu verbessern, wird sicherlich
weiterhin notwendig sein. Somit ist auch in den nichsten Jahren mit einer weiteren Einengung zu
rechnen. Die Schwierigkeit besteht darin, einen moglichst groen Zuchtfortschritt (Milch, Fleisch
und Fitness) zu erzielen und gleichzeitig eine moglichst grole genetische Variation zu erhalten.
Weigel (2001) stellt verschiedene ziichterische MaBnahmen dar, um diesem Ziel ndher zu
kommen, wovon hier einige kurz dargestellt werden.

a) Reduktion der Nachkommenanzahl pro Stier

Es zeigt sich in der Praxis immer wieder, dass einzelne {iberlegene Stiere iiberproportional stark
eingesetzt und letztlich zu einer deutlich ungleichen Verteilung bei den Stiermiittern oder
Teststieren fiihren. Bei der Auswahl der Teststiermiitter sollte neben den iiblichen Zuchtwert-
und Leistungskriterien auch auf eine gleichméBigere Verteilung der Viter geachtet werden. D.h.,
dass fiir Tochter von sehr verbreiteten Vitern etwas strengere Maf3stéibe angelegt werden sollten,
um kein zu starkes Ungleichgewicht zu bekommen. Derzeit stammen z.B. fast 30% der
Fleckvieh-Teststiermiitter in Osterreich von nur 4 Vitern ab (RUMBA, RESS, RANDY,
STRELLER). Beim Ankauf der Teststiere sollte ebenfalls stirker auf eine bessere Verteilung auf
die verschiedenen Viter geachtet werden. Von einzelnen Topstieren zum Teil weit mehr als 100
Stiere zu testen (gemeinsam mit Deutschland), ist hochstens kurzfristig zielfiilhrend. Eine
Koordination der konkurrierenden Besamungsorganisationen ist aber wohl kaum mdglich.

Eine Erhohung der Anzahl verschiedener Viter niitzt allerdings wenig, wenn die Nachkommen
letztlich wegen zu niedriger Zuchtwerte nicht in den Zuchteinsatz gelangen.

b) Schaffung von Untergruppen (Linien)
Eine Selektion innerhalb verschiedener Linien und darauf folgender ,Kreuzung‘ dieser Linien

kann zu einer Reduktion der Inzucht bei gleichzeitig nur geringfligig niedrigerem Zuchtfortschritt
fiihren (z.B. Terawaki et al., 1998).

c) Anpaarungsprogramme

In verschiedenen Simulationsstudien wurde gezeigt, dass EDV-unterstiitzte Anpaarungsplanung
die Inzucht in der ndchsten Generation verringern kann. Der Nachteil dieser Methoden ist die
eher nur kurzfristige Wirkung. Fiir lingerfristige Effekte muss es Anderungen im
Zuchtprogramm geben (Weigel, 2001).

d) Anderungen in der Zuchtwertschdtzung

Bei Selektion nach Tiermodell-Zuchtwerten steigt durch die Berilicksichtigung der
Verwandtschaft in der BLUP-Tiermodell-Zuchtwertschitzung die Wahrscheinlichkeit verwandte
Tiere auszuwédhlen (Fiirst, 1998). Das ist besonders bei Merkmalen mit niedriger Heritabilitit
starker ausgeprégt. In Simulationen konnte gezeigt werden, dass eine kiinstliche Verringerung
des Gewichts der Verwandteninformation zu einem deutlichen Riickgang der Inzucht, bei
allerdings leichtem Riickgang des Zuchtfortschritts fithrt (Toro und Perez-Enciso, 1990). In
weiteren Studien wurde gefunden, dass eine kiinstliche Anhebung der Heritabilitit in der
Zuchtwertschitzung die Inzucht deutlich reduzieren kann und den Zuchtfortschritt nicht
wesentlich beeinflusst (Villanueva et al., 1994, Quinton und Smith, 1995).

e) "Optimaler genetischer Beitrag” (Optimal Genetic Contribution)

Die Optimal Genetic Contribution Theorie (OGC) ist eine Moglichkeit, Inzuchtzuwachs und
Zuchtfortschritt in ein Gleichgewicht zu bringen (Meuwissen, 1997).

Der erste Schritt der Theorie ist die Einschrinkung der durchschnittlichen Verwandtschaft der
selektierten Tiere, denn die Steigerung der Verwandtschaft ist gleichzusetzen mit der erwarteten
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Steigerung der Inzucht in der ndchsten Generation (bei Zufallspaarung). Der vorgegebene
Inzuchtkoeffizient bzw. die durchschnittliche Verwandtschaft pro Generation bleibt iiber die
Jahre unverdndert. Der zweite Schritt beinhaltet die Berechnung des optimalen genetischen
Beitrages der selektierten Tiere. Ein Computerprogramm (GenCont) bestimmt dazu die optimale
Einsatzfrequenz der Zuchttiere, um die Inzuchtrate einzuschrianken und die unterschiedlichen
Leistungen auszugleichen (Kehr et al., 2009).

Diese Methode kann (zumindest in der Theorie) bei nur geringem Verlust an Zuchtfortschritt die
Inzucht langfristig reduzieren.

f) Beriicksichtigung des Verwandtschaftskoeffizienten in den Selektionsgruppen
Zur Ermittlung, wie eng ein bestimmtes Tier mit der aktuellen Population verwandt ist, kann der
durchschnittliche Inzuchtkoeffizient der (fiktiven) Nachkommen bei einer Anpaarung an eine
reprisentative Strichprobe berechnet werden. Diese Methode wird derzeit bei den Fleckvieh-
Teststierkandidaten angewendet und den Fleckvieh-Organisationen von der ZuchtData zur
Verfligung gestellt. Damit konnen sogenannte ,Outcross-Stiere® leichter erkannt werden. Diese
Moglichkeit besteht grundsétzlich auch fiir alle anderen Selektionsgruppen und kann die Inzucht
zumindest fiir die ndchste Generation reduzieren.

Die dargestellten Moglichkeiten sind nur eine Auswahl an Mallnahmen, die getroffen werden
konnen, um die genetische Vielfalt in einer Population zu erhalten.

In den vergangenen Jahrzehnten kann man zwar einen (erwartungsgeméfen) konstanten Anstieg
der Inzucht in Osterreichs Rinderpopulationen wahrnehmen, die Hohe der Inzucht ist aber derzeit
iiberwiegend nicht bedenklich. Dennoch sollte aber die Inzuchtsituation in Osterreichs
Rinderrassen genau im Auge behalten werden.

Die Inzuchtdepression ist beziiglich der Milchleistung im Vergleich zum Zuchtfortschritt
vernachldssigbar, aber die Auswirkungen der Inzucht auf Fitness-relevante Merkmale bzw. die
erhohte Wahrscheinlichkeit von Erbfehlern ist nicht zu unterschitzen und kann auch zu
entsprechenden wirtschaftlichen Verlusten fiihren. Es sollte insbesondere darauf geachtet
werden, einzelne Stierviter nicht zu stark einzusetzen. Langerfristig miissen fachlich fundierte
Methoden (z.B. OGC) in Betracht gezogen werden, um eine optimale Kombination aus
Zuchtfortschritt und Beibehalt der genetischen Vielfalt erreichen zu kénnen.
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Genetische Charakterisierung dsterreichischer
Rinderrassen

Roswitha Baumung

1. Einleitung

In Osterreich existieren auch heute noch eine Reihe autochthoner Rinderrassen, die aufgrund
threr Zuchtgeschichte mehr oder weniger stark verwandt sind. Mit Hilfe molekulargenetischer
Untersuchungen kann der Frage der Rassendifferenzierung nachgegangen werden. Neben der
Abgrenzung von einzelnen Rassen und Rassengruppen kann auch ermittelt werden, wie gut ein
Einzeltier aufgrund molekulargenetischer Informationen einer bestimmten Rasse zugeordnet
werden kann bzw. wie homogen die Populationen sind.

Im vorliegenden Artikel werden einige Ergebnisse aus einem Projekt, das von der
Osterreichischen Nationalvereinigung fiir Genreserven in Auftrag gegeben wurde und finanziell
grof3teils vom Bundesministerium fiir Land- und Forstwirtschaft, Umwelt und Wasserwirtschaft
unterstiitzt wurde, vorgestellt. Es erfolgte dort erstmals eine molekulargenetische Untersuchung
aller heimischen Rinderrassen. Das wesentliche Ziel des Projektes war es, die Ahnlichkeiten der
untersuchten Rinderrassen aufzukldren sowie Rassengruppen und Abgrenzungen zwischen
phénotypisch schwer unterscheidbaren Rassen ausfindig zu machen. Ergebnisse dieser
Untersuchung konnen in Zukunft im Rahmen der praktischen Erhaltungsarbeit Anwendung
finden, um genetische Engpésse zu vermeiden oder zu entscheiden, welche Tiere einer anderen,
eng verwandten Rasse zum Einsatz kommen koénnen. Des Weiteren ist eine gute Zuordnung von
Einzeltieren zu einer bestimmten Rasse gerade fiir sehr kleine, gefidhrdete Populationen, bei
denen jedes Tier von grofler Bedeutung fiir das weitere Bestehen der Rasse sein kann, wichtig.
Die Ergebnisse dieser Arbeit liefern einen wichtigen Einblick in die jiingere Zuchtgeschichte der
Rassen.

2. Material und Methoden

Die Rassen

Es wurden zundchst zwdlf Osterreichische Rinderrassen (Kérntner Blondvieh, Ennstaler
Bergschecken, Holstein Friesian, Murbodner Rind, Original Braunvieh, Original Pinzgauer,
Pinzgauer, Pustertaler Sprinzen, Fleckvieh, Tux-Zillertaler Rind, Tiroler Grauvieh und
Waldviertler Blondvieh) untersucht, wobei besonderes Augenmerk auf die gefdhrdeten Rassen
gelegt wurde. Eine objektive Beurteilung der genetischen Diversitédt (Vielfalt) einer Population
kann nur anhand einer solchen Vergleichsstudie erfolgen. Dabei ist es wichtig
Nachbarpopulationen und auch geografisch und genetisch entferntere Rassen als Anhaltspunkte
festzusetzen. Hierfiir wurden die Osterreichischen Daten mit Informationen aus anderen,
ahnlichen Projekten (EU RESGEN CT 98-118 Cattle Genetic Diversity Project und MuD Projekt
05BMO15 der Ludwig-Maximilians Universitdt Miinchen) zur Untersuchung der genetischen
Diversitdt von Rinderrassen zusammengefiihrt. Die Daten fiir das Ungarische Steppenrind stellte
Dr. Laszlo Radnoczi (Central Agricultural Office, Budapest) bereit. Vergleichsrassen wurden
herangezogen, um einen moglichen Einfluss auf die gefdhrdeten Osterreichischen Rassen in deren
jiingerer Zuchtgeschichte abzukliren. So wurden neben dem Original Braunvieh in Osterreich
auch Original Braunvieh aus Deutschland und der Schweiz und neben dem Original Pinzgauer
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auch das ,,moderne* Pinzgauerrind untersucht. Der Bezug zur Osterreichischen ,,Hauptrasse*,
dem Fleckvieh wurde ebenso hergestellt. Insgesamt wurden Blutproben fiir 23 Rassen fiir die
Analyse gesammelt.

Tabelle 1 zeigt die einbezogenen Rassen, die Lénder der Probenentnahme, die im Artikel
verwendeten Abkiirzungen und die Anzahl der untersuchten Tiere pro Rasse.

Molekulargenetische Untersuchungen

Biochemisch gesehen besteht das Erbmaterial aus DNS (Desoxyribonukleinsdure). Bestimmte
Abschnitte auf der DNS enthalten den Code fiir Proteine und spezielle Enzyme, diese Abschnitte
werden als Gene bezeichnet. Der Ort auf der DNS, an dem sich ein Gen befindet ist ein
sogenannter Locus. An jedem Locus befinden sich 2 Gene, die von Vater und Mutter des Tieres
stammen. In einer Population ist es moglich, dass es verschiedene Typen von Genen pro Locus
gibt, diese alternativen Gene werden Allele genannt. Die Allele die ein Tier trdgt, machen nun
seinen Genotyp aus. Die Vielfalt an Allelen bzw. unterschiedlichen Genotypen in einer Rasse
macht ihre genetische Vielfalt aus. Die genetische Vielfalt konnen wir zum Teil sehen, wenn
unterschiedliche Erbanlagen zu Unterschieden im Erscheinungsbild (Phénotyp) der Tiere fiihren.
Dann ist das AuBere des Tieres ein Marker, eine Markierung oder Hinweis fiir das
Vorhandensein bestimmter Gene. So lassen phénotypische Marker, wie etwa die Fellfarbe,
Hornlosigkeit oder auch die Blutgruppe eines Tieres direkte Riickschliisse auf den zugrunde
liegenden Genotyp zu.

Tabelle 1: Rassen aus den teilnehmenden Lindern, Abkiirzungen der Rassebezeichnung,
Anzahl der Tiere pro Rasse.

Lander Rassen Abkiirzung Anzahl untersuchter
Tiere
Osterreich Kirntner Blondvieh CBA 60
Ennstaler Bergschecken EBA 41
Holstein Friesian HFA 40
Murbodner Rind MUA 48
Original Braunvieh OBA 43
Original Pinzgauer OPA 40
Pinzgauer PIA 26
Pustertaler Sprintzen PUA 44
Fleckvieh FVA 40
Tux-Zillertaler Rind TXA 34
Tiroler Grauvieh TGA 48
Waldviertler Blondvieh WBA 60
Deutschland Bayrisches Braunvieh BBG 50
Original Braunvieh OBG 25
Deutsches Gelbvieh GYG 50
Holstein Friesian HFG 50
Fleckvieh FVG 50
Schweiz Eringer ERS 50
Evolener EVS 15
Braunvieh (Brown Swiss) OBS 50
Frankreich Aubrac AUF 50
Montbeliarde MOF 30
Ungarn Ungarisches Steppenrind HGH 60
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Heute gibt es neben diesen phénotypischen Markern auch so genannte genetische Marker auf
der Ebene der DNS. Hierbei werden Abschnitte der DNS iiber molekulargenetische Methoden
sichtbar gemacht. Einige genetische Marker sind hoch polymorph, d.h. es gibt viele verschiedene
Allele in der Population. In Untersuchungen zur genetischen Vielfalt werden sehr gerne so
genannte Mikrosatelliten Marker herangezogen. Mikrosatelliten Marker sind polymorph,
besonders gleichméBig und in hoher Dichte iiber das Genom verteilt. Aufgrund dieser positiven
Eigenschaften wurde von der FAO (Food and Agriculture Organization of the United Nations)
ein Set an Mikrosatelliten Loci definiert, die fiir Untersuchungen zur genetischen Diversitét
herangezogen werden sollen. In der vorliegenden Arbeit wurden 26 Mikrosatelliten Marker pro
Tier aus diesem Set untersucht und fiir weitere Berechnungen verwendet.

Die genetische Distanz

Zur Ermittlung der stammesgeschichtlichen Verwandtschaft verschiedener Spezies (Art) eignet
sich als Mallzahl die ,,genetische Distanz“. Die genetische Distanz, fiir die es verschiedene
Berechnungsformen gibt, ist auch die iibliche Mallzahl zur Beschreibung der genetischen
Diversitit zwischen Rassen. Im Prinzip wird bei der Berechnung von genetischen Distanzmallen
beriicksichtigt, in wieweit sich verschiedene Rassen in der Art und Haufigkeit der vorhandenen
Allele (Allelfrequenzen), die liber genetische Marker sichtbar gemacht werden, unterscheiden.
Solche Unterschiede entstehen, wenn Populationen iiber ldngere Zeitrdume hinweg getrennt
voneinander sind. Unterschiede in Bezug auf die Allelfrequenzen werden umso grofer, je langer
Populationen eine getrennte Zuchtgeschichte aufweisen. Die zufillige Weitergabe des Erbgutes
von Generation zu Generation fiihrt dazu, dass die Haufigkeit von Allelen je nach Population
schwankt bzw. bei einer sehr langen getrennten Zuchtgeschichte in verschiedenen Populationen
neue Allele auf Grund von Mutationen entstehen konnen. Es muss deutlich darauf hingewiesen
werden, dass, anders als fiir die biologisch-taxonomische Klassifizierung ,,Spezies, fiir den
verbreiteten Begriff der ,,Rasse* kein objektives Abgrenzungskriterium existiert. Dennoch lassen
sich mit Hilfe der genetischen Distanz statistische Wahrscheinlichkeitsaussagen {iiber die
Unterscheidbarkeit solcher Klassen (Rassen) machen.

Ublicherweise werden mehr als zwei Rassen in Diversitiitsstudien einbezogen. In diesem Fall ist
es sinnvoll, eine Tabelle (Matrix), die alle paarweisen Distanzen zeigt, aufzubauen. Da bei einer
grofleren Anzahl untersuchter Rassen derartige Tabellen sehr komplex werden, ist es oft nicht
mehr moglich, interpretierbare Muster zu erkennen. Eine Moglichkeit vorhandene Strukturen
sichtbar zu machen, ist die Konstruktion von sogenannten phylogenetischen Bdumen. Man
unterscheidet zwischen Bdumen mit Wurzel (,rooted trees®) und Bdumen ohne Wurzel
(,,unrooted trees*). Bei rooted trees wird unterstellt, dass die Verzweigungen des Baumes zeigen,
welche Abtrennung frither bzw. spéter stattgefunden hat. Die biologischen Modelle, die der
Darstellung von phylogenetischen Baumen zugrunde liegen, gelten jedoch fiir weitaus grofere
Zeitraume als sie bei der Rassenbildung vorliegen. So wird z.B. davon ausgegangen, dass es im
Zuge der Evolution zu Aufspaltung in Arten, die sich dann in weiterer Folge vollig getrennt
voneinander entwickelt haben, gekommen ist. Im Falle der Nutztierrassen muss jedoch davon
ausgegangen sein, dass es zu Kreuzungen von mehreren Ausgangsrassen, sowie spiteren
Einkreuzungen im Zuge der Rassengeschichte gekommen ist. Daher ist eine korrekte Darstellung
der Rassengeschichte iiber rooted trees sehr unwahrscheinlich und es wird empfohlen im Falle
von Rassen unrooted trees zu wiahlen. Abbildung 1 ist ein Beispiel fiir einen unrooted tree fiir
vier Rassen (A,B, C und D), wobei iiber den Abstand zwischen den einzelnen Rassen dargestellt
wird, ob sich diese mehr oder weniger dhnlich sind. So sind in der Abbildung die Rassen B und
D einander dhnlicher als z.B. A und B.
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Abbildung 1: unrooted tree fiir vier Rassen A, B, C und D.

A

Rassenstruktur

Da sich Rassen nicht immer eindeutig voneinander abgrenzen lassen und Paarungen zwischen
Tieren verschiedener Rassen, die fruchtbare Kreuzungsnachkommen liefern, moglich sind,
entspricht die Gruppierung auf Grund molekulargenetischer Informationen oft nicht der von
Menschen gemachten, mehr oder weniger willkiirlichen Rasseneinteilung. Um weitere Einblicke
in die genetische Verwandtschaft zwischen den hier untersuchten Teilpopulationen zu gewinnen,
wurde eine modellbasierte Clusteranalyse mit dem Programm STRUCTURE durchgefiihrt. Zur
Clusteranalyse nutzt das Programm alle 26 untersuchten Genotypen anstatt Distanzen. Dies ist
der wesentliche Vorteil, da die genetische Distanz einen Durchschnittswert iiber Marker und
Individuen einer Teilpopulation prasentiert und somit mit relativ hohem Informationsverlust
geschitzt wird. STRUCTURE erlaubt das Auffinden unbekannter Strukturen, das heif3t iiber
spezielle mathematische Algorithmen werden Tiere allein auf Grund ihrer Genotypen in Gruppen
grofter Ahnlichkeit eingeteilt. Das grundlegende Ziel war, festzustellen wie vielen
Teilpopulationen ("Rassen") die 1.004 Tiere am wahrscheinlichsten zugeordnet werden kdnnen
und inwieweit die 23 vordefinierten ,Rassen durch diese gefundenen Strukturen
widergespiegelt werden.

3. Ergebnisse

Fiir die 26 verwendeten Marker wurden insgesamt 298 Allele beobachtet. Fiir phylogenetische
Studien sollten mdglichst informationsreiche Marker gewéhlt werden, die hier verwendeten 26
Loci waren in allen Rassen polymorph. Ein exakter Test fiir Populationsdifferenzierung
basierend auf Allelfrequenzen bestétigte signifikante Unterschiede zwischen allen untersuchten
Rassen. Spezielle Berechnungen zeigen, dass rund 9% der gesamten genetischen Variation durch
Rassenunterschiede und die verbleibenden 91% durch die Verschiedenheit der Individuen erklirt
werden konnen.

Auf eine Darstellung aller Zahlenwerte fiir genetische Distanzen zwischen allen 23 Rassen wird
hier verzichtet. Insgesamt zeigte das Ungarische Steppenrind (HGH) die grofte Distanz und
damit die geringste Verwandtschaft zu allen anderen Rassen. Die geringsten Distanzen wurden
zwischen den beiden Fleckviehpopulationen aus Osterreich (FVA) und Deutschland (FVG), den
Schweizer Rassen Evolener (EVS) und Eringer (ERS) sowie zwischen dem Original Braunvieh
aus Osterreich (OBA) und der Schweiz (OBS) gefunden. Ein Distanzbaum ist in Abbildung 2
dargestellt, der deutlich die Gruppierung verschiedener Rassen und ihre Vernetzung
untereinander zeigt. Deutlich erkennbar ist die Braunviehgruppe (OBA, OBS, OBG, BBG) und
die Holstein Frisian Gruppe (HFG, HFA), in die auch auf Grund der Red Holstein Einkreuzung
der moderne Pinzgauer (PIA) fillt. Die Schweizer Rinderrassen (ERS, EVS) bilden mit dem
Tux-Zillertalerrind (TXA) eine Gruppe, wobei TXA jedoch eine deutliche Distanz zu den
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Schweizer Rassen aufweist. Interessant ist die Briickenstellung der Ennstaler Bergschecken
(EBA) zwischen der Fleckviehgruppe (MOF, FVG, FVA) und der Blondviehgruppe (WBA,
CBA, MUA, GYGQ).

———0.01
Holstein-
gruppe
ora Braunvieh-
L
us "‘-. gruppe
Fleckvieh-
gruppe

HGH

Abbildung 2: Phylogenetisches Split-Tree-Netzwerk basierend auf der Reynolds Distanz
(REYNOLDS et al., 1983).

Das Programm STRUCTURE ergab folgende Ergebnisse: Die Zahl der Subpopulationen (K)
wurde von 2 bis 23 variiert und die 1004 untersuchten Tiere wurden basierend auf ihren
Genotypinformationen auf zunéchst 2 bis hin zu 23 Gruppen aufgeteilt. Bei einer Aufteilung in 5
Gruppen spaltete sich das Ungarische Steppenrind (HGH) als erste einheitliche Rasse ab, bei 8
Gruppen folgte das Aubrac (AUF) und bei 10 das Tiroler Grauvieh (TGA). Das Deutsche
Gelbvieh (GYG) und das Murbodnerrind (MUA) grenzen sich ebenfalls bei 7 Gruppen als
gemeinsamer Cluster von den anderen Gruppen ab, jedoch erfolgte spiter eine Trennung der
Rassen in zwei unabhingige Cluster (bei K=19). In einer anderen Untersuchungen aus
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Deutschland waren Murbodner und Fréinkisches Gelbvieh nicht voneinander zu trennen. Die
Rassen in der Braunviehgruppe (OBS, BBG, OBG und OBA) bilden ab K=5 einen gemeinsamen
Cluster, spédter werden die vier Rassen in zwei Cluster geteilt. Original Braunvieh aus der
Schweiz (OBS) und aus Osterreich (OBA) bleiben auch bei Unterstellung von 23 Gruppen in
einem Cluster - bilden also eine Population. Montbeliard (MOF), deutsches (FVG) und
Osterreichisches Fleckvieh (FVA) befinden sich in einer Gruppe bis zu K=10, MOF spaltet sich
aber bei K=16 ab. Auch das Tux-Zillertalerrind (TXA) erscheint ab K=16 als eigenstidndige
Gruppe, doch in K=18 teilte sich diese Rasse in zwei Gruppen und ab K=19 sogar in drei,
gemeinsam mit Individuen aus der Schweiz (Eringer ERS und Evolener EVS).

Abbildung 3 zeigt die Populationsstruktur in einer grafischen Darstellung. Dabei sind die
Populationen durch vertikale Linien getrennt, die 1004 Individuen werden als diinne Balken
dargestellt, welche in bis zu K gefirbte Abschnitten aufgeteilt sind, die dem Anteil der
Zugehorigkeit zur jeweiligen vordefinierten Population in K Clustern entsprechen. Die
Ergebnisse aus K=16, K=19 und K=22 werden dargestellt, da fiir dieser Vorgabe an
Subpopulationen die wahrscheinlichste genetische Strukturierung vermutet wird. Die
Rassenbezeichnungen sind oberhalb der Balken angefiihrt.

AR

Abbildung 3: Grafische Darstellung der Populationsstruktur, Ergebnisse aus K=16, K=19
und K=22. Einzelne Tiere sind durch einen Balken reprisentiert und dieser ist aus dem
Zugehorigkeitsindex zu den einzelnen Gruppen (Farben) zusammengestellt.

4. Zusammenfassung und Schlussfolgerungen

Der tliberwiegende Anteil der genetischen Diversitit in den untersuchten Populationen kann iiber
die Diversitdt innerhalb der Rassen (rund 91%) und nicht iiber die Diversitidt zwischen den
Rassen erkldrt werden. Auch fiir die Zukunft sollte die Vielfalt innerhalb der Rassen durch
entsprechende Zuchtprogramme und gezielte Anpaarungsstrategien erhalten werden.

Das Ungarische Steppenrind weist insgesamt die geringste Verwandtschaft zu den anderen
untersuchten Populationen auf, gefolgt von Aubrac, das auch die groBite geographische Distanz
zu den untersuchten osterreichischen Rassen aufweist.

Innerhalb der autochthonen Osterreichischen Rassen nimmt das Tiroler Grauvieh eine
Sonderstellung ein. Dies untermauert die Wichtigkeit, diese nicht als hoch gefdhrdet eingestufte
Rasse auf Grund ihrer Einzigartigkeit dennoch durch entsprechende Erhaltungszuchtmafinahmen
und Forderungen zu unterstiitzen.
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Innerhalb der untersuchten Rassen zeichnen sich aus der Gesamtheit aller Ergebnisse mehrere
Gruppierungen (Cluster) ab:

Der Braunviehcluster, dem Original Braunvieh aus Osterreich, der Schweiz und Deutschland
angehoren. Auf Grund der besonderen genetischen Nidhe des Osterreichischen zum Schweizer
Braunvieh, wird empfohlen bei genetischen Engpédssen auf Tiere aus der Schweiz
zuriickzugreifen.

Einen weiteren Cluster bilden die alpinen Zweinutzungsrassen. In dieser Gruppe finden sich die
Original Pinzgauer, die Pustertaler Sprinzen und das Tux-Zillertaler Rind. Es ist anzumerken,
dass das Tux-Zillertaler Rind trotz der bekannten gemeinsamen Zuchtgeschichte mit den Eringer
Rindern als eigenstindige Rasse angesehen werden kann. Die Evolener und Eringer erscheinen
hingegen genetisch nahezu identisch. Letzteres deckt sich auch mit der in der Literatur
beschriebenen Tatsache, dass in der Eringerpopulation fallweise gescheckte Rinder vorkommen,
die nicht von Evolenern unterschieden werden kdnnen.

Den dritten Cluster bilden die Blondviehrassen. Eine besondere genetische Nidhe besteht
zwischen Murbodnern und dem Deutschen Gelbvieh. In diesen Cluster fallen erwartungsgemal
auch das Waldviertler und Kérntner Blondvieh. Unerwartet war hingegen das Resultat, dass die
Ennstaler Bergschecken, die als nahezu ausgestorben und zumindest in der jiingeren Literatur als
vom Fleckvieh genetisch verdrangt galten, ebenfalls dem Blondviehcluster nahe stehen. Zu
Beginn des 20sten Jahrhunderts wurden der Murbodner und die Vorfahren des Kérntner
Blondviehs (Miirztaler, Mariahof-Lavantaler) in eine Reihe mit den Ennstaler Bergschecken
gestellt. Es wurde vermutet, dass das Murbodner Rind aus eine Kreuzung von Miirztaler,
Mariahof-Lavantaler und Ennstaler Bergschecken hervorgegangen ist.

Weiters gibt es einen Fleckviehcluster, der das aktuelle gemeinsame Zuchtprogramm
widerspiegelt.

Einen Cluster bildet die Holsteingruppe. Hier findet sich auch das moderne Pinzgauer Rind. Dies
macht besonders deutlich, dass auch in Zukunft eine klare ziichterische Trennung zwischen
Pinzgauer und Original Pinzgauer erfolgen muss. Trotz der relativ groBBen Stiickzahl leidet der
Original Pinzgauer unter einer besonderen Gefdhrdung: der Verdrangung der Pinzgauergenetik
durch die Holsteingenetik.

In Summe unterstreichen die Ergebnisse die Wichtigkeit der gezielten Erhaltungszucht-
malnahmen, nicht nur fiir Rassen mit extrem kleiner Stiickzahl.
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Es wird eng auf der Arche:
Welche Rassen diirfen mit?

Sabine Reist-Marti

1. Einleitung

Mit der Ratifizierung der Konvention zur Erhaltung der Biodiversitit (CBD, 1992) haben sich
alle unterzeichnenden Lénder verpflichtet, ihre Rassenvielfalt zu erhalten. Viele Lander wurden
aktiv und haben begonnen, ihre Rassenvielfalt zu erfassen und zu schiitzen. Kein Land hat
unbeschrinkt Ressourcen zur Verfiigung, um die Rassen zu erhalten und muss demzufolge
Prioritaten setzen. Welche Rassen soll man also erhalten?

Im Folgenden soll diese Fragen aus zwei verschiedenen Blickwinkeln betrachtet werden:

a) FEin theoretischer Ausblick: Am Beispiel von 23 afrikanischen Rinderrassen soll
aufgezeigt werden, wie durch international-koordinierte Entscheide mit limitierten
Mitteln eine mdglichst grosse genetische Vielfalt erhalten werden kann.

b) Ein praktischer Riickblick: Am Beispiel der Schweizer Erfahrungen soll aufgezeigt
werden, welche Entscheidungskriterien eine nationale Rassenerhaltung berticksichtigt.

2. Ein theoretischer Ausblick

Die folgenden Ausfithrungen basieren auf einer Studie von Reist-Marti et al. (2006) mit 23
afrikanischen Rinderrassen. Obgleich die Mittel fiir die Rassenerhaltung beschrinkt sind, ist bis
anhin nur sehr wenig bekannt dariiber, wie sie am effizientesten eingesetzt werden kénnen. Oft
werden die Mittel nach dem Feuerwehr- oder dem Giesskannen-Prinzip verteilt, das heisst:
entweder bekommen die am meisten gefdhrdeten Rassen alles Geld oder alle Rassen bekommen
ein bisschen Geld. Die Studie von Reist-Marti et al. (2006) hat gezeigt, dass keines der beiden
Prinzipien eine grosstmdgliche Erhaltung der genetischen Vielfalt zur Folgen haben muss. Abb.
1 (schwarze Balken) zeigt, wie $ 1 Mio. auf 6 Rassen verteilt werden muss, um eine maximale
Wirkung zur Erhaltung der genetischen Vielfalt zu erzielen. Mit diesem Vorgehen lassen sich
64% der aktuellen genetischen Vielfalt erhalten. Dies sind 13% mehr, als wenn nichts
unternommen wird bzw. 12% mehr, als wenn nach dem Feuerwehr- oder Giesskannen-Prinzip
vorgegangen wiirde.

Bei fiinf (Madagascar Zebu, Arashie, Malawi Zebu, Nuba Mountain Zebu, Arsi) der sechs
Rassen sollte das zugeteilte Geld am Besten in die Herdebuchfithrung und Promotion der Rasse
(HB) als primére Erhaltungsmassnahmen investiert werden. Die Rasse Sokoto ldsst sich mit dem
zugeteilten Betrag am effizientesten mit einem Stierenrotationsprogramm (IS) erhalten. Die
beiden anderen zur Wahl stehenden Programme Kryokonservierung (CC) und eine Kombination
aus IS und CC waren in diesem Fall weniger effizient als HB und IS.

In Abb. 1 sind die 23 Afrikanischen Rassen nach ihrem Erhaltungspotenzial (= Gefdhrdung *
Beitrag zur Diversitit) absteigend rangiert. Die Rassen mit dem grossten Erhaltungspotenzial
bekommen mit dem Algorithmus von Reist-Marti et al. (2006) mehr als die {ibrigen Rassen. Es
gibt jedoch auch Rassen, z.B. Iringa Red oder Bale, wo die Erhaltungsmassnahmen
offensichtlich zu wenig effizient bzw. zu teuer sind.

Einige der Rassen weisen einmalige Eigenschaften auf, wie zum Beispiel Toleranz gegeniiber der
Schlatkrankheit oder erhohte Fruchtbarkeit. Wenn nun Rassen mit speziellen Eigenschaften
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bevorzugt Geld bekommen, hat dies einen Verlust an erhaltener Vielfalt von 0.6% zur Folge
(Abb. 1; Bonus). Auf diese Weise konnen jedoch zusitzlich 9% spezielle Eigenschaften erhalten
werden.

Der von Reist-Marti et al. (2006) entwickelte Algorithmus zum Priorisieren von Rassen setzt
voraus, dass die genetische Vielfalt und Gefdhrdung der Rassen sowie die Kosten und Wirkung
der Erhaltungsprogramme bekannt oder zumindest gut geschitzt sind. Analog zum Priorisieren
von Rassen mit speziellen Eigenschaften, konnten im Algorithmus weitere Vorgaben wie zum
Beispiel geografische Verteilung der zu erhaltenden Rassen eingefiigt werden.

EEEN Total US$ 1 Mio

1 Total US$ 1 Mio (Bonus)
Rasse
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Zugeteiltes Geld [Mio US$]

Abb. 1: Optimale Verteilung der Mittel auf 23 afrikanische Rinderrassen mit (Bonus) und
ohne Beriicksichtigung von speziellen Eigenschaften der Rassen.
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3. Ein praktischer Riickblick

Seit 1998 ist in der Schweizer Tierzuchtverordnung festgehalten, wie eine Schweizer Rasse
definiert ist, und dass Projekte zu deren Erhaltung finanziell unterstiitzt werden. Das Bundesamt
fiir Landwirtschaft (BLW) hat eine Evaluation der von der Offentlichkeit zwischen 1998 und
2005 mitfinanzierten Projekte in Auftrag gegeben. Aufgrund der Evaluation wurden einige
Artikel der Tierzuchtverordnung bei deren Revision 2007 iiberarbeitet. Die folgenden
Darstellungen stammen aus dem Evaluations-Bericht iiber die Zeitspanne von 1998 bis 2005
(Reist et al., 2008).

Im Jahr 2005 waren in der Schweiz 33 Rassen vom Bund als Schweizer Rassen anerkannt und
deren Zuchtorganisationen somit berechtigt, finanzielle Unterstiitzung fiir Erhaltungsprogramme
zu beantragen. Ziegen (28%) und Schafe (24%) umfassen mit Abstand am meisten Schweizer
Rassen (Abb. 2)

Kaninchen

Hihner ©%
9%

Ziegen
28%

Bienen
12%

Schweine
6%

Equiden
3% Schafe
Rinder 24%

12%

Abb. 2: Anteile der Spezies an den total 33 beitragsberechtigten Schweizer Rassen (Stand
2005).

Von 1998 bis 2005 wurden 33 Einzel- und Folgeprojekte bewilligt und finanziell unterstiitzt. Die
Projekte wurden fiir eine maximale Dauer von 4 Jahren bewilligt. Projekte, die langer als 5 Jahre
dauerten, sehr hohe Beitrdge verlangten oder fachliche Maingel aufwiesen wurden
zuriickgewiesen.

Die beitragsberechtigten Rassen und Spezies haben eine sehr unterschiedlich hohe finanzielle
Unterstiitzung durch den Bund erfahren (Abb. 3). Mehr als die Halfte der finanziellen Mittel
(56%) flossen in Erhaltungsprojekte fiir Ziegenrassen (14 Projekte). Je 4 Rinder-, Schaf- und
andere, speziesiibergreifende Projekte erhielten 12%, 10% beziehungsweise 9% der
Bundesmittel. Bei den Equiden wurden 3 Projekte, bei den Bienen 2 Projekte und bei den
Schweinen und Hiihnern je 1 Projekt finanziell durch den Bund unterstiitzt mit 6%, 3%, 3% be-
ziehungsweise 1% der Bundesmittel. Kaninchen-Zuchtorganisationen haben keine Projekte
eingereicht. Somit konnte diese Spezies nicht unterstiitzt werden.

Die ungleiche Verteilung der Bundesmittel auf die Spezies ist darin begriindet, dass bei den
Ziegen und Schafen am meisten beitragsberechtigte Schweizer Rassen pro Spezies zu finden
sind. Zudem waren sich die Zuchtverbidnde dieser Spezies schon frith der Problematik der
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Erhaltung der genetischen Vielfalt in kleinen Populationen bewusst und entsprechend aktiv.
Somit war in der Startphase des Fonds (1998 — 2005) schlicht die Eingabe eines Projektes durch
die Zuchtorganisation ein wichtiges Kriterium, damit eine Rasse tiberhaupt finanziell unterstiitzt
werden konnte.
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Abb. 3: Anteile des vom Bundesamt fiir Landwirtschaft gesprochenen Geldes von 1999 -
2005 aufgeteilt nach Spezies.

Abb. 4 zeigt die ergriffenen Massnahmen der 33 Projekte. Sie betrafen zu 42% 6konomische
Aspekte, zu 34% die Vermehrung und zu 24% die Verbesserung der Information iiber die
Schweizer Rassen. Den weitaus grossten Anteil hatten Massnahmen zur Verbesserung der
Selektion wie zum Beispiel verbesserte Zuchtprogramme (30%), finanzielle Anreize wie zum
Beispiel Haltepramien (28%) und Information zur Rasse wie zum Beispiel Rassebroschiiren
(21%).

In den letzten Jahren haben immer mehr Zuchtverbdnde Projekte eingegeben. Die
Erhaltungsmassnahmen bewegen sich langsam etwas weg von finanziellen Anreizen (zum
Beispiel Haltepramien) hin zu Vermarktungsstrategien, welche langerfristig unabhingig sein
sollten von finanziellen Beitrdgen.

Es ist sehr schwierig abzuschétzen, welche Wirkung die Erhaltungsmassnahmen hatten, denn es
fehlen Referenzwerte. Wie hitte sich die Rasse entwickelt, wenn nichts unternommen worden
wiére? Welche Erfahrungen wurden mit den Erhaltungsmassnahmen im Ausland gemacht? Nur
wenn die Evaluation regelméssig wiederholt wird oder Referenzwerte aus anderen Landern
publiziert werden, kann die Wirkung der Massnahmen quantifiziert werden. Eine
Quantifizierung nicht nur der Kosten, sondern auch der Wirkung der Erhaltungsmassnahmen ist
jedoch unabdingbar, um abzuschidtzen, wo die begrenzten Ressourcen am effizientesten
eingesetzt werden konnen.
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Abb. 4: Getroffene Massnahmen der Projekte gruppiert nach Aspekten der Okonomie
(grau), Vermehrung (weiss) und Information (schwarz).

4. Schlussfolgerungen

Es wird eng auf der Arche: wer darf mit? Dieser Frage wurde mit einem theoretischen Ausblick
und einem praktischen Riickblick nachgegangen. Der theoretische Ausblick zeigt auf, wie die zur
Verfligung stehenden beschriankten Ressourcen optimal genutzt werden konnen. Er setzt jedoch
viele Angaben voraus. Der praktische Riickblick macht klar, welche Entscheidungskriterien in
der Praxis angewendet werden (kdnnen) und zeigt auf, wo Handlungsbedarf ist.

Egal welchen Blickwinkel man einnimmt: es besteht ein grosser Bedarf an Informationen, die
haufig immer noch fehlen.

Ein sehr wichtiger Aspekt — und vielleicht sogar der wichtigste — wurde nicht erwdhnt: Der
Entscheid, welche Rasse mit auf die Arche darf, ist in sehr vielen Féllen auch ein politischer
Entscheid.

Insofern hatte Noah Gliick ...
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Die MaBnahme ,Seltene Nutztierrassen' im OPUL

Friedrich Loidl

1. Einleitung

Die Landwirtschaft unterliegt seit vielen Jahrzehnten einem intensiven Wandel. Intensivierung,
Spezialisierung, Rationalisierung und Industrialisierung haben auch die traditionellen regionalen
Nutztierrassen in Bedringnis gebracht. National (Griindung der ONGENE -Osterreichische
Nationalvereinigung fiir Genreserven; nationale Forderungen) und international (Aktivitdten der
FAO; Internationales Ubereinkommen iiber die biologische Vielfalt; EU-Verordnung iiber
Erhaltung, Beschreibung, Sammlung und Nutzung der genetischen Ressourcen in der
Landwirtschaft; Gemeinschaftliches Bestandesverzeichnis der gefihrdeten Rassen) wurde das
Thema ab ca. 1980 erkannt und auch gegengesteuert. Auch mit finanziellem Ausgleich fiir die
Landwirte, die solche Rassen halten.

Die umfangreichste FoérdermaBnahme ist hier seit dem FEU-Beitritt das OPUL. Das
oOsterreichische Agrar-Umweltprogramm enthélt zwei Mafinahmen, die direkt auf die genetischen
Ressourcen (genetische Vielfalt) wirken. Im pflanzlichen Bereich ist dies die Malnahme
»Seltene landwirtschaftliche Kulturpflanzen®, im tierischen Bereich die MaBnahme ,,Seltene
Nutztierrassen®.

2. Umweltprogramm (OPUL)

Mit dem Agrar-Umweltprogramm, dem Osterreichischen Programm zur Férderung einer
umweltgerechten, extensiven und den natiirlichen Lebensraum schiitzenden Landwirtschaft
(OPUL), wird eine umweltschonende Bewirtschaftung der landwirtschaftlichen Flichen
gefordert. Gegentiber einigen anderen EU-Lindern, die ihre Umweltprogramme nur in
abgegrenzten, umweltsensiblen Gebieten anbieten, wurde fiir das OPUL ein integraler,
horizontaler Ansatz gewéhlt, der eine weitgehend flichendeckende Teilnahme der
oOsterreichischen Landwirtschaft zum Ziel hat.

Mit dem EU-Beitritt 1995 wurde das 1. Umweltprogramm OPUL 95, mit 1998 das 2.
Umweltprogramm OPUL 98, das 3. Umweltprogramm OPUL 2000 ab 2000 wirksam.

Das aktuelle, bereits ab Herbst 2006 (Herbstantrag 2006 ) angebotene Agrar-Umweltprogramm
OPUL 2007 — das nunmehr 4. Agrar-Umweltprogramm - wurde als Teil des Programms fiir die
Entwicklung des Liandlichen Raums LE 07-13 ("Griiner Pakt") am 25.10.2007 von der EU
genehmigt.

Rechtliche Grundlage sind u.a. die Verordnung (EG) Nr. 1698/2005 des Rates vom 20.
September 2005 iiber die Forderung der Entwicklung des lédndlichen Raums durch den
Europdischen Landwirtschaftsfonds fiir die Entwicklung des lédndlichen Raums (ELER) und
Verordnung (EG) Nr. 1974/2006 der Kommission vom 15. Dezember 2006 mit
Durchfiihrungsbestimmungen zur Verordnung (EG) Nr. 1698/2005.

Ubergeordnete Ziele des OPUL 2007 sind der Beitrag zur Férderung der nachhaltigen
Entwicklung des ldndlichen Raums, der Beitrag zur Befriedigung der steigenden
gesellschaftlichen Nachfrage nach Umweltdienstleitungen und die Ermutigung der Landwirte, im
Dienste der gesamten Gesellschaft Produktionsverfahren einzufiihren oder beizubehalten, die mit
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dem Schutz und der Verbesserung der Umwelt, des Landschaftsbildes und des léndlichen
Lebensraumes, der natiirlichen Ressourcen, der Boden und der genetischen Vielfalt vereinbar
sind.

Die Detailziele sind

e  Forderung einer umweltfreundlichen Landwirtschaft (und Weidewirtschaft geringer,
Intensitit);

e  Erhaltung traditioneller und besonders wertvoller landwirtschaftlich genutzter
Kulturlandschaften;

e  Erhaltung der Landschatft;

e Forderung der Einbeziehung der Umweltplanung in die landwirtschaftliche Praxis;

e Beitrag zur Verwirklichung der nationalen und gemeinschaftlichen Agrar- und
Umweltpolitik durch Foérderung von Vertragsnaturschutz, Gewésserschutz-,
Bodenschutz- und Grundwasserschutzmafinahmen sowie die Férderung der Biologischen
Wirtschaftsweise;

e Sicherung einer angemessenen Abgeltung fiir die angebotenen Umweltdienstleistungen.

Das OPUL 2007 besteht aus 29 MaBnahmen, die iiberwiegend in ganz Osterreich angeboten
werden. Die bisher erfolgreichen MaBnahmen wurden fortgesetzt und an die aktuellen
Gegebenheiten (Z.B. Cross Compliance, GLOZ = guter landwirtschaftlicher und dkologischer
Zustand, Budgetrahmen, neue Durchfiihrungs- und Kontrollverordnung) angepasst (hoher
»Wiedererkennungswert™) angepasst. Das Programm und die Verpflichtungen laufen bis zum
Programmende 2013. Weiters wurde die aktive Bewirtschaftung gestdrkt und die Pramien fiir
Griinland und Ackerfutter stirker als bisher nach der Viehbesatzdichte gestaffelt.

Vor allem die MaBnahmen fiir Gewdsser- und Naturschutz wurden gestrafft sowie die
MalBnahmen der Integrierten Produktion neu strukturiert. Unterschieden wird weiterhin zwischen
allgemeinen und maBnahmenspezifischen Forderungsvoraussetzungen. Erstmals wurde eine
gesonderte Tierschutzmalinahme entwickelt.

Weitere Informationen und die Sonderrichtlinie samt Anhédngen sind im Internet (z.B. unter
www.lebensministerium.at, http://www.landnet.at, www.ama.at, www.agranet.info) verfiigbar.
Mit der Férderungsabwicklung des OPUL ist weiterhin die Agrarmarkt Austria (AMA) betraut.
Sie nimmt die Ansuchen iiber die Landwirtschaftskammern entgegen, entscheidet iliber die
Gewédhrung der Pramien, kontrolliert die Einhaltung der Bestimmungen und legt bei Verstofen
die einzelbetrieblichen Sanktionen fest. Die Naturschutz- und Agrarbehorden der Lander sind bei
MaBnahmen mit starkem Naturschutzbezug und bei Regionalprojekten eingebunden.

Im Jahr 2008 wurden fiir das OPUL 522,30 Mio. Euro an die Landwirte ausbezahlt. Es nahmen
insgesamt 118.887 Betriebe (mit Prdmienauszahlung) teil, das sind 75% aller
landwirtschaftlichen Betriebe mit einer landwirtschaftlich genutzten Fliache. Die
durchschnittliche Férderung je Betrieb betrug 4.393 Euro. Die im OPUL erfassten Flichen (ohne
Almfldchen) machten rund 2,20 Mio. ha aus, das sind 87% der landwirtschaftlich genutzten
Fliche. Mit dieser hohen Teilnahme am Umweltprogramm liegt Osterreich im Spitzenfeld der
EU-Staaten.

3. MaBnahme Seltene Nutztierrassen

2008 wurden fiir die MaBBnahme Seltene Nutztierrassen 3,79 Mio. Euro an 4.414 Betriebe
ausbezahlt, durchschnittlich 859 Euro. Die Anzahl der geforderten Tiere betrdgt 26.320 Stiick.
Davon in Burgenland 242, Kérnten 3.232, Niederosterreich 2.839, Oberdsterreich 1.845,
Salzburg 5.417, Steiermark 3.034, Tirol 8.794, Vorarlberg 917.
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Bei den Rindern waren es 2008

Tab.: OPUL-Teilnahme MaBnahme Seltene Nutztierrassen bei Rindern nach Rassen.

Rinderrasse 2004 2005 2006 2007 2008
ENNSTALER BERGSCHECKEN 59 70 75 89 93
KARNTNER BLONDVIEH 478 571 658 683 737
MURBODNER 1307 1598 1822 2111 2394
ORIGINAL BRAUNVIEH 129 175 212 349 414
ORIGINAL PINZGAUER 4194 4514 4616 4943 4673
PUSTERTALER SPRINTZEN 43 85 94 169 186
TIROLER GRAUVIEH 3437 3645 3665 4057 4054
TUX-ZILLERTALER 449 527 589 704 767
WALDVIERTLER BLONDVIEH 395 466 544 648 740
Summe Rinder 10491 11651 12275 13753 14058

14.058 Stiick, also rund 50% aller geforderten Tiere. Die
Gesamtforderung Rinder betrigt 2,81 Mio. Euro, somit rund 70% der MaBnahme.

Ziel der MaBnahme ist die Erhaltung der gefidhrdeten Nutztierrassen durch Zucht, nachhaltige
Nutzung und Verwendung.
Der Gegenstand der Forderung ist die Einhaltung der Forderungsvoraussetzungen fiir die
beantragten forderbaren Tiere auf dem landwirtschaftlichen Betrieb (on farm, in situ).
Forderbare Tiere sind Zuchttiere geméd den Tierzuchtgesetzen der Lander mit folgenden

Anforderungen:
Weibliche Tiere | Nur reinrassige Anpaarung
bis zum Stichtag einmal
Kuh gekalbt
bis zum Stichtae einmal weitere Abfohlung innerhalb von
Stute ofohlt & 3,5 Jahren nach der letzten
£ Abfohlung
Mutterschaf bis zum Stichtag einmal
gelammt
Mutterziege bis zum Stichtag einmal
gekitzt
Zuchtsau bis zum Stichtag zumindest jeder 2. Wurf muss reinrassig sein

einmal reinrassig geferkelt

Minnliche Tiere

Zulassung zur Zucht im Rahmen eines anerkannten

Generhaltungsprogramms; Nachweis der gesicherten

Abstammung

Stier, Widder,

jéhrlicher Zuchteinsatz im Rahmen des Generhaltungs-

Bock und Eber programms; ausgenommen im Jahr der Zulassung zur Zucht
Wenn alter als 5 Jahre; zum
Stichtag (01.04. des Antragsjahres)

Hengst muss zumindest ein lebegd
geborenes Nachkommen im
Herdebuch in den letzten 2 Jahren
registriert sein.

Tiere zur Tiere, die alle Forderungsvoraussetzungen zum Zeitpunkt der

Nachbesetzung Nachbesetzung erfiillen

7>
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Forderungsvoraussetzungen

Zucht und Haltung von Tieren der gefidhrdeten und hochgefidhrdeten Nutztierrassen gemail3
Anhang H. - Derzeit 31 Rassen, davon 9 Rinderrassen.

Jahrliche Beantragung: Forderbare Tiere im Mehrfachantrag Flichen mit der Formularseite
,OPUL 2007 Seltene Nutztierrassen (mit Rasse, Geschlecht, Kennzeichnung, Name,
Geburtsdatum), bei einer Mindestteilnahme pro Jahr von 1 forderbaren Tier.

Fiir 2009 ist die fristgerechte Abgabe bis 15.05.2009 moglich, bis 9.06.2009 unter Kiirzung der
Forderung, danach werden Antrage nicht mehr berticksichtigt.

Bestdtigung der verantwortlichen Zuchtorganisation iiber die Eintragung in das Herdebuch und
die Einhaltung des vom BMLFUW anerkannten Generhaltungsprogramms mit den beantragten
forderbaren Tieren.

Haltedauer mindestens vom 01.04. bis 31.12. des Forderjahres, in dem die forderbaren Tiere im
Mehrfachantrag — Flaichen mit Stichtag 01.04. fiir diese MafBinahme beantragt wurden.

Weitergabe von Tieren wiahrend der Haltedauer nur zuldssig als voriibergehender Aufenthalt der
Tiere auf einer Zuchtstation fiir Ziichtungszwecke fiir maximal 6 Monate sowie bei
voriibergehendem Zuchteinsatz von ménnlichen Zuchttieren auf einem landwirtschaftlichen
Betrieb fiir maximal 3 Monate.

Vor der voriibergehenden Weitergabe hat eine Meldung (Meldung Zuchteinsatz) an die AMA zu
erfolgen.

Abgang:
Abgangsmeldung unter Bezug auf diese MaBBnahme an die AMA innerhalb von 10 Werktagen ab
Abgang.

Nachbesetzung:

Nachbesetzung innerhalb von 5 Wochen mit forderbaren Tieren der gleichen Rasse und
Nachbesetzungsmeldung, unter Bezug auf diese MaBnahme, an die AMA innerhalb von 10
Werktagen ab Nachbesetzung.

Entfall der Meldepflichten bei unmittelbarer Nachbesetzung nach Abgang bei Vorliegen
gleichinhaltlicher =~ Aufzeichnungen (Bestandsverzeichnis) und einer Bestitigung der
verantwortlichen Zuchtorganisation liber die Eintragung in das Herdebuch und die Einhaltung
des Generhaltungsprogrammes.

Bei Nachbesetzung nach dem 01.07. des jeweiligen Forderungsjahres wird die Prdmie fiir das
beantragte Tier gewdhrt. Erfolgt die Nachbesetzung vor dem 01.07. des jeweiligen
Forderungsjahres, so wird die Primie fiir das forderbare Tier laut Nachbesetzungsmeldung
gewihrt.

Viehbesatzobergrenze:
Maximal 2,0 GVE/ha LN (Beriicksichtigung der Alm gemall Anhang E)

%_ Loidl — Die MaBnahme ,Seltene Nutztierrassen” im OPUL 52



Héhe der Forderung

Gefahrdungsgrad Tier EUR/Tier
Kuh 140
Stute 160
Gefdhrdete Rassen Mutterschaf, Mutterziege 30
Widder, Bock 75
Stier, Hengst 430
Kuh 280
Mutterschaf, Mutterziege 55
Hochgefahrdete Zuchtsau 150
Rassen Widder, Bock 120
Eber 300
Stier 530

Einstieg in OPUL 2007 und in die MaRnahme Seltene Nutztierrassen

Da Verpflichtungen im OPUL zumindest iiber 5 Jahre laufen miissen und das aktuelle Programm
mit 2013 endet, war mit dem Herbstantrag 2008 letztmalig der OPUL-Einstieg sowie der
MafBnahmen-Einstieg moglich.

Wer an der Maflnahme bereits teilnimmt, kann jéhrlich die geforderte Stiickzahl anpassen und
auch neue Rassen hinzunehmen.

Verantwortliche Zuchtorganisation (VO):

Fir jede geforderte Rasse ist eine Zuchtorganisation laut Anhang H verantwortlich. Die
rassenspezifischen Generhaltungsprogramme sind zwischen den VOs und dem BMLFUW
ausgearbeitet worden, und vom BMLFUW auch genehmigt worden.

Die ziichterische Umsetzung liegt also bei der VO als auch bei den Foérderungswerbern
(Landwirten). Die VO hat iiber die Forderbarkeit der beantragten Tiere zu beurteilen und diese
gegeniiber der AgrarMarkt Austria als Forderungsabwicklungsstelle zu bestitigen oder
abzulehnen. Basis fiir die Arbeit der VO ist ein Generhaltungsprogramm und ein Herdebuch. Das
Generhaltungsprogramm kann die Einhaltung von Anpaarungsempfehlungen und die
Abstammungskontrolle von Vatertieren etc. enthalten.

4. Zusammenfassung und Ausblick

Die Erkenntnisse seit 1995 mit der MaBBnahme Seltene Nutztierrasen im OPUL hat zur aktuellen
Ausgestaltung der MaBnahme im OPUL 2007 gefiihrt.

Die Beurteilung der Daten aus der OPUL-Férderung (Monitoring) und die Beurteilung der
Entwicklung durch die Zuchtorganisationen und die ONGENE lassen auf eine gute,
zielgerichtete und nachhaltige Entwicklung der Mafinahme schlieen.

Die laufenden Erkenntnisse aus der Abwicklung und Umsetzung sowie die Ergebnisse der
erforderlichen Evaluierung der MaBBnahme kdnnen in ein Folgeprogramm ab 2013 einflie3en und
somit das Ziel der Erhaltung der genetischen Vielfalt im Nutztierbereich langfristig sicherstellen.
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Anhang H: Rassenliste seltene Nutztierrassen

Tierart Originalrasse (H)/- Verantwortliche Zuchtorganisation "
Ennstaler Bergschecken (H) Rinderzucht Steiermark
Karntner Blondvieh (H) Karntner Rinderzuchtverband
Murbodner (H) Rinderzucht Steiermark
QOriginal Braunvieh (H) Vorarlberger Braunviehzuchtverband
Rind QOriginal Pinzgauer - Rinderzuchtverband Salzburg
Pustertaler Sprintzen (H) Rinderzucht- und Erzeugergemeinschaft Tirol
Tiroler Grauvieh - Tiroler Grauviehzuchtverband
Tux-Zillertaler (H) Rinderzucht- und Erzeugergemeinschaft Tirol
Waldviertler Blondvieh (H) NO. Genetik Rinderzuchtverband
Huzulen - Landespferdezuchtverband der Pferdeziichter Oberdsterreichs
Alt-Osterreichisches Warmblut - Verband NO. Pferdeziichter
Pferd Lipizzaner - Bundesgestit Piber
Osterreichischer Noriker - Landespferdezuchtverband Salzburg
Shagya Araber - Osterreichischer Araberzuchtverband
Alpines Steinschaf (H) Salzburger Landesverband fiir Schafe und Ziegen
Braunes Bergschaf (H) Landes-Schafzuchtverband Tirol
Karntner Brillenschaf (H) Schaf- und Ziegenzuchtverband Karnten
Schaf Krainer Steinschaf (H) Schaf- und Ziegenzuchtverband Karnten
Montafoner Steinschaf (H) Vorarlberger Schafzuchtverband
Tiroler Steinschaf - Landes-Schafzuchtverband Tirol
Waldschaf (H) Landesverband fiir Schafzucht und -haltung in 00
Zackelschaf (H) Landesverband fiir Schafzucht und -haltung in 00
Blobe Ziege (H) Tiroler Ziegenzuchtverband
Gemsfarbige Gebirgsziege - Tiroler Ziegenzuchtverband
Pfauenziege - Salzburger Landesverband fiir Schafe und Ziegen
Ziege Pinzgauer Strahlenziege (H) Salzburger Landesverband fir Schafe und Ziegen
Pinzgauer Ziege (H) Salzburger Landesverband fiir Schafe und Ziegen
Steirische Scheckenziege (H) Steirischer Ziegenzuchtverband
Tauernschecken (H) Salzburger Landesverband fiir Schafe und Ziegen
Schwein Mangalizza (H) Arche Austria (Verein zur Erhaltung gefahrdeter Haustierrassen)
Turopolje (H) Arche Austria (Verein zur Erhaltung gefahrdeter Haustierrassen)
(H)  Pramien fiir hochgefahrdete Rassen bei Vorliegen eines vom BMLFUW anerkannten Generhaltungsprogramms mit speziellen Bedingungen.

D Angaben erfolgen zum Stand 2007;

Verdnderungen wéhrend der Programmlaufzeit kdnnen sich ergeben; es kdnnen jedoch immer nur vom BMLFUW anerkannte Organisationen in Betracht kommen
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Zuchtprogramme in der Praxis -
Beispiel Tux-Zillertaler

Christian Moser

1. Einleitung

Die Tux-Zillertaler Rasse ist eine alte Tiroler Rinderrasse, welche vor wenigen Jahren beinahe
ausgestorben wire. So gab es Mitte der 80er Jahre nur mehr 30 Stiick dieser Rasse. Heute halten
wieder 250 Bauern 1.500 Tux-Zillertaler Rinder verteilt auf das gesamte Bundesgebiet. Fiir das
Generhaltungsprogramm ist der Rinderzuchtverband Tirol als Verantwortliche Organisation
Osterreichweit tétig.

Die Erhaltung und ziichterische Weiterentwicklung einer alten vor Jahren fast schon
ausgestorbenen Rasse wie den Tux-Zillertalern ist in ihrer Aufgabenstellung sehr komplex und
mit den sog. etablierten Rassen nicht vergleichbar. Das oberste Ziel der Generhaltung solcher
Rassen ist die Erhaltung von Genen. Gene der vom Aussterben bedrohten Nutztierrassen will
man deshalb bewahren, da sie zukiinftig wertvolle Genreserven fiir die Leistungszucht werden
konnen. Vor allem Gene der Tiergesundheit, Fitness, Futterverwertung, Fleischqualitit,
Robustheit und der Anpassungsfihigkeit an haltungsbedingte, klimatische und regionale
Vorgaben sind erhaltenswert.

Seit fast 25 Jahren wird die Rasse der Tux-Zillertaler in einem Generhaltungsprogramm
ziichterisch betreut. Die ziichterische Arbeit war geprigt vom stindigen Spagat zwischen
Wirtschaftlichkeit und Vermeidung der Inzucht. Beide Kriterien unter einem Dach zu vereinen
ist nicht einfach. Vor allem bei einer so geringen Anzahl von Tieren wie bei den Tux-Zillertalern
ist dies eine groBe Herausforderung. Einerseits sollte die Rasse aufgrund ihrer wirtschaftlichen
Eigenschaften fit gemacht werden fiir den Konkurrenzkampf mit den anderen Rassen, anderseits
muss die Inzuchtentwicklung beachtet werden.

2. Geschichte und Portrait

2.1 Woher stammt das Tux-Zillertaler Rind?

Uber die Herkunft der Tux-Zillertaler gibt es viele Thesen. Die am ehesten glaubhafte stellt die
Tux-Zillertaler als Abspaltung der in der Schweiz im Kanton Wallis beheimateten Eringer Rasse
dar. Das Eringer Rind ist im Gegensatz zum Tux-Zillertaler einfarbig, in Typ und Form sind sich
die beiden Rassen jedoch sehr &dhnlich. Auch die Eigenschaften wie Kampflust,
Widerstandsfahigkeit, Trittsicherheit, Winterhdrte und Geniligsamkeit lassen auf eine
Verwandtschaft der Tux-Zillertaler mit den Eringern schlie3en.

2.2 Tuxer oder Zillertaler

Urspriinglich gab es nur den Tuxer Schlag. Er war schwarz gefarbt mit der typischen
Weillfarbung im Lenden- und Schwanzbereich. Besonders beliebt war die sogenannte Feder
(federartige WeiBfarbung in der Kreuzgegend). Die Fixierung dieses Zuchtzieles bereitete den
Zichtern groBe Schwierigkeiten. Der Kopf sollte kurz und breit sein mit weit nach auflen
gerichteten Hornern. Der massig und voll entwickelte Korper mit dem feinen FuBwerk und den
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starken Klauen war die Voraussetzung fiir die guten Kampfeigenschaften der Tuxer. Durch die
Einkreuzung von rot gefarbten Rindern (wahrscheinlich Pinzgauer) entstand der Zillertaler
Schlag. Die Zillertaler waren in Typ, Form und Aussehen dem Tuxer Schlag sehr dhnlich.

Einzig die rote Farbgebung lie} die beiden Schlidge unterscheiden. So spricht man heute noch
von den "Roatn" und "Schwarzn", wobei die "Roatn" die roten Zillertaler und "Schwarzn" die
schwarzen Tuxer bezeichnen. Durch die geringe Anzahl an Tieren hat man 1995 den
Sammelbegriff ,,Tux-Zillertaler eingefiihrt.

2.3 Das Kampfkuhwesen

Eine Besonderheit, welche nur bei den Tux-Zillertalern vorkommt, ist die Kampflust. In der
freien Natur lag der Sinn und Zweck des Kampfes nur in der Eroberung und Verteidigung von
guten Weideplitzen. So wurde von vielen Bauern neben ihrer eigentlichen Rasse eine Tux-
Zillertaler Kuh gehalten, damit auf der Alm die Kiihe des Bauern auf guten Weideplédtzen grasen
konnte. Die Tux-Zillertalerin hatte ihre Aufgabe nur darin zu erfiillen, ihre Stallgenossinnen von
den Angriffen anderer Kiihe zu schiitzen. Im Laufe der Zeit entwickelten sich aus diesen
Kéampfen regelrechte Wettkampfe, wo ein jeder auf seine Kuh wettete. Die Siegerkuh erhielt den
Titel einer "Moarin" oder "Roblerin". Fiir den Besitzer einer solchen Kuh bedeutete dies eine
besondere Ehre und Anerkennung. Eines der grof3ten "Kuhstechen" wurde beim Gauderfest in
Zell am Ziller veranstaltet.

2.4 Viehtrieb nach Russland

Tux-Zillertaler Rinder wurden des oOfteren nach Russland verkauft. Aufgrund seiner
Wetterunempfindlichkeit, Trittsicherheit im steilen, unwegsamen Geldnde und Geniigsamkeit
war es in Russland begehrt. Ein interessantes geschichtliches Zeugnis, dass Tux-Zillertaler Vieh
nach Russland exportiert wurde, hdngt in der Lindenkapelle auf dem St. Georgenberg in Fiecht
bei Schwaz. Im oberen Bildbereich ist das Gnadenbild des Wallfahrtsortes St. Georgenberg,
darunter ein Viehtrieb mit 13 Tux-Zillertaler Rindern in russischer Landschaft abgebildet.

2.5 Niedergang der Tux-Zillertaler

Durch die Selektion auf gute Kampfeigenschaften wurde die Leistung bei den Tux-Zillertalern
arg vernachldssigt, womit die Konkurrenzfahigkeit gegeniiber den anderen Rassen nicht mehr
gegeben war. Der Niedergang der Tux-Zillertaler begann bereits Mitte des 19. Jahrhunderts. Auf
der Internationalen Zuchtausstellung in Paris 1856 kamen die hellen Rinderschldge in Mode. Den
dunkelfarbigen Rinderrassen wurde eine schwéchere Leistungsbereitschaft nachgesagt. Der totale
Untergang kam in den Dreifliger- und Vierzigerjahren. Viele Tux-Zillertaler Rinder verkaufte
man nach Wien in die dortigen Abmelkbetriebe bzw. die Stiere als Schlachtware. Dieser
Aderlass bedeutete fiir die Tux-Zillertaler Rasse eine zahlenmdBig und qualitativ grof3e
Schwichung. Das NS-Regime gab einen weiteren Todessto3, indem es leistungsstirkere Rassen
forderte. Nach dem zweiten Weltkrieg setzten der Tux-Zillertaler Zucht noch die zu enge
Blutauswahl, TBC-Impfaktion und Bangbekdmpfung und die zu geringe Leistung stark zu. Mitte
der Siebzigerjahre gab es nur mehr 30 Tux-Zillertaler Rinder weltweit.

2.6 Rettung der Tux-Zillertaler

Durch die Griindung der Vereinigung der Tux-Zillertaler Ziichter im Jahr 1986 wurde der
Grundstein fiir die Erhaltung der Rasse geschaffen. In ganz Osterreich wurde nach Tux-
Zillertalern gesucht. Fast hidtte man diesen Wettlauf mit der Zeit verloren. Im Haus der Natur in
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Salzburg meinte man schon 1971 die letzte Tux-Zillertaler Kuh ausgestopft zu haben. Ein
sorgfaltig durchdachtes Anpaarungsprogramm hilft der Gefahr der Inzucht entgegenzuwirken.
Aus fiinf Stierlinien gibt es Spermadepots. Jahrlich werden drei bis fiinf Stiere entweder in
Birkenberg oder Wels abgesamt. Insgesamt wurden seit 1986 Samedepots von iiber 50 Stieren
angelegt. Als ,eiserne Reserve werden von jedem Stier zehn Portionen zuriickgehalten.
Mittlerweile gibt es schon wieder 1.500 Rinder. Heute werden die Tux-Zillertaler wegen ihrer
einfachen, unkomplizierten Haltungsform und guten Fleischqualitit gerne in der
Mutterkuhhaltung eingesetzt. Vor allem ihre Geniigsamkeit und gute Futterverwertung werden
von den Ziichtern geschétzt.

2.7 Statistik ,Vergleich Kuhhalter und HB-Kiihe Tux-Zillertaler 2006-2008"

Tux-Zillertaler Kuhhalter HB-Kiihe
Bundesland 2006 2008 Differenz 2006 2008 Differenz
Burgenland 0 0 0 0 0 0
Kirnten 0 1 1 0 1 1
Niederosterreich 6 9 3 15 25 10
Oberosterreich 1 7 6 7 25 18
Salzburg 1 5 4 1 13 12
Steiermark 8 14 6 28 56 28
Tirol 163 172 9 614 708 94
Vorarlberg 5 6 1 14 17 3
GESAMT 184 214 30 679 845 166

2.8. Verantwortliche Organisation

Die verantwortliche Organisation fiir die Betreuung des Generhaltungsprogrammes der Tux-
Zillertaler Rasse 0Osterreichweit ist der Rinderzuchtverband Tirol. Somit muss jeder Tux-
Zillertaler Ziichter Mitglied beim Rinderzuchtverband Tirol sein.

Adresse: RINDERZUCHTVERBAND TIROL
Brixnerstralle 1, 6020 Innsbruck
Tel.: 059292-1843 Fax: 1899
e-mail: rinderzucht@lk-tirol
www.tux-zillertaler.at

Die verantwortliche Organisation fiihrt das Generhaltungsprogramm (=Zuchtprogramm unter
besonderer Beriicksichtigung des Gefdhrdungsgrades der Rasse) durch, das die nachstehenden
Voraussetzungen erfiillt. Seit 1986 gibt es einen eigenen Ziichterausschuss, der fiir simtliche
ziichterischen Entscheidungen der Rasse zustidndig ist. Der Ziichterausschuss besteht aus
Obmann, Obmann-Stellvertreter, Zuchtbuchfithrer, Zuchtleiter und fiinf weiteren
Ausschussmitgliedern. Der Ausschuss wird alle fiinf Jahre von den Tux-Zillertalern
basisdemokratisch gewéhlt. Dadurch ist eine bestmdgliche Verbindung von Theorie und Praxis
in den zilichterischen Entscheidungen gewéhrleistet.
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3. Generhaltungsprogramm

3.1 Rassestandard

Das Tux-Zillertaler Rind ist schwarz oder kréftig rotbraun (Zillertalertyp) mit weiflen Abzeichen
in der Beckengegend, am Schwanzansatz (Feder) und am Euter bzw. Unterbauch. Die
Widerristhohe betrdgt 125 und 130 cm, das Gewicht liegt zwischen 550 - 650 kg bei Kiihen. Die
Stiere erreichen ein Gewicht bis 1100 kg. Das Tux-Zillertaler Rind zeichnet sich besonders durch
seine Geniigsamkeit und guten Mastfdhigkeit aus. Somit eignet es sich bestens fiir die
Mutterkuhhaltung. Untersuchungen an der Bundesversuchsanstalt Konigshof bestitigen der Tux-
Zillertaler Rasse eine ausgezeichnete Fleischqualitit mit besonderer Feinfasrigkeit bei geringem
Fettanteil.

3.2 Zuchtziel

Oberste Ziele des Generhaltungsprogrammes der Tux-Zillertaler sind:
» Erhaltung der genetischen Vielfalt (Inzuchtvermeidung)
» Erhaltung der typ. Eigenschaften und des Aussehens
» Weiterentwicklung der Rasse in wirtschaftlichen Hinsicht.

Unter diesen Vorgaben wurden vom Ziichterausschuss am 12. Dezember 2001 folgende
Zuchtziele fiir die Tux-Zillertaler beschlossen:

Welche Ziele sind bei der Tux-Zillertaler Zucht erstrebenswert bzw. welchen Nutzen soll
die Tux-Zillertaler Rasse dem Bauern bringen?

Genetische Vielfalt (Varianz): Damit die Tux-Zillertaler Rasse erhalten bleibt, muss die
Inzuchtentwicklung beobachtet werden. Fiir die optimale Anpaarung wird das edv-gestiitzte
Anpaarungsprogramm RDVMATE eingesetzt.

Ziel: Bei der Anpaarung muf} auf eine mdglichst breite genetische Basis geachtet werden.
Grundsatzlich ist bei der Anpaarung die genetische Vielfalt {iber die Wirtschaftlichkeit zu stellen.
Milch: Die Tux-Zillertaler Rasse stammt aus einem milchwirtschaftlich dominierten Gebiet
(Zillertal). Die Durchschnittsleistung der Rasse betridgt ca. 4.400 Milch-kg. Beachtlich ist bei der
Rasse, dass sie ihre Leistung auch bei kargsten Fiitterungs- und Witterungsverhiltnissen erbringt.
Ziel: Die Tux-Zillertaler Kuh sollte 4.500 kg Milch mit 4,0 Fett-% und 3,4 EiweiB3-% aus dem
Grundfutter ohne Kraftfuttereinsatz produzieren. Gut aufgehéngte Euter sind wiinschenswert.

In der Mutterkuhhaltung soll ein Kalb ausreichend mit Muttermilch versorgt werden kénnen. Die
ZitzengrofBe darf nicht zu groB sein, damit das Saugen fiir die Kélber leicht moglich ist.

Fleisch: Untersuchungen auf Mastleistung haben ergeben, dass die Tux-Zillertaler Rasse sehr
gute Ergebnisse erbringt. 1.136 g tagliche Zunahmen (365 Tage),
365-Tage-Gewicht 420 kg, Ausschlachtung 57 %, Anteil wertvoller Fleischteile 42 %.

Ziel: Unter Mastkonditionen sollen tégliche Zunahmen von tiber 1.100 Gramm erreicht werden.
Ein breiter Riicken mit einer guten Behosung ist fiir die Qualitétsfleischproduktion
erstrebenswert. Bei der Klassifizierung sollen die Klassen R, U oder E mit einer Fettabdeckung
von 2-3 erreicht werden.

Fitness: Die Tux-Zillertaler Rasse ist vital und gesund. lhre Vorziige liegen in der
Leichtkalbigkeit, = Fruchtbarkeit, Robustheit, Anspruchslosigkeit, = Anpassungsfahigkeit,
Geniigsamkeit, Berggéngigkeit, Weidetauglichkeit und Langlebigkeit.

%_ Moser — Zuchtprogramme in der Praxis — Beispiel Tux-Zillertaler 60



Ziel: Eine Tux-Zillertaler Kuh soll jéhrlich einmal leicht kalben — die erste Abkalbung im Alter
von 28 — 32 Monaten stattfinden. Ihre gute Konstitution soll eine unkomplizierte und lange
Haltung ermoglichen.

Exterieur: Die Tux-Zillertaler Rasse ist eine mittelrahmige Rasse, die sich vor allem in der
Bewirtschaftung des ,,extremen‘ Berggebietes und von sog. extensiven Fliachen bestens etabliert
hat.

Ziel: Eine Tux-Zillertaler Kuh sollte 125 - 135 cm im Widerrist grof3 sein, genug Korpertiefe und
einen feinen Knochenbau besitzen. Grof3er sollten die Tiere nicht werden, da sie tendenziell eine
intensivere Haltung erfordern. Trockene Fundamente mit korrekten Korperverbindungen und
gesunden Klauen erscheinen bei der Rasse als selbstverstdandlich.

Rassigkeit: Die rassetypischen Eigenschaften sind zu erhalten. Das Erhaltungs-programm im
Rahmen des Programmes der LE 07-13 schreibt dies auch vor.

Ziel: rot-braun-schwarz mit weiler Zeichnung am Riicken (Feder), kurzer und breiter Kopf,
brauner Ring um Flotzmaul.

Tiere mit den sog. Fatschen (weil um ,Oberschenkel”) werden von der Forderung
ausgeschlossen. Nachkommen solcher Tiere konnen — sofern Exterieur passt — wieder
forderungsfahig werden.

3.3 Registrierung und Aufnahme in das Generhaltungsprogramm

» Die Tux-Zillertaler Rasse ist eine der wenigen hoch gefdhrdeten Rinderrassen, welche schon
seit Mitte der 80-Jahre {iber das EDV-System der ZAR verwaltet wird.

» Das Herdebuch ist seit 1997 geschlossen. In das Herdebuch des Generhaltungsprogrammes
werden nur dann Tiere aufgenommen, wenn die Eltern schon im Programm aufgenommen sind
und die Abstammungsiiberpriifung mittels DNA-Analyse korrekt ist. Tiere, wo die Eltern nicht
im Programm aufgenommen sind bzw. die DNA-Analyse falsch ist, werden samt Nachkommen
ausgeschlossen.

Damit ist das Generhaltungsprogramm der Tux-Zillertaler eines der strengsten und sichersten in
der osterreichischen Rinderzucht.

» Es muss entweder die Milch- und Fleischleistungskontrolle durchgefiihrt werden.

Milchleistung nach Rassen (ZUCHTDATA-Jahresabschluss 2007)

Rasse VA Mkg F% E% Fekg
Fleckvieh 224.298 6.648 4,16 3,40 502
Braunvieh 49.070 6.846 4,13 3,39 515
Holstein 33.425 8.158 4,12 3,23 599
Pinzgauer 6.994 5.440 3,90 3,26 389
Grauvieh 2.927 4.806 3,97 3,27 348
Jersey 473 5.346 5,37 3,87 494
Tux-Zillertaler 135 4.443 3,77 3,38 317
Murbodner 168 4.167 4,00 3,34 306
Osterreich 2007 317.570 6.789 4,14 3,37 510
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Fleischleistung nach Rassen 2007 (ZUCHTDATA-Jahresabschluss 2007)

Rasse M/W GG 200TG 200-TGZ 365TG 200-TGZ
kg kg g kg g
Aberdeen Angus M 34,6 248.8 1.072,3 404,4 1.016,7
w 32,5 2343 1.008.,9 354,5 881,4
Braunvieh M 41,7 2522 1.063,4 365,5 895,3
w 40,8 229,6 956,8 320,9 775,0
Charolais M 46,4 2932 1.236,9 481,0 1.191,3
w 43,9 262,8 1.097.8 407,1 995.3
Deutsch Angus M 34,0 237.8 1.026,0 344,5 857,6
w 32,4 208,6 887,9 311,7 766,9
Ennstaler M 40,0 260,3 1.091,3 353,7 861,0
Bergschecken W 35,8 234,5 981,7 314,5 756,7
Fleckvieh M 43,9 288.,0 1.221,2 4542 1.125,4
w 41,5 260,7 1.097,6 383,1 935,7
Galloway M 33,0 207,6 876,7 332,5 819,6
w 31,8 200,6 843,3 288,1 703,0
Grauvich M 39,2 259,3 1.092,8 359,2 871,2
w 37,8 237,1 991,6 323,0 778,0
Kérntner M 44,5 271,2 1.133,7 417,9 1.023,7
Blondvieh w 424 2477 1.026,4 383,7 934,7
Limousin M 42,3 2674 1.125,2 431,6 1.063,5
w 39,8 247,6 1.037,7 377,1 922.,8
Murbodner M 42,1 281,0 1.192,7 4429 1.095,0
w 40,3 2533 1.067,5 371,1 907,6
Pinzgauer M 44,7 278.2 1.171,2 433,0 1.065,5
w 42,5 2472 1.026,3 353,6 855,3
Pustertaler M 433 2732 1.155,8 400,0 9849
Sprinzen w 41,3 2348 972,8 348,9 837,6
Hochlandrind M 29,4 174,9 7242 2524 611,6
w 28,0 162,4 670,7 230,2 555,9
Tux-Zillertaler M 38,4 245,7 1.039,3 346,9 846,4
\%% 36,1 225,3 943,8 319.8 774,8
Waldviertler M 38,4 242.8 1.025,2 382,4 949.4
Blondvieh w 36,3 2221 932,7 3323 815,0
Weil3-blaue M 43,0 246,9 1.027.,4 414,6 1.014,9
Belgier w 40,2 2414 1.016,1 363,6 889,4
OSTERREICH M 41,4 266,4 1.126,3 404 996,5
\%Y% 39,2 243,7 1.023,7 354,4 865,1

Bei den Ergebnissen sowohl in der Milch- als auch Fleischleistungskontrolle weist die Tux-
Zillertaler Rasse durchwegs recht gute Werte im Vergleich zu den anderen Rassen auf. Zu
beachten bei der Auswertung ist, dass bei der Tux-Zillertaler Rasse im Gegensatz zu fast allen
anderen Rassen beinahe 100-% der Tiere im Sommer gealpt werden. Damit sind
Milchleistungsergebnisse auf der Alm und die Ergebnisse der Herbstwiegung deutlich niedriger.
Dieser Umstand verschérft sich auch noch durch die Tatsache, dass Tux-Zillertaler auf den
Almen aufgrund ihrer guten Futterverwertung, Berggéngigkeit und Robustheit vorwiegend fiir
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die Bewirtschaftung der extremen Flidchen eingesetzt werden. Im Volksmund heil}t es auch:
,Dort wo eine Tux-Zillertalerin noch etwas herausholt, grast keine andere mehr!“.

» Die Mitgliedschaft beim Rinderzuchtverband Tirol ist verpflichtend vorgeschrieben. Die
DNA-Analysen, Exterieurbegutachtungen, Stierkdrungen, Herdebuchfiihrung und STON-
Pramienabwicklung wird ausschlielich vom Rinderzuchtverband Tirol durchgefiihrt.

» Jedes Tier muss exterieurmdfig begutachtet werden. Tiere, die exterieurmifig nicht
entsprechen, sind nicht forderungsfahig. Sollten die Nachkommen wieder entsprechen, so
konnen diese aufgenommen werden.

» Die Tierkennzeichnung erfolgt fiir alle Tiere nach der EU-Verordnung 820/97.

3.4 Anpaarungsprogramm und Anpaarungsmanagement

Das Ziel der Anpaarung ist eine hohe genetische Vielfalt, welche den Grad der Inzucht maximal
minimiert. Deshalb ist es unerldBlich, da3 eine groBe Anzahl von Vatertieren eingesetzt wird.
Derzeit stehen 13 Stiere aus flinf Blutlinien im Rahmen der kiinstlichen Besamung den Ziichtern
zur Verfiigung. Im Natursprung werden ca. 30 Stiere jdhrlich eingesetzt. Die
Anpaarungvorschlige werden aus der RDV-Datenbank mittels dem RDVMATE-Programm
berechnet.

Beispiel eines Anpaarungsvorschlages fiir das Tier AT 000.685.134:

Tiernummer Tiername Geb.-Dat. Belegstier Rang Inzucht
AT 000.685.134  GOLDA 29.10.1998  SATURN 1 0,78
AT 000.685.134  GOLDA 29.10.1998  ANTONIUS 2 0,98
AT 000.685.134  GOLDA 29.10.1998  SAMUREI 3 1,17
AT 000.685.134  GOLDA 29.10.1998  SATAN 4 1,56

Beispiel: Das Tier ,,GOLDA* mit der Lebensnummer AT 000.685.134 hitte zu Belegstier
»SATURN den niedrigsten Inzuchtwert aller Paarungen von 0,78. Wiirde sie mit ,, ANTONIUS*
gepaart, so wire der Inzuchtwert 0,98. Bei der Anpaarung mit ,,SAMUREI* und ,,SATAN* wire
der Inzuchtwert 1,17 bzw. 1,56.

Anpaarungskatalog:

Fiir alle weiblichen Tux-Zillertaler Rinder ab einem Alter von 10 Monaten wird jédhrlich ein
Anpaarungskatalog veroffentlich. Dort enthalten sind fiir jedes Tier die vier besten
Anpaarungsvorschldge mit dem geringsten Inzuchtgrad. Die Ziichter konnen fiir die Anpaarung
einen Stier aus den vier Vorschlidgen wahlen. Separat werden noch fiir die Naturspungstiere die
Anpaarungsvorschlige auf die Herde gemacht.

3.5 Inzuchtentwicklung

Die durchgefiihrten Auswertungen fiir die Inzuchtberechnungen wurden mit dem RDVMATE-
Programm berechnet. Es wurde entwickelt aus dem Vorgingermodell OPTIMATE von der
Veterindrmedizinischen Universitdt Hannover. Das RDVMATE wurde in das Onlineprogramm
Rinderdatenverbund (RDV) der Zentralen Arbeitsgemeinschaft Osterreichischer Rinderziichter
im Herbst 2007 durch die ZUCHTDATA integriert. Dadurch konnte eine wesentliche Steigerung
der Datenqualitit und -—aktualitit erreicht werden. Auch der Serviceausbau durch
Anpaarungsreports fiir die Ziichter und genauerer Berechnungsgrundlagen und Auswertungen
wurde damit erreicht. Fiir die Rasse Tux-Zillertaler sind die Auswertungen sehr aussagekriftig,
da man als eine der wenigen hoch gefdhrdeten Rinderrassen schon seit iiber 20 Jahren die
Herdebuchfiihrung edv-miBig tiber die Datenbank der ZAR fiihrt.
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Inzuchtentwicklung Tux-Zillertaler 1986 bis 2007 (RDVMATE):

Position 1986 1990 1995 2000 2002 2004 2006 2007
Anzahl Tiere Referenzpopulation 50 123 283 616 807 1037 1349 1505
Anzahl Elterntiere Referenzpop. 14 67 162 373 500 635 812 924
Inzuchtkoeftizient % Referenzpop. 0 0,71 194 297 34 3,5 3,84 3,98
Inzuchtkoeffizient % Eltern Ref.-P. 0 037 063 1,93 246 2,775 3,06 3,12
effektive Populationsgrofe N1 0 141 37,9 472 51,5 60,2 61,7 56,2
Inzuchtanstieg % Eltern real 0 034 1,32 1,06 097 0,83 0,81 0,89
effektive Populationsgrofie N2 11,4 34 70,1 158 211 280 339 388
Inzuchtanstieg % (ml/wbl) 438 147 0,71 032 024 0,18 0,15 0,13
effektive Populationsgrofe N3 74 229 434 72 794 944 91,2 102
Inzuchtanstieg % (Zuchteinsatz) 6,72 2,19 1,15 0,69 0,63 0,53 0,55 0,49
Anzahl effektiv eing. Vatertiere 2 6 11 19 21 24 23 26
Anzahl effektiv eing. Muttertiere 55 99 205 417 545 665 882 1005
Generationsdquivalent 04 1,17 194 277 2,11 3,42 3,72 3,88
Generationsint. Eltern (Jahre) 5,8 5 5,5 57 59 6,1 6,3
Generationsint. Viter (Jahre) 4,1 49 54 54 57 57 59
Generationsint. Miitter (Jahre) 6,5 5 56 59 61 6,5 6.8

Interpretation der Auswertungen: Grundsétzlich muss zu der Auswertung angefiihrt werden, dass
bis zum Jahr 2000 die Ergebnisse aufgrund der mangelhaften Datenqualitdt und zu geringen
Tierzahl nicht allzu aussagekriftig sind. Die Ergebnisse ab 2001 — die Tux-Zillertaler stellten
bereits im Jahr 2000 auf die RDV-Onlinedatenbank der Zentralen Arbeitsgemeinschaft
oOsterreichischer Rinderziichter (ZAR) um — sind hingegen sehr aussagekréftig. 2007 wurde diese
Schnittstelle wesentlich verbessert, sodass hier noch einmal eine Qualitétssteigerung in der
Auswertungen stattgefunden hat. Dieses neue RDVMATE-Programm kann als optimale
Grundlage dafiir gesehen werden, um die Inzuchtparameter einer Population aktuell und sicher
zu Uberpriifen. Weiters muss man anfiihren, dass die Tux-Zillertaler Zucht seit 1997 in einem
geschlossenen Herdebuch gefiihrt wird. Das heilit, dass ab 1997 nur mehr Tiere in das
Generhaltungsprogramm aufgenommen wurden, bei denen Vater und Mutter schon im
Programm gelaufen sind. Zwangsldufig muss es dadurch zu einer Steigerung der Inzucht
kommen. Dies hat man deshalb in Kauf genommen, da die vorherige Losung immer wieder zu
Diskussionen und Problemen iiber Aufnahme und Ablehnung von Tieren in das
Generhaltungsprogramm gebracht hat. Dazu muss man wissen, dass damals Programmtiere im
Preis zwei- bis viermal so teuer waren wie Nichtprogrammtiere. Um die notwendige Sicherheit
in der Inzuchtberechnung zu erhalten, ist fiir alle Programmtiere eine Abstammungskontrolle
mittels DNA notwendig. Bei falschen Ergebnissen wird ein Tier samt Nachkommen aus dem
Programm ausgeschlossen.

In der Zeit vor 1997 wurden auch Kreuzungstiere im Tuxertyp mit mindestens 75 % Tux-
Zillertaler Blutanteil aufgenommen. Beim Start des Programmes 1986 und vorher hat man
aufgrund der geringen Stiickzahl und zur Erweiterung der Blutauswahl mit vier Eringer KB-
Stieren die Erhaltung der Tux-Zillertaler gestartet. Die Eringer Rasse ist ebenfalls eine alter
Kampfrinderrasse aus dem Kanton Wallis in der Schweiz. Es gab immer wieder Blutaustausch
zwischen den Eringern und Tux-Zillertalern, deshalb sind diese beiden Rassen in Typ, Form und
Eigenschaften sehr dhnlich. Unterschiedlich sind die Ansichten zur Weilfarbung am Riicken der
sog. Feder. Wiahrend dies bei den Tux-Zillertalern ein wichtiges ziichterisches Kriterium ist,
wollen die Eringerziichter nur einfirbige Tiere (kein weil3). Trotzdem gibt es in der Schweiz
einige Tiere mit der WeiBfarbung der Tux-Zillertaler. Dies war lange Zeit in der Eringerzucht
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verpont, bis sich einige Ziichter vor iiber zehn Jahren selbstindig machten und daraus die
Evolener Rasse griindeten. Sie ist eigentlich die Schweizer Ausgabe der Tux-Zillertaler. Leider
gibt es keine Aufzeichnungen iiber die Einkreuzung von Eringer oder anderer Rassen in der Tux-
Zillertaler Population. So konnen keine genaue Zahlen iiber den Fremdgenanteil in der Rasse
gemacht werden. Schitzungen und Berichten zufolge diirften aus der Startzeit doch grofere
Einkreuzungsanteile von Eringern in der Tux-Zillertaler Population vorhanden sein. So gibt es
heute nicht wenige Tiere, die noch diese Einfarbigkeit der Eringer haben. Auch andere Rassen
wie Fleckvieh, Holstein, Braunvieh und Pinzgauer sind durch die miitterliche Basis in der
Ursprungspopulation der Tux-Zillertaler vorhanden. Auffallig wird dies immer dann, wenn nach
zwel, drei bis vier Generationen durch die Erbaufspaltung wieder Tiere mit dem Farbmuster
einer dieser Rasse auftauchen.

» Anzahl Tiere Referenzpopulation: Die Tieranzahl der Referenzpopulation stieg von 50 1986
auf 1.505 im Jahr 2007 (Stichtag 31.12.2007). In der Tierzahl wurden alle zum Stichtag lebenden
weiblichen und méannlichen Tiere mit einer Herdebucheinstufung beriicksichtigt. Ab 2000 gab es
im Zweijahrestakt Zunahmen von rund 200 Tieren.

» Anzahl Elterntiere Referenzpopulation: Diese stieg ebenfalls von 14 1986 auf 924 im Jahr
2007. 14 Tiere im Jahr 1986 heil3t beispielsweise, dass nur 14 Viter oder Miitter der 50 lebenden
Tiere bekannt waren. So gesehen sind Inzuchtberechnungen fiir 1986 - Inzuchtkoeftizient wird
mit 0 % ausgewiesen - als nicht aussagekriftig zu definieren.

» [nzuchtkoeffizient % Referenzpopulation: Der Inzuchtkoeffizient hat sich seit 2002 von 3.4 %
auf fast 4 % gesteigert.

» [nzuchtkoeffizient % Eltern der Referenzpopulation: Dieser stieg von 2,46 2002 auf 3,12 im
Jahr 2007. Beide Inzuchtkoeffizienten von der Referenzpopulation und deren Eltern stiegen in
diesen fiinf Jahren um 0,6 %.

» Effektive Populationsgroffe NI1: Die effektive Populationsgrofle ist ein Ausdruck fiir die
genetische Vielfalt der Population. Die Gesamtgrof3e einer Population kann irrefiihrend sein, da
nicht alle Tiere der Population fortpflanzungsfahig sind und ihre Allele nicht an die nachfolgende
Generation weiter geben konnen. Die effektive Populationsgroe N1 ist ein Maf3stab flir den
Inzuchtanstieg von der Elterngeneration auf die Referenzpopulation. Erwtiinscht ist eine effektive
Populationsgrofle in der Erhaltungszucht von mindestens 50.

» Inzuchtanstieg % Eltern real: Diese Zahl sagt aus, wie sich der Inzuchtanstieg auf Basis von
N1 entwickelt (= Anstieg der Inzucht von den Eltern auf die Referenzpopulation).

» Effektive Populationsgroffe N2: N2 ist die maximal mdgliche effektive Populationsgrofle bei
Annahme von optimalen Zufallspaarungen. Sie ist nur eine theoretische GroBle und zeigt wie
grof} die effektive PopulationsgroBe sein kann. Bei den Tux-Zillertalern ist die Differenz von N2
zu N1 sehr hoch. Das heiit somit, dass die genetische Vielfalt in der Zucht mehr ausgenutzt
werden sollte. Diese Differenz ist damit begriindbar, dass auf die mittlerweile doch grofle Anzahl
an weiblichen Tieren zu wenige Stiere eingesetzt werden. Der Wert von N1 sollte im Hinblick
auf die genetische Vielfalt moglichst Nahe am Wert von N2 liegen.

» [nzuchtanstieg % (ml/wbl): Ist der theoretische Inzuchtanstieg aus N2 berechnet.

» Effektive Populationsgrofie N3: N3 zeigt die effektive Populationsgrofle unter Bertick-
sichtigung des tatsdchlichen Zuchteinsatzes. Mit 102 ist man deutlich iiber der gewiinschten
Marke von 50.

» [nzuchtanstieg % (Zuchteinsatz): Diese Mal3zahl ist basierend auf N3 fiir die Interpretation
des Inzuchtanstieges aufgrund des tatsdchlichen Zuchteinsatzes notwendig. Seit 2002 hat sie sich
von 0,63 % auf 0,49 % verringert.

» Anzahl effektiv eingesetzter Vater- und Muttertiere: Darunter versteht man die tatséchlich zu
ziichterischen Mallnahmen eingesetzten Zuchttiere. Diese Werte sind Grundlage fiir die
Berechnung der effektiven Populationsgrof3e. 2007 wurden in der Tux-Zillertaler Zucht 26 Stiere
effektiv als Viter und 1005 weibliche Tiere effektiv als Miitter eingesetzt. Die Anzahl der
effektiv eingesetzten Stiere ist bei den Tux-Zillertalern niedrig.
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» Generationsdquivalent: Das Generationsidquivalent berechnet die durchschnittliche Anzahl an
vorhandenen Abstammungsgenerationen (= Voll-stindigkeit der Pedigrees). Es sollten
mindestens 3 Abstammungsgeneration durchschnittlich vorhanden sein, damit die Auswertungen
der Inzucht die notige Sicherheit haben. Mit durchschnittlich fast vier Generationen liegt dieser
Wert bei den Tux-Zillertalern im Vergleich zu den anderen in Osterreich betreuten
Generhaltungsrassen sehr hoch. Wenn man sich den Wert 0,4 von 1986 anschaut, so sicht man,
wie wenig Abstammungsdaten aus dieser Zeit vorhanden sind. Der Wert 0,4 heif3t, dass nicht
einmal ein Elternteil/Referenztier bekannt ist. Somit gab es in der Startphase zahlreiche Tiere,
von denen gar keine Abstammungsdaten vorhanden sind.

» Generationsintervall Eltern, Viter und Miitter: Der Generationsintervall ist der zeitliche
Abstand in Jahren zwischen zwei aufeinander folgenden Generationen

(= das durchschnittliche Alter der Eltern, Viter oder Miitter bei der Geburt ihrer Nachkommen).
Die Generationsintervalle konnten von 2002 bis 2007 um 0,5 bis 1 Jahr gesteigert werden.
Erstrebenswert in der Erhaltungszucht ist eine Verlangerung der Generationsintervalle.

3.6 Selektion

Selektion Genetische Vielfalt: Die Selektion erfolgt in erster Linie nach dem Prinzip der
Erhaltung der genetischen Vielfalt. So wird versucht aus allen fiinf Blutlinien, Stiere im
Anpaarungsprogramm laufen zu haben. Probleme gibt es hier bei der Aichhornlinie, wobei in
den letzten beiden Monaten zwei hoffnungsvolle Nachfolger fiir diese Linie abgesamt wurden.

Aktuelle KB-Stiere und ihre Inzuchtkoeffizienten (1ZK):

Tiernummer Tiername Stierlinie  Geb.-Dat. Vatername Vaternummer IZK
AT 867.074.445 ANTONIUS Aichhorn 02.02.2006 AICHHORN AT 187.038.233 1,56
AT 748.053.907 BERNI Joggl 06.01.2005 BANDIT AT 916.671.842 2,93
AT 274.403.607 BUBSI Baldo 16.09.2004 BUSCH AT 072.998.747 0,98
AT 125.375.772 BUMSER  Joggl 22.09.2002 BRUNO AT 500.848.842 2,34
AT 749.439.807 JETTI Jimmy 31.03.2005 JOGGL AT 500.003.878 1,56
AT 500.003.878 JOGGL Jimmy 25.11.1985 JIMMY AT 089.105.978 0
AT 197.534.845 JOHN Joggl 07.08.2001 JUDAS AT 978.502.611 3,12
AT 500.528.478 LUKAS Jimmy 17.01.1995 JOGGL AT 500.003.878 0
AT 883.521.147 SAMUREI Sultan 27.10.2002 SANTO AT 501.394.578 0
AT 501.049.678 SATAN Sultan 21.10.1995 SULTAN AT 500.282.778 0
AT 971.275.611 SATURN  Sultan 07.02.1998 SULTAN AT 500.282.778 9,38
AT 500.491.178 TIMMI Tux 11.09.1994 TORO AT 500.292.978 6,25
AT 577.239.107 TIZIAN Tux 08.06.2005 TRAMIN AT 576.562.172 9,67

Selektion Phdnotyp: Diese wird derzeit vorwiegend nach den Vorgaben der Rassigkeit
durchgefiihrt. Jedes Tier wird phanotypisch beurteilt. Nicht entsprechende Tiere werden aus dem
Programm ausgeschlossen. Nachkommen solcher Tiere konnen wieder — sofern der Phinotyp
passt — in den Forderstatus gelangen.

Selektion Leistung: Der Leistungsaspekt wird unter den zukiinftigen Rahmen-bedingungen
immer wichtiger. Aus diesem Grund hat man begonnen seit 2001 alle Stiere bei der Kérung zu
messen gemessen (Widerristhdhe, Kreuzhohe, Brustumfang und —tiefe), damit fiir die Zukunft
entsprechende Mindestmalle definiert werden konnen. Dies hat man vorerst noch nicht als
notwendig gefunden, da die eingesetzten Stiere in der Praxis grundsédtzlich entsprechen.
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Fir Stiere, welche in den breiten Besamungseinsatz sind folgende Mindestkriterien
vorgeschrieben:
Bei Milchleistungskontrolle:
"] Einsatzleistung der Mutter: mindestens 10 kg Milch
] Mutterleistung (Standardlaktationsleistung):
- Eine Laktation - mindestens 230 F/E-kg
- Zwei Laktationen - in einer Laktation mind. 260 F/E-kg
- Drei Laktationen - in einer Laktation mind. 290 F/E-kg
Bei Fleischleistungskontrolle:
'] EL des Stieres: Entweder bei 200-Tagewiegung mind. Gewicht von 210 kg und tgl. ZN
von mind. 900 Gramm oder bei 365-Tagewiegung mind. Gewicht von 300 kg und tgl. ZN
von mind. 750 Gramm.

Anmerkung: Die Mindestvorgaben mogen vielleicht auf den ersten Blick niedrig erscheinen. Sie
wurden deshalb aber relativ niedrig gewahlt, um einen gewissen Spielraum hinsichtlich des
Aspektes der Inzucht zu erhalten. Grundsétzlich sind die Mutter- und Eigenleistungen wesentlich
hoher.

4. Zukiinftige ziichterische Herausforderungen

+ Leistung sollte aus dem Grundfutter ohne Kraftfuttereinsatz produziert werden =
Gentigsamkeit und Futterverwertung: Aus der tiglichen Arbeit mit ihren Tux-Zillertaler Rindern
bestitigen Bauern, Almhirten und Betreuungspersonal immer wieder diese Eigenschaft. Eine
Tux-Zillertaler Kuh ist in der Lage unter kargsten Umweltverhiltnissen ihre Leistung zu
erbringen. Dies wird auch augenscheinlich in mehrrassigen Betrieben mit sehr extensiver
Haltungsform, wo Tiere der Tux-Zillertaler Rasse in Kondition und Vitalitdt meist positiv
hervorstechen. Das Problem in der ziichterischen Arbeit liegt nun darin, diesen Umstand auch
entsprechend festzustellen und beweisen zu konnen bzw. damit auch einer zu intensiven
Entwicklung der Rasse fiitterungs- und haltungsmifig entgegen zu wirken.

+ Kalb ausreichend mit Muttermilch versorgen: Durch die laut Milchleistungskontrolle
ausgewiesene Durchschnittsleistung von 4.400 Milch-kg ist die Versorgung des Kalbes in der
Regel gesichert. Das Absetzgewicht (200-Tagegewicht) als Wert fiir Wiichsigkeit des Kalbes und
die Aufzuchtleistung (Milchleistung) der Mutter aus der Fleischleistungskontrolle sind fiir die
Tux-Zillertaler. Trotzdem muss festgestellt werden, dass im 200-Tagegewicht auch andere
Faktoren wirksam sind und es damit zu Fehleinschétzungen fiir dieses Kriterium kommen kann.

+ Fleischqualitdt - Klassifizierung: Bei der Klassifizierung sollen R, U und E-Schlachtkorper
mit einer Fettabdeckung von 2 bis 3 erreicht werden: Derzeit gibt es noch keine Auswertung von
Schlachtdaten fiir die Tux-Zillertaler Rasse, da die Schlachtstitten und —hofe mit Tux-Zillertaler
Schlachtungen diese Daten an die ZAR nicht weitergeben.

+ Exterieur: Der gesamte Bereich der Exterieurbegutachtung beriicksichtigt derzeit nur die
rassetypischen farblichen Aspekte. So gibt es keine Angaben iiber die bei anderen Rassen als
selbstverstindlich angesehenen Exterieurdaten wie Typ, Form, Bemuskelung, Euter,
Fundamente, uvm.. Von einer exterieurméfigen Klassifizierung hat man bisher Abstand
gehalten, da einerseits die organisatorische Herausforderung durch die Verstreutheit der Ziichter
auf das gesamte Bundesgebiet grof} ist und anderseits nicht einfache ziichterische Diskussionen
zu fiihren gewesen wéren in einer Zeit, wo der ziichterische Zusammenhalt unbedingt notwendig
gewesen ist.
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Die zukiinftigen Herausforderungen geben jedoch dazu Anlass, diesen Merkmale zukiinftig mehr
Augenmerk zu schenken, damit die positiven Eigenschaften der Rasse erhalten und verbessert
werden konnen. Vor allem im Vergleich der Rassen benétigt die Tux-Zillertaler Rasse
schlagkriftige Argumente, um in diesem Konkurrenzkampf nicht unterzugehen.

+  Zuchtwertschétzung: Ein wesentliches Selektionskriterium in der Zucht ist die
Zuchtwertschitzung. Der Zuchtwert eines Tieres gibt Auskunft iiber den genetischen Wert eines
Tieres innerhalb einer Population. Im Zuchtwert werden neben den eigenen Leistungen des
Tieres auch sdmtliche Ergebnisse der Ahnen, Geschwister und Nachkommen berticksichtigt. Im
Falle der Tux-Zillertaler Population ist die Anzahl der Tiere und Grofe der Betriebe fiir
aussagekriftige Werte zu gering. Somit kann dieses ziichterisches Werkzeug fiir die Selektion
und gezielte Anpaarung nicht eingesetzt werden.

+ Neudefinition des Zuchtzieles: Eine groBle Chance der Rasse liegt zukiinftig in der
Mutterkuhhaltung. Die Definition des Zuchtzieles sollte aus Uberlegungen der Wirtschaftlichkeit
der Rasse heraus neu formuliert werden. Die bisherige Definition war sehr allgemein gehalten.
Zukiinftig sollten die Zuchtziele genauer beschrieben werden. Beispielsweise sollen darin auch
neue Malstdbe fiir die Mast- und Schlachtleistung (Feinfasrigkeit und Marmorierung) und
wichtige Eigenschaften fiir die Mutterkuhhaltung (Mutterinstinkt, Kalbeverhalten, Fruchtbarkeit)
beriicksichtigt werden.

+ Einstiegstopp LE 07-13: Ab 2009 kénnen Neumitglieder in den Generhaltung nicht mehr in
das Programm der Léndlichen Entwicklung 07-13 einsteigen. Dadurch wird es zu einer
verschirften Wettbewerbssituation kommen, welche auf alle Generhaltungsrassen grof3e
Auswirkungen hat.

+ Organisation: Die grolen Herausforderungen der Verantwortlichen Organisationen liegen
darin, dass vergleichsweise zu den sog. grolen Rassenblocken wie Fleckvieh, Braunvieh und
Holstein wenige Ziichter mit kleinen Tierbestinden in einem sehr groBen Gebiet betreut werden
miissen. Es gibt mittlerweile Tux-Zillertaler Ziichter von Dornbirn bis Wien und dem
Miihlviertel bis in die Oststeiermark.

Eine VO hat den Auftrag, ihre Tatigkeit iiber das gesamte Bundesgebiet auszuiiben. Fiir
Herdebuchfiihrung, RDVMATE-Anpaarungs-berechnung, DNA-Abstammungs-untersuchungen
und Pramienbestatigungen ist diese Vorgabe vorteilhaft, kann sie doch unter einem System mit
derselben Vorgangsweise fiir alle durchgefiihrt werden. Vor allem im Prdmienbereich ist eine
korrekte und einheitliche Kontrolle gegeniiber dem Fordergeber unentbehrlich.

5. Zusammenfassung

Die Tux-Zillertaler Erhaltungszucht hat sich seit ihrem Start 1986 sehr stark entwickelt. In dieser
Zeit ist es gelungen, den Tierbestand wesentlich zu vergroBern. Mit der Steigerung der Tierzahl
und der damit verbundenen Entwicklung der Tux-Zillertaler Rasse vom sog. Exoten zum immer
Ofter sichtbaren Lebendbeweis der Rasse steigen auch die Vermarktungszahlen. Eine grofBere
Vermarktungsmenge bedeutet zwangsldufig auch grofleren Preisdruck. Bisher wurden eine grof3e
Zahl an Tux-Zillertaler Tieren zur Zucht verkauft. Zukiinftig wird dieser Markt kleiner werden,
da die Zahl an Neueinsteiger durch den Einstiegstopp ab 2009 in das Forderprogramm der
Léandlichen Entwicklung 07 - 13 minimiert wird. Betriebe, die ab 2009 in die Generhaltung neu
einsteigen, erhalten dann bis 2013 keine Prdmien. Dann miissen neue Vermarktungswege fiir die
Tux-Zillertaler erschlossen werden. Die wirtschaftlichen Auswertungen geben der Rasse gute
Chancen in der Mutterkuhhaltung. Vor allem mit der Generhaltungsprimie ist diese
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Produktionsform wirtschaftlich interessant. Trotzdem muss versucht werden, die Rasse
wirtschaftlich fit zu machen. Dazu miissen Fleischleistung und Eigenschaften in der
Mutterkuhhaltung verbessert werden und/oder eine eigene Markenstrategie im Premiumsegment
aufgebaut werden. Die Tux-Zillertaler Rasse kann den Kampf im quantitativen Bereich nicht
gewinnen. Wenn dann muss die Tux-Zillertaler Rasse sich qualitativ durchsetzen. Die Zukunft
der Rasse hingt aber noch lange an den finanziellen Unterstiitzungen aus dem Programm der
Landlichen Entwicklung.
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