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Phänotypen und Genotypen – der Schlüssel zum Erfolg 
 

Johann Sölkner 
 
 
Einleitung 
 
Das diesjährige Seminar „Neue Lösungen für eine erfolgreiche und verantwortungsvolle 
Tierzucht - GESUNDheitsmonitoring (GMON) und genomische Selektion“ beschäftigt sich mit 
zwei sehr bedeutenden aktuellen Entwicklungen in der österreichischen Rinderzucht.  
Die systematische Aufzeichnung und züchterische Nutzung von tierärztlichen Diagnosen wurde 
bislang nur in Skandinavien implementiert, überall sonst hielt man eine landesweite Erfassung 
von Gesundheitsdaten für nicht machbar. Geführt und begleitet von Dr. Christa Egger-Danner 
zeigt Österreich seit kurzem, dass der skandinavische Weg auch hier gangbar ist. 
Zuchtwertschätzung für Gesundheitsmerkmale wird demnächst Routine sein.  
Unter dem nicht ganz glücklichen Titel „Genomische Selektion“ versteckt sich die Nutzung einer 
Vielzahl (aktuell >50.000) von genetischen Markern für die Schätzung von Zuchtwerten. 
Hochdurchsatztechnologien haben erschwingliche Preise (0,003 €/Marker aktuell, 0,0003 
€/Marker demnächst) dafür ermöglicht. Die österreichische Fleckviehzucht hat sich nach dem 
ZAR-Seminar 2007, in dem ich von einem Forschungsjahr in Australien über Ergebnisse mit der 
ersten Anwendung dieser Technologie weltweit berichten konnte, entschieden, die Technologie 
aufzunehmen und hat ein von der Forschungsförderungsgesellschaft mbH (FFG, eine 
Förderungsstelle für Industrieforschung) und der AGÖF finanziertes Projekt von ZuchtData 
GmbH und BOKU initiiert.  
Menschen, die an stark von Zahlen geleiteten Zuchtentscheidungen zweifeln, mag die 
Erweiterung des Spektrums von „züchterisch wichtigen“ Merkmalen durch das 
GESUNDheitsmonitoring und die Nutzung der Information von extrem vielen genetischen 
Markern bedenklich stimmen. Ich werde versuchen, den zusätzlichen Nutzen dieser 
Informationen aufzuzeigen, aber auch vor der unüberlegten Anwendung der genomischen 
Selektion warnen. 
 
 
Phänotyp = Genotyp + Umwelt 
 
Mit dieser Formel werden BOKU-Studierende, die meine Vorlesung zur Genetik von Nutztieren 
besuchen, in der ersten Stunde konfrontiert. Der Phänotyp bezeichnet Leistungen oder sonst 
beobachtbare Eigenschaften von Tieren. Beim Rind sind das oft wirtschaftlich interessante 
Merkmale der Milchleistung, der Fleischleistung und des Komplexes der Fitness-Merkmale. 
Aber auch die Grundfarbe und Farbverteilung des Fells sind Teile des Phänotyps. Der Genotyp 
beschreibt die genetische Veranlagung von Tieren für diese Merkmale. Diese Veranlagung ist 
nicht beobachtbar, selbst wenn Informationen zu einer sehr großen Zahl von im Erbgut 
verankerten Markern verfügbar werden. Informationen zur Umwelt beziehen sich auf das 
Management von Tieren und auf klimatische Verhältnisse.  
Äußerst komplizierte statistische Verfahren und sehr leistungsfähige Groß-Computer haben ihren 
Weg in die Tierzucht gefunden, um aus den Daten zum Phänotyp, zur Umwelt und zu 
genetischen Markern Information zum Genotyp („Zuchtwert“) von Tieren zu extrahieren. Je 
besser dies gelingt, umso mehr weiß man über die genetische Veranlagung von Tieren. Dieser 
Weg ist in der Rinderzucht seit etwa hundert Jahren unglaublich erfolgreich. Die 
durchschnittliche Milchleistung stieg von knapp 2000 kg Milch pro Laktation auf knapp 7000 kg 
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beim Fleckvieh in Österreich und auf weit über 10000 kg bei Holstein Friesian in vielen Ländern. 
Der genetische Trend in der Milchleistung beim österreichischen Fleckvieh beträgt in den letzten 
10 Jahren 94 kg Milch pro (Standard-)Laktation, in den letzten 5 Jahren gab es eine jährliche 
genetische Verbesserung von 98 kg!  
 
 
Phänotyp 
 
Die Leistungsprüfung versorgt die Zuchtorganisationen - aktuell kostenlos - mit einer äußerst 
großen Zahl an Informationen zum Phänotyp von Tieren. Diese werden zentral gespeichert und 
liefern monatlich Entscheidungshilfen für das Herdenmanagement von Kontrollbetrieben. In den 
letzten Jahren gab es eine deutliche Verbesserung in der Art der Präsentation der 
Kontrollergebnisse bezüglich management-relevanter Merkmale wie Zellzahl und 
Harnstoffgehalt. Die Vermehrung der Kuh-bezogenen Informationen, wie aktuell zu Krankheiten 
und Fruchtbarkeitsstörungen, stellt aber durchaus weitere Anforderungen an den aktiven Züchter 
bezüglich der Verarbeitung und Nutzung dieser Informationen für züchterische und 
fütterungstechnische Entscheidungen.  
Eine weitere Klasse von züchterisch nutzbaren phänotypischen Informationen steckt in der 
Kontrollmilch, die zur Bestimmung der Inhaltsstoffe an das Milchlabor geht. Die Bestimmung 
von Fett und Eiweiß erfolgt aus dem Infrarot-Absorptions-Spektrum der Milch. 
 

   
Abbildung 1: Mid-Infrared (MIR) Spektren der Milch von 25 Kühen, Wellenlänge 800-
1100 nm. 
 
Aus den in Abbildung 1 dargestellten Spektren der Milch von 25 Kühen werden sehr genau Fett- 
und Eiweißgehalt ermittelt. Belgische Wissenschafter haben Methoden entwickelt, nicht nur den 
Fettgehalt, sondern auch, wenn auch weniger exakt, die Gehalte der verschiedenen Fettsäuren 
(gesättigte und ungesättigte) zu ermitteln. Aus diesen Spektren  lässt sich auch eine vor kurzem 
überstandene Mastitis ablesen, wie Ergebnisse von vierzehntägigen Viertelgemelks-Kontrollen 
aus Japan zeigen (Abbildung 2). 
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Abbildung 2: Mittlere Mid-Infrared (MIR) Spektren von gesunden Kühen und Kühen 
nach Mastitis. 
 
Der Produzent der Milchanalysegeräte, die Firma FOSS, stellt diese Spektren derzeit nicht 
kostenlos zur Verfügung. Die BOKU plant gemeinsam mit den Landeskontrollverbänden und der 
ZuchtData GmbH, zumindest für Projekte zu Fettsäurenmuster und Mastitis, aber wohl auch für 
andere diagnostizierte Krankheiten, Zugang zu diesen Spektren in zumindest einem Milchlabor 
zu erhalten. 
 
 
Genotyp 
 
Wenn die Tierzucht von Genotypen spricht, sind das genetische Marker aus dem rund 3 
Milliarden Basenpaare langen Genom. Bis vor kurzem waren das sogenannte Mikrosatelliten. 
Diese sind hochvariabel (viele verschiedene Varianten – Allele pro Mikrosatellit), aber relativ 
selten und teuer in der Genotypisierung. Momentan werden in der Rinderzucht SNPs (single 
nucleotide polymorphisms) genotypisiert. Im Jahr 2008 bot die Firma Illumina Inc. den Illumina 
Bovine SNP50TM Beadchip mit 54.001 SNPs an, der bei entsprechendem Bestellvolumen etwa € 
150,-- per Probe kostet. Im zweiten Quartal 2010 bietet dieselbe Firma einen Chip mit mehr als 
700.000 SNPs an, die Kosten dafür betragen vorläufig rund € 250,--. Zur Nutzung und zum 
Nutzen dieser Genotypen werden Vorträge in diesem Seminar informieren. SNP-Chips sind aber 
nicht das Non-Plus-Ultra der Genotypisierung. Man spricht vom 1000 $-Genom. Die 
vollständige Sequenzierung der 3 Milliarden Basen des menschlichen (und wahrscheinlich kurz 
darauf auch des bovinen) Genoms wird wohl 1012, 1013 oder 2014 nur noch diesen Preis haben.  
Beim Menschen wird die genetische Information von SNP-Chips mit bis zu 2 Millionen SNPs 
vielfach in der Krebsbehandlung verwendet. Genetisch verschieden veranlagte Menschen 
reagieren unterschiedlich auf Krebsmedikamente. Ein gezielter Einsatz von Medikamenten nach 
einem Test zum komplexen Genotyp von Patienten verbessert die Prognose deutlich. Die 
Nutzung aller möglichen genetischen Informationen ist für Rinderzüchter, die schon bislang alle 
verfügbaren Informationen zur Zuchtpopulation nutzen, nur folgerichtig. 
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Umwelt 
 
Die Umwelt formt den Genotyp zum Phänotyp. Züchterisch wichtig ist unter anderem die 
Vermeidung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen. Tiere sollten mit Information aus Umwelten 
selektiert werden, die jenen ähnlich sind, in denen ihre Nachkommen produzieren.  
Die genomische Selektion, von der im Seminar die Rede sein wird, verspricht manchmal großen 
Zuchtfortschritt auch ohne die breite Basis der Leistungsprüfung. Testherden mit vertraglichen 
Vereinbarungen mit Zuchtorganisationen bzw. Besamungseinheiten werden vereinzelt 
propagiert. Diese Testherden erlauben eine noch intensivere Leistungsprüfung mit zusätzlichen 
Informationen. Eine in der Zucht wegen der Schwierigkeit der Erhebung vernachlässigte Größe 
sind Lahmheiten und Klauenerkrankungen. Hier ist ein intensives Monitoring in Testherden 
möglich.  
Für mich ist ein solches Szenario nicht wünschenswert, weil hier der Züchter zum Tester 
verkommt und eventuell die Umwelt von Testherden nicht vergleichbar ist mit jener von 
„typischen“ Betrieben. Die Rinderzucht war und ist auch deshalb so erfolgreich, weil engagierte 
Züchter die Richtung der Zucht vorgeben und sich mit dem Zuchtprogramm identifizieren. 
 
 
Schlussfolgerungen 
 
Die Rinderzucht ist extrem informations-orientiert. Die konsequente Nutzung von Informationen 
ist der Schlüssel für ihren unbestreitbaren Erfolg. In den letzten 15 Jahren hat sich für die 
zahlenmäßig größten Rassen die Selektion auf Milch zu einer Selektion nach dem 
Gesamtzuchtwert mit starker Gewichtung von Fitness-Merkmalen gewandelt. Der davor 
bedenkliche Rückgang der Nutzungsdauer hat sich in den letzten Jahren abgeflacht (kein 
Rückgang des durchschnittlichen Abgangsalters in den letzten 5 Jahren), die durchschnittliche 
Lebensleistung stieg in Österreich von 1999 bis 2009 von 21.800 kg auf 25.800 kg.   
Die weitere Steigerung der Informationsdichte, wie sie durch das GESUNDheitsmonitoring 
schon erfolgt ist und durch eventuell zusätzliche genomische Zuchtwerte noch erfolgen wird, ist 
eine Herausforderung für Organisationen und Züchter. Die österreichische Rinderzucht sorgt mit 
Bildungsprojekten sehr umsichtig für Information der Basis. Ich halte es für sehr wichtig, dass 
dieser Weg weiter beschritten wird.  
Abschließend möchte ich Worte der Warnung aussprechen. Ergebnisse von 
Zuchtplanungsrechnungen zur genomischen Selektion sagen eine Erhöhung des jährlichen 
Zuchtfortschritts von 60 bis 100 Prozent voraus. Umgerechnet hieße dies bei Beibehaltung des 
derzeitigen „fitnessorientierten“ Zuchtziels jährliche Zuchtfortschritte von 160 bis 200 kg Milch 
bei Fleckvieh. Die Physiologie des Rinds ist nicht grenzenlos wandelbar. Die weltweit am 
meisten milchbetonte Rasse Holstein Friesian hatte schon vor der Implementierung der 
genomischen Selektion mit großen Problemen in Fitness, Fruchtbarkeit und Totgeburten zu 
kämpfen. Die genomische Selektion mit breitem Einsatz von nur genomisch geprüften 
Jungstieren ist en vogue. Die Gesamtzuchtwerte wurden nicht adaptiert. Sollte die genomische 
Selektion mit teilweisem Verzicht auf die Nachkommenprüfung in Österreich Fuß fassen, fordere 
ich die Verantwortlichen auf, Schritte zur Adaptierung des Gesamtzuchtwerts zu unternehmen. 
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Einleitung 
 
Monitoring ist das systematisches Beobachten, Analysieren und Auswerten einer bestimmten 
Situation (www.duden.de). Das Projekt „GESUNDheitsmonitoring.Rind“ setzt bei den 
tierärztlichen Diagnosen an. Diese Zahlen sollen helfen, die Gesundheitssituation beim Rind in 
Österreich besser zu erfassen und diese Informationen zur Zucht und für Verbesserungen im 
Management durch Vorbeugen oder Früherkennung zu nutzen.  
Für jede züchterische Maßnahme ist eine Leistungsprüfung für die Zielmerkmale die 
Grundvoraussetzung. 
Weltweit werden Fitness- und Gesundheitsmerkmale wichtiger. Das zeigt sich einerseits im 
steigenden Gewicht der Fitnessmerkmale in Gesamtzuchtwerten, aber auch in verschiedenen 
Initiativen und Projekten um Gesundheitsdaten zu erfassen.  
Aber auch Auswertungen zur aktuellen Situation der Fitness und Gesundheit bei unseren 
Rinderrassen zeigen, dass es wichtig ist, hier weitere Schritte zu setzen. Eine durchschnittliche 
Zellzahl von 209.000, 32% der Kühe mit mind. 3 Zellzahlüberschreitungen von 200.000, eine 
durchschnittliche Zwischenkalbezeit (ZKZ) von 398 Tagen oder 27% der Kühe mit einer ZKZ 
über 420 Tage weisen auf den Handlungsbedarf hin (ZuchtData, 2009). 
Nach aktuellen Umfragen wollen Züchter in den nächsten 10 Jahren am stärksten die 
Fruchtbarkeit und Eutergesundheit züchterisch verbessern, während bei der Milchleistung nur 
eine geringe Steigerung angestrebt wird (Miesenberger, 2009).  
Die Beispiele aus Skandinavien, wo Diagnosedaten seit Jahrzehnten erfasst und für 
Herdenmanagement und Zucht genutzt werden, belegen, dass es möglich ist, gleichzeitig 
Zuchtfortschritt bei der Milchleistung, aber auch bei Fruchtbarkeit und Mastitis zu realisieren 
(Østeras und Sølverød, 2005, Heringstad et al., 2007). 
Die Bedürfnisse der Züchter und die positiven Erfahrungen aus Skandinavien sind auch für uns 
Ansporn und Verpflichtung bestehende Potentiale zu nutzen. 
 
 
Projektgeschichte mit Zielen 
 
Die Rinderzucht AUSTRIA (ZAR) hat 2005 die Idee aus Oberösterreich aufgegriffen und 
gemeinsam mit den Projektpartnern aus Landwirtschaft und Tierärzteschaft das Österreich weite 
Projekt GESUNDheitsmonitoring.RIND initiiert. Der Projektstart erfolgte in den ersten 
Bundesländern Mitte 2006. Einige folgten etwas später. Aktuell läuft das Projekt aus, an der 
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Umsetzung in die Routine in den verschiedenen Bereichen wird gearbeitet. Es ist das Ziel, dass 
Gesundheitsmerkmale in Zukunft im Zuchtziel berücksichtigt werden und deren Erfassung 
zukünftig ebenso Teil der Leistungsprüfung sind, wie beispielsweise der Kalbeverlauf oder die 
Zellzahl. Weiters soll die routinemäßige Erfassung von Gesundheitsdaten auch im TGD etabliert 
sein und zur Vorsorge und Qualitätssicherung genutzt werden können. Kennzahlen sollen helfen, 
mögliche Fehlentwicklungen frühzeitig zu erkennen. 
 
 
Gesetzliche Grundlage 
 
Arzneimittelbeleg ist die Basis 
Laut Tierarzneimittelkontrollgesetz sind Diagnosen am Arzneimittelabgabe- und -
anwendungsbeleg zu dokumentieren. Diese wurden vor dem Start des Projektes 
„GESUNDheitsmonitoring RIND“ in der Regel weder zentral elektronisch erfasst noch für Zucht 
und in größerem Ausmaß für das Management genutzt. Im Projekt werden diese Diagnosen mit 
einem Österreich weiten Diagnoseschlüssel standardisiert und im RDV (Rinderdatenverbund) 
erfasst.  
Tierarzneimittelkontrollgesetz 2002/Änderungen 2005: 
§ 4 a (1) „Der Tierarzt hat über das Datum der Untersuchung der Tiere, Name und Anschrift der 
Tierhalter, die Angaben zur Identität und Anzahl der behandelten Tiere, die Diagnose, die 
verschriebenen Arzneimittel, Anwendungsart, die verabreichte Dosis, die Behandlungsdauer und 
die einzuhaltenden Wartezeiten in geeigneter Weise Buch zu führen. ... 
§ 4 a (2)... Außerdem hat der Tierarzt für alle an den Tierhalter abgegebenen Arzneimittel einen 
Abgabeschein auszustellen ... .“  
Rückstandskontrollverordnung (VO nach LMSVG) 2006:  
Die Rückstandskontrollverordnung legt fest, dass die Art der verordneten und durchgeführten 
Behandlungen im Bestandesregister (Stallbuch) einzutragen ist. (§ 12 Abs. 2) 
Tiergesundheitsdienstverordnung (VO nach TAKG) 2006/Änderungen 2009: 
In den Amtlichen Veterinärnachrichten wurde seitens des Bundesministeriums für Gesundheit 
vor Projektbeginn im April 2006 für im Tiergesundheitsdienst (TGD) beteiligte Tierärzte und 
Tierhalter festgelegt, dass die Dokumentation der Arzneimittel-Anwendung basierend auf dem 
veröffentlichten Diagnoseschlüssel mit Diagnosecode zu erfolgen hat (GZ: 74200/12-IV/B/8/06). 
 
 
Datenerfassung und aktueller Stand der Teilnahme 
 
Die Diagnosedaten  werden mit Zustimmung des Landwirts entweder vom LKV-Mitarbeiter mit 
den anderen Daten aus der Leistungsprüfung erfasst oder vom Tierarzt direkt elektronisch in die 
Datenbank (Rinderdatenverbund) übermittelt. 
Mit Ende Februar 2010 nehmen Österreich weit ca. 13.150 Betriebe am Projekt teil, wobei große 
regionale Unterschiede zu beobachten sind.   
Bei der Teilnahme als auch beim Anteil der Betriebe mit Diagnosen ist eine kontinuierliche 
Zunahme zu beobachten. Bezüglich Teilnahme ist zu erkennen, dass in einigen Bundesländern 
im letzten Jahr durch konsequente Motivation von Seiten aller Beteiligten eine deutliche 
Steigerung erreicht werden konnte.  
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Tabelle 1: Entwicklung der Teilnahme und Diagnosedatenerfassung nach Bundesländern 
von Februar 2007 bis Februar 2010. 

  Betriebe GM Betriebe % GMDiag Betriebe % 
Bundesländer Feb.10 Feb.10 Feb.09 Feb.08 Feb.07 Feb.10 Feb.09 Feb.08 Feb.07 
Burgenland 136 23 17 13 12 55 54 36 21 
Kärnten 1.288 76 76 73 71 64 53 42 14 
Niederösterreich 3.925 78 77 77 76 90 80 64 21 
Oberösterreich  4.864 55 51 33 28 58 49 49 24 
Salzburg 2.194 44 44 42 41 65 59 42 11 
Steiermark 3.383 79 66 63 61 85 82 66 37 
Tirol 6.009 36 23 20 7 20 13 3 0 
Vorarlberg 1.479 1 1 0 0 58 50 0 0 
Österreich 23.278 54 48 42 37 66 61 50 23 

*GM Betriebe, die am Projekt Gesundheitsmontoring teilnehmen (GMON-Betriebe) 
  GMDiag GMON-Betriebe mit Diagnosedatenerfassung 
 
Wie aus Tabelle 1 hervorgeht, ist die Diagnoseerfassung in Niederösterreich und der Steiermark 
bereits sehr gut etabliert. Knapp 80% der LKV-Betriebe nehmen am Projekt teil. Von 85-90% 
dieser Betriebe sind auch Diagnosen erfasst. 
Auswertungen nach Bezirk und Gemeinde weisen auf die Bedeutung des Engagements einzelner 
Personen hin. Wenn sowohl Landwirt und Tierarzt überzeugt sind, funktioniert es sehr gut. 
Wenn nur ein Partner überzeugt ist, funktioniert es zum Großteil. Wenn sich Landwirt und 
Tierarzt einig sind, dass es nicht sinnvoll ist, ist die Erfassung von tierärztlich codierten 
Diagnosen nicht möglich. Die kontinuierliche Motivation und Information über den Nutzen ist 
nach wie vor notwendig. Aus den Ergebnissen ist auch abzulesen, dass eine weitere Steigerung 
der Teilnahme sowohl seitens der Landwirte als auch der Tierärzte möglich ist. 
 
 
Nutzen 
 
In wirtschaftlich angespannten Situationen ist es wichtig, die Produktion zu optimieren und die 
Kosten in den verschiedensten Bereichen zu minimieren. Hier spielt die Tiergesundheit, die 
oftmals Probleme in der Fütterung, Haltung etc. widerspiegelt, eine zentrale Rolle.  
Nach Stocker (2008) kostet eine um einen Monat verlängerte Zwischenkalbezeit mindestens 125 
Euro pro Kuh und Jahr. Eine durchschnittliche Zellzahl von über 250.000 kostet mindestens 180 
Euro pro Kuh und Jahr. Daher wird auch aus wirtschaftlichen Überlegungen die Vorsorge und 
Krankheitsvermeidung für einen Betrieb immer wichtiger. Zudem sind Aspekte der 
Qualitätssicherung und Lebensmittelsicherheit zu berücksichtigen. Es ist ein Anliegen, dass für 
die beteiligten Projektpartner ein Nutzen bereitgestellt wird (Abbildung 1). 
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Abbildung 1: Nutzen des Projektes GESUNDheitsmonitoring. 
 
Durch die Zusammenarbeit der verschiedenen Organisationen aus Rinderzucht, 
Leistungsprüfung, Tiergesundheitsdienst, Interessensvertretung, Wissenschaft und der 
Unterstützung des Lebensministeriums und des Gesundheitsministeriums ist ein 
zukunftsweisender Schritt gelungen. Es ist wichtig, dass Doppelgleisigkeiten vermieden und 
Synergien und Ressourcen gemeinsam genutzt werden. Je mehr mitmachen, desto größer ist der 
Nutzen für jeden Einzelnen. 
 

• Zuchtwertschätzung 
 
Wissenschaftliche Ergebnisse zeigen, dass Zucht auf Gesundheitsmerkmale Erfolg versprechend 
ist. Die Erblichkeitswerte von Mastitis, Nachgeburtsverhaltung, Stoffwechselerkrankungen etc. 
sind teilweise höher als die der bisher in der Zuchtwertschätzung in Österreich und Deutschland 
berücksichtigten Fitnessmerkmale (Zwald et al. 2004, Heringsstad et al. 2005).  
Im Rahmen des Projektes „GESUNDheitsmonitoring.RIND“ wird seit März 2008 an der  
Entwicklung der Zuchtwertschätzung für Gesundheitsmerkmale gearbeitet. Dieser Teilbereich 
wird vom Institut für Nutztierwissenschaften der Universität für Bodenkultur in Zusammenarbeit 
mit der ZuchtData/ZAR durchgeführt und vom BMLFUW (Forschung Abt. II/1) finanziell 
unterstützt.  
Mit der „Veröffentlichung“ von ersten (inoffiziellen) Gesundheitszuchtwerten bei der Rasse 
Fleckvieh im April 2009 wurde ein Meilenstein im Projekt erreicht. Es konnte gezeigt, werden, 
dass es genetische Unterschiede bei den Stieren gibt. Manche Stiere vererben z.B. mehr 
Fruchtbarkeitsstörungen, andere weniger. Die Ergebnisse der Schätzung der Erblichkeiten 
zeigen, dass die Datenqualität der erfassten Diagnosen in Ordnung und nutzbar ist (Fürst-Waltl et 
al. 2010, Koeck et al. 2010a,b). 
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Zuverlässige Gesundheitszuchtwerte 
Die größte Herausforderung ist, zuverlässige Gesundheitszuchtwerte der aktuellen Stiere zur 
Verfügung stellen zu können. Dazu ist es wichtig, dass alle Teststiertöchter auf Betrieben mit 
zuverlässiger Diagnosedatenerfassung geprüft werden. Vom Besamungsverbund GENOSTAR 
erreichen durch die breite Beteiligung von Landwirten und Tierärzten die ersten aktuellen Stiere 
ca. 80 Informationen in der Zuchtwertschätzung. Aber auch hier fehlen jene ca. 20% der 
Betriebe, die nicht mitmachen und jene 15%, in denen keine Diagnosen erfasst werden. Durch 
die notwendige Datenvalidierung werden zudem weitere Betriebe ausgeschlossen. Daher sind 
Bauern und Tierärzte weiter aufgefordert, sich am Projekt aktiv zu beteiligen und Diagnosen 
vollständig zu dokumentieren und im Zuge der Leistungsprüfung zur Verfügung zu stellen. Die 
Organisationen sind aufgefordert zu diskutieren, ob Gesundheitsmerkmale nicht auch Bestandteil 
im Zuchtziel und die Erfassung von Diagnosen Teil der Leistungsprüfung werden sollte.  
Weiters wird zu überlegen sein, ob die derzeitige Anzahl der Töchter pro Teststier ausreicht oder 
diese zu erhöhen ist. In Norwegen liegen die Anzahl Töchter pro Teststier bei 200-250. In 
Norwegen werden von 98% der Betriebe Diagnosedaten erfasst. Dieses hohe Niveau 
beizubehalten ist nach Heringstad (2009) eine Herausforderung.  
 
Gesundheitszuchtwerte und Gesamtzuchtwert 
In Norwegen wurde das Gewicht der Gesundheitsmerkmale im Index kontinuierlich gesteigert. 
Hatte zB Mastitis 1978 weniger als 3% Gewicht, so wurde dieses 2009 auf 21% angehoben. 
Norwegen konnte bei Steigerung des Zuchtfortschrittes in der Milchleistung auch die 
Fruchtbarkeit und die Mastitis verbessern. Entscheidend dafür ist, dass diese Merkmale durch 
hohe Nachkommengruppen zuverlässig geschätzte Zuchtwerte aufweisen und zudem ein hohes 
Gewicht im Gesamtzuchtwert eingeräumt worden ist (Heringstad, 2009). 
Mit der genomischen Selektion sind bei  Verkürzung des Generationsintervalls große 
Steigerungen bis zur Verdoppelung des Zuchtfortschrittes zu erwarten (König et al. (2009), 
Schaeffer (2006)). Hier wird speziell zu analysieren sein, mit welchen Maßnahmen die Fitness 
und Gesundheit bei den österreichischen Rinderbeständen zumindest gehalten oder verbessert 
werden kann.  
In Zuchtplanungsrechnungen wird 2010 analysiert werden, wie Gesundheitszuchtwerte im 
Zuchtziel berücksichtigt werden sollten. Das Ziel ist die Integration in den Gesamtzuchtwert. Ein 
erster Schritt sind die Einzelzuchtwerte, wie sie derzeit bereits für Fleckvieh zur Verfügung 
stehen, ein weiterer Schritt sind Indices (Euterindex, Fruchtbarkeitsindex).  
 

• Gesundheitsberichte zur Unterstützung für das Herdenmanagement und 
die Bestandesbetreuung 

Für die Verbesserung der Tiergesundheit sind Maßnahmen im Bereich der Optimierung des 
Herdenmanagements durch die Landwirte und der Bestandsbetreuung durch die Tierärzte 
wichtig.  
Die Darstellung von Obritzhauser (2009) (Abbildung 2) zeigt die Bedeutung der gemeinsamen 
Nutzung von Daten aus der Leistungsprüfung und der Diagnosedaten auf. Die Möglichkeit der 
umfassenden Beurteilung der Situation erleichtert das Setzen von effektiven Maßnahmen. 
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Abbildung 2: Darstellung der Zusammenhänge zwischen verschiedenen Parametern aus 
Gesundheitsmonitoring und Leistungsprüfung (Obritzhauser, 2009). 
 
Im Zuge des Projektes wurden umfangreiche Gesundheitsberichte mit Daten aus der 
Leistungsprüfung und dem Diagnose-Monitoring ausgearbeitet und entwickelt. 
 LKV-Tagesbericht mit Gesundheitsmonitoring: Dieser „neue“ Tagesbericht mit den 

Diagnosedaten wird nach jeder Leistungskontrolle erstellt und zugestellt. Mit Zustimmung des 
Landwirtes erhalten die Tierärzte diese Berichte via Email. 

  Jahresbericht-Tiergesundheit: Der Jahresbericht mit dem horizontalen und vertikalen 
Betriebsvergleich hilft einen Überblick über den Gesundheitsstatus des Betriebes zu gewinnen.  

 
Erfassung von Beobachtungen 
Zusätzliche Informationen (Klauenpflegedaten, sonstige Beobachtungen) können vom Landwirt 
direkt erfasst werden. Diese werden nicht auf den Berichten angedruckt, sondern stehen über die 
Internetplattform RDV4M zur Verfügung. Unter den Beobachtungen können auch nichtcodierte 
Diagnosen erfasst werden. Ein möglicher Nutzen für die Zuchtwertschätzung wird bei Vorliegen 
einer größeren Datenmenge analysiert werden. 
 
Bildungsoffensive LKV-Herdenmanagement mit Gesundheitsmonitoring 
Seit Herbst 2008 bieten die Landeskontrollverbände in Zusammenarbeit mit dem Ländlichen 
Fortbildungsinstitut Seminare zur richtigen Interpretation und Nutzung der Informationen aus 
den Tages- bzw. Jahresbericht Tiergesundheit an (Zottl, 2009). 
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Abbildung 3: Aktionsliste im Rahmen des Bildungsprogrammes. 
 
 

• Tiergesundheitsdienst 
 
Der Tiergesundheitsdienst ist eine auf Dauer angelegte Einrichtung, mit dem Ziel der Beratung 
landwirtschaftlicher Tierhalter und der Betreuung von Tierbeständen zur Minimierung des 
Einsatzes von Tierarzneimitteln und der haltungsbedingten Beeinträchtigungen bei der tierischen 
Erzeugung, in der Landwirte und Tierärzte vertreten sind (§ 1 Abs. 2 Tiergesundheitsdienst-
Verordnung 2009). 
Es ist das Ziel, dass für TGD-Betriebe, die am GESUNDheitsmonitoring teilnehmen, die 
relevanten Informationen in die vorgeschriebene Betriebserhebung einfließen. Damit werden 
Doppelgleisigkeiten vermieden und der Nutzen der Werkzeuge Milchleistungskontrolle, 
Tiergesundheitsdienst und Gesundheitsmonitoring erhöht. 
Mit dem Jahresbericht Tiergesundheit wurde ein erster Schritt gesetzt. Die AG Wiederkäuer des 
TGD hat eine Kurzfassung ausgearbeitet (Abbildung 4), die ONLINE von jedem Tierarzt (mit 
Zustimmung des Landwirts zur Datenweitergabe im Rahmen des Projektes 
GESUNDheitsmonitoring) abgerufen werden kann. In der Softwarelösung TGD-Online/TGD-
Offline ist der Abruf bedienerfreundlich umgesetzt. 
Ein weiterer Schritt ist die Befüllung des Betriebserhebungsprotokolls mit den relevanten Daten. 
Zur Verankerung des Gesundheitsmonitoring im TGD nach Projektende ist ein TGD-Programm 
Gesundheitsmonitoring in Vorbereitung. 
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Abbildung 4: Auszug aus dem tagesaktuellen Kurzbericht Tiergesundheit. 
 

• Monitoring der Entwicklung von Erkrankungen 
 
Ein weiterer Nutzen des Projektes sind tiergesundheitsrelevante Kennzahlen basierend auf den 
Diagnosen zum Monitoring der Entwicklung von Erkrankungen (Zeit, Region). Diese 
Kennzahlen sollen ein Hilfsmittel für die Früherkennung von eventuellen Problemen und die 
Konzeption von Verbesserungsmaßnahmen sein.  
Diese sollen in Zukunft in Form von Übersichtsauswertungen (Bundesland/Bezirk) für die 
wichtigsten Merkmale einmal jährlich zur Verfügung gestellt werden. Weitere Informationen 
gehen aus einem Beitrag von Schwarzenbacher (2009) hervor. 
Eine hohe Geschwindigkeit bei der Erhöhung des Zuchtfortschrittes könnte speziell gefährlich 
sein für Merkmale, die nicht erfasst werden und daher auch nicht beobachtet werden. Auch aus 
diesem Grund ist es im Zeitalter der genomischen Selektion wichtig, hier entsprechende 
Informationen zu erfassen und zu analysieren. 
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Zusammenfassung 
 
Für die Wirtschaftlichkeit der Milcherzeugung ist die Optimierung der Produktion und die 
Nutzung von Einsparungspotentialen wichtig. Der Bereich Tiergesundheit bietet hier Potential 
für Verbesserungen. Die Erfassung von Diagnosedaten ist die Basis dafür. Um die 
Tiergesundheit langfristig zu stabilisieren bzw. zu verbessern muss das Potential von Umwelt 
und Genetik gleichermaßen genutzt werden. 
Das Ziel und das Bemühen im Projekt ist, sowohl Landwirten als auch Tierärzten moderne 
Werkzeuge zur Unterstützung von Herdenmanagement, Bestandesbetreuung und Zucht zum 
Wohle gesunder Tierbestände zur Verfügung zur stellen und Synergien und Ressourcen effizient 
zu nutzen.  
Für den züchterischen Nutzen, aussagekräftige Kennzahlen aber auch für den Nutzen für die 
Lebensmittelsicherheit und das Image der österreichischen Landwirtschaft ist eine sehr breite 
Beteiligung wichtig. Für zuverlässige Gesundheitszuchtwerte von den aktuellen Stieren ist es 
notwendig, dass möglichst alle Töchter von Teststieren auf Betrieben mit zuverlässiger 
Diagnosedatenerfassung geprüft werden. 
 Ein möglichst breiter Nutzen für alle Beteiligten ist  von entscheidender Bedeutung für die 
Datenqualität: ist er für Landwirt und Tierarzt gegeben (Herdenmanagement, 
Bestandesbetreuung, Tiergesundheitsdienst, ..), so wird auch Augenmerk auf eine vollständige 
Dokumentation gelegt werden und wodurch in der Folge auch die Zuverlässigkeit der 
Zuchtwertschätzung gewährleistet wird. 
Gemeinsam (Bauer-Tierarzt, Organisationen auf Länder- und Bundesebene) wird es gelingen, 
das Projekt GESUNDheitsmonitoring.RIND in der Routine in Österreich zu verankern und damit 
noch mehr Nachhaltigkeit in der österreichischen Rinderzucht zum Erfolg zu verhelfen. Je mehr 
mitmachen, desto größer ist der Nutzen für jeden Einzelnen. 
Das österreichische Projekt hat Vorbildwirkung: Im September 2009 hat Bayern beschlossen, ein 
ähnliches Projekt zu starten.  
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Was bringt ein Gesundheitszuchtwert? 
 

Birgit Fürst-Waltl, Astrid Köck, Christian Fürst und Christa Egger-Danner 
 
 
Lange Zeit wurde in der Tierzucht das Hauptgewicht auf Leistungsmerkmale gelegt. In den 
vergangenen zwanzig Jahren wurden auch zunehmend andere Merkmale berücksichtigt, die so 
genannten funktionalen Merkmale wie Fruchtbarkeit oder Nutzungsdauer. Gesundheitsdaten 
wurden aber bisher routinemäßig nur in den skandinavischen Ländern erfasst und für die 
Zuchtwertschätzung genutzt. Am Beispiel Norwegen ist ganz klar ersichtlich, dass Zucht auf 
Gesundheit möglich ist: in Norwegen wird durch konsequente Berücksichtigung in der Zucht seit 
1990 ein Zuchtfortschritt von 0.3% weniger Mastitis pro Jahr erzielt (Heringstad, 2009). 
 
In Österreich wurde das Forschungsprojekt „Entwicklung einer Zuchtwertschätzung für 
Gesundheitsmerkmale“ im Rahmen des Projekts GESUNDheitsmonitoring.RIND Anfang 2008 
eingerichtet. Im Rahmen des Projektes sollen Heritabilitäten und genetische Korrelationen für 
verschiedene Gesundheitsmerkmale und genetische Korrelationen zu anderen Merkmalen im 
Gesamtzuchtwert geschätzt werden. In weiterer Folge sollen verschiedene Indices (Euter, 
Fruchtbarkeit, andere Krankheiten) entwickelt, sowie Auswirkungen auf Zuchtziel und 
Zuchtprogramme analysiert werden. Die Zuchtwertschätzung für Gesundheitsmerkmale soll im 
Routinebetrieb umgesetzt werden und zu einer genetischen Verbesserung der Tiergesundheit 
führen.  
 
 
Datengrundlage und Modell 
 
Basis für die Zuchtwertschätzung sind vom Tierarzt codierte Erstdiagnosen auf den 
Arzneimittelbelegen. Die Daten werden entweder im Zuge der Leistungsprüfung vom LKV-
Mitarbeiter erfasst oder vom Tierarzt direkt elektronisch in die Datenbank übermittelt. Die 
Diagnosedaten werden bei der Eingabe in die Datenbank einer automatischen 
Plausibilitätsprüfung unterzogen. Hier wird geprüft, ob der übermittelte Datensatz eine 
Erstdiagnose sein kann oder ob der Datensatz von einer Nachbehandlung stammt. Verwendet 
werden nur Erstdiagnosen.  
Für die Aussagekraft von Gesundheitszuchtwerten ist entscheidend, dass die Datengrundlage 
vertrauenswürdig ist. Es wird daher geprüft, ob in einem Betrieb nur wenige Erkrankungen 
auftreten, oder ob ein Betrieb nur unvollständige Diagnosen meldet. Auswertungen zeigen, dass 
bei vollständiger Dokumentation im Durchschnitt mit ca. 0,7-0,8 Erstdiagnosen pro Kuh und 
Jahr zu rechnen ist. Die Diagnosecodes prophylaktisches Trockenstellen und sonstige Diagnose 
sind dabei nicht berücksichtigt. Für die ersten Schätzungen von Gesundheitszuchtwerten werden 
daher nur Betriebe mit hauptsächlicher Betreuung durch einen Tierarzt mit bisher mindestens 
200 Erstdiagnosen in der Datenbank herangezogen. 
 
Auf Basis eines noch strenger eingeschränkten Datensatzes und Vater-Schwellenwertmodellen 
(„threshold sire models“) wurden für die Merkmale Mastitis, Fruchtbarkeitsstörungen und 
Gebärparese (Milchfieber) Heritabilitäten von 7%, 6% und 15% (auf der zu Grunde liegenden 
logistischen Skala) geschätzt. Im Modell werden neben der Laktationsnummer der Kuh als fixer 
Effekt auch der zufällige Effekt Betrieb*Jahr*Saison und der zufällige genetische Effekt des 
Stieres berücksichtigt. Sobald mehr Daten vorliegen, wird auch der permanente Umwelteffekt 
der Kuh in das Modell eingehen. 
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Ergebnisse der Zuchtwertschätzung 
 
Auf Beschluss der Arbeitsgemeinschaft österreichischer Fleckviehzüchter wurden mit der April-
Zuchtwertschätzung 2009 erstmals Gesundheitszuchtwerte aus dem Projekt zur Verfügung 
gestellt. Diese Zuchtwerte wurden in der Folge auch bei jeder Routine-Zuchtwertschätzung 
aktualisiert, das nächste Mal also im April 2010. Generell werden nur Zuchtwerte für Stiere 
veröffentlicht, nicht jedoch für Kühe, sodass sich keinerlei negative Auswirkungen in der 
Zuchtwertschätzung für eine Kuh mit einer Diagnose ergeben. Mit den neuen 
Gesundheitszuchtwerten hat jeder Landwirt die Möglichkeit verstärkt Stiere auszuwählen, die 
weniger Gesundheitsprobleme vererben. Eine Gesamtübersicht über die jeweils aktuellen 
Gesundheitszuchtwerte ist im Internet zu finden (www.zar.at; www.fleckvieh.at). Da die 
Naturalzuchtwerte auf Grund der unterschiedlichen Skala nicht aussagekräftig sind, werden die 
Zuchtwerte ausschließlich als Relativzuchtwerte mit einem Mittel von 100 und einer 
Standardabweichung von 12 Punkten veröffentlicht, wobei höhere Werte züchterisch vorteilhaft 
sind. In der letzten Zuchtwertschätzung vom November 2009 wurden je nach Merkmal 100.000 
bis 120.000 Datensätze aus fast 3.500 Betrieben berücksichtigt.  
 
 
Interpretation der Mastitis Zuchtwerte 
 
Die Zucht auf Mastitis-Resistenz gewinnt international zunehmend an Bedeutung, da Mastitis zu 
den häufigsten Erkrankungen in der Milchrinderzucht zählt. Abgesehen davon ist bekannt, dass 
Mastitis und Milchleistung negativ korreliert sind (Heringstad et al., 2000), d.h. ohne 
Berücksichtigung von Eutergesundheitsmerkmalen kommt es bei Selektion nach Milchleistung 
zu einer Verschlechterung in diesem Merkmal. In der derzeitigen Routinezuchtwertschätzung in 
Österreich und Deutschland wird die Zellzahl als Hilfsmerkmal für die Mastitisresistenz 
verwendet und geht beim Fleckvieh derzeit mit einer relativen Gewichtung von 9,7% in den 
Gesamtzuchtwert ein (Fürst et al., 2010).  
 
Hinsichtlich der Merkmalsdefinition für das Merkmal Mastitis beim Fleckvieh werden 
Behandlungen aufgrund von akuten und chronischen Euterentzündungen im Zeitraum 10 Tage 
vor bis 50 Tage nach der Abkalbung berücksichtigt. Dieser Zeitraum gewährleistet bei der 
chronischen Mastitis, dass keine Vermengung mit vorbeugendem Trockenstellen erfolgen kann. 
Kühe, die in diesem Zeitraum aufgrund von Eutererkrankungen abgehen, aber keine Diagnose 
aufweisen, werden ebenfalls als krank eingestuft. Kühe, die aufgrund anderer Ursachen abgehen 
(Leistung, Stoffwechsel, Verkauf zur Zucht, etc.) werden in der Zuchtwertschätzung, so wie in 
Schweden und Finnland, als gesund berücksichtigt. Derzeit wird die Zuchtwertschätzung noch 
für alle Laktationen gemeinsam und für einen kurzen Zeitabschnitt durchgeführt. Sobald mehr 
Daten vorliegen, sollten – wie bei der Zellzahlzuchtwertschätzung – unterschiedliche Laktationen 
getrennt analysiert werden. Zusätzlich könnten auch spätere Laktationsabschnitte berücksichtigt 
werden.  
 
Aktuell werden von 196 Stieren Mastitis-Zuchtwerte veröffentlicht, an der ersten Stelle liegt der 
Stier ZARADI mit einem Zuchtwert von 123. Von etwa 3,4% seiner 1460 berücksichtigten 
Töchter wurde mindestens einmal im Zeitraum 10 Tage vor bis 50 Tage nach der Abkalbung 
Mastitis diagnostiziert. Das Schlusslicht ist derzeit der RADAU-Sohn RAINER mit einem 
Zuchtwert von 82, wobei bei 9,8% seiner 174 Töchter, d.h. für etwa jede 10. Rainer Tochter in 
GESUNDheitsheitsmonitoring.RIND Betrieben, mindestens ein Mastitisfall gemeldet wurde. 
Im Schnitt wurden 5,5% der untersuchten Kühe behandelt, je nach Stier für den Zuchtwerte 
veröffentlicht wurden, schwankte dies aber zwischen 1,1 und 13,5% seiner Töchter. Aus 
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Abbildung 1 geht der Zusammenhang zwischen durchschnittlichem Stier-Zuchtwert und dem 
Anteil der Mastitisdiagnosen seiner Töchter hervor.  
 
Interessant ist in diesem Zusammenhang sicherlich auch die Beziehung zur Zellzahl. Die 
genetische Korrelation zwischen Mastitis und der durchschnittlichen Zellzahl liegt in 
Übereinstimmung mit früheren Arbeiten (z.B. Heringstad et al., 2000) bei etwa 0,70 (Köck, 2010 
– unveröffentlichte Ergebnisse). Die Zuchtwertkorrelation zwischen Mastitis und Zellzahl liegt 
beim Fleckvieh nur bei 0,32. Dies bestätigt, dass die Zellzahl nur ein Hilfsmerkmal für die 
Eutergesundheit darstellt und nur einen Teilaspekt abbildet. Hohe gemessene Zellzahlwerte 
treten eher bei chronischen und subklinischen Fällen aus, während akute klinische Fälle bei der 
Milchleistungsprüfung häufig unentdeckt bleiben. Da umgekehrt aber subklinische Fälle häufig 
nicht diagnostiziert werden, ist die Kombination beider Merkmale optimal (z.B. Negussie et al., 
2008). Als Beispiele seien ZARADI (ZW Mastitis 123) und INDUVI (ZW Mastitis 82) angeführt 
– beide haben einen Zellzahl-Zuchtwert von 99! 
 
Die negative Zuchtwertkorrelation zum Milchwert mit –0,23 entspricht den Erwartungen, jene 
zum Fitnesswert, zur Nutzungsdauer und zur maternalen Fruchtbarkeit sind durchwegs 
vorteilhaft. Die Zuchtwertkorrelation zum Gesamtzuchtwert ist nahe 0. Analysiert man die 
Beziehung zu den Ergebnissen der linearen Beschreibung (Fuerst et al., 2010), so geht hervor, 
dass Kühe mit höheren Eutern (rg = -0,45, rg = genetische Korrelationen), die eine bessere 
Voreuteraufhängung aufweisen (rg = -0,65) und deren Striche leicht nach innen zeigen (rg = -
0,45), weniger Mastitisdiagnosen aufweisen.  
Durch die zusätzliche Information von Mastitisdiagnosen und deren Berücksichtigung in der 
Zuchtwertschätzung kann der Bereich Eutergesundheit in der Zucht konsequenter als bisher 
bearbeitet werden.  
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Abbildung 1: Unterschiede im Anteil Töchter mit Mastitisdiagnose im Zeitraum 10 Tage 
vor bis 50 Tage nach der Abkalbung (%) von Stieren mit unterschiedlichen Zuchtwerten. 
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Die Bedeutung der Fruchtbarkeits-Zuchtwerte 
 
Für den Fruchtbarkeitskomplex wurde kürzlich ein neuer Fruchtbarkeitsindex eingeführt (Fuerst 
und Gredler, 2009) in dem die Merkmale Rastzeit, Non-Return-Rate 56 und Verzögerungszeit 
kombiniert werden. Was in diesem Index aber noch unberücksichtigt ist, ist inwieweit Kalbinnen 
bzw. Kühe in der Lage sind Fruchtbarkeitsstörungen abzuwehren.  
 
Der Merkmalskomplex Fruchtbarkeitsstörungen umfasst Behandlungen im Bereich 
Nachgeburtsverhaltung, puerperale Erkrankungen (Erkrankungen der Geschlechtsorgane nach 
der Abkalbung), Gebärmutterentzündung und Zysten innerhalb der ersten 150 Tage nach der 
Abkalbung. Das Merkmal Stillbrunst geht derzeit in die Zuchtwertschätzung nicht ein. Kühe, die 
innerhalb von 150 Tagen nach der Abkalbung aufgrund von Fruchtbarkeitsproblemen abgehen, 
aber keine Diagnose aufweisen, bekommen ebenfalls eine Diagnose zugeordnet. Kühe, die 
aufgrund anderer Ursachen abgehen, werden als gesund berücksichtigt. Diagnosen von 
Kalbinnen werden derzeit auf Grund des zu geringen Datenumfangs noch nicht berücksichtigt. 
Details und mögliche künftige Änderungen werden im Beitrag „Fokus Fruchtbarkeit“ von Köck 
et al. (2010) genauer dargestellt.  
 
Im Bereich Fruchtbarkeitsstörungen heißen die derzeit besten Stiere MANDL (ZW 120), 
FLIPPER (ZW 119) und DUNST (ZW 117), während die Flop-Liste von RALLEY (ZW 78), 
ZARADI (ZW 78) und ZANDA (ZW 79) angeführt wird. Bei den besten drei Stieren wird im 
Durchschnitt jede 13. Tochter (7,7%) aufgrund von Nachgeburtsverhaltung, puerperaler 
Erkrankungen, Gebärmutterentzündung oder Zysten behandelt, während bei den schlechtesten 
Stieren bereits jede 4. Tochter mindestens eine Fruchtbarkeitsdiagnose aufweist. Der 
Gesamtdurchschnitt der Töchter mit Fruchtbarkeitsdiagnose der insgesamt 162 Stiere, für die 
Zuchtwerte für Fruchtbarkeitsstörungen ausgewiesen werden, beträgt 13%; je nach Stier 
schwankt dies zwischen 5,4 und 26%. Der Zusammenhang zwischen durchschnittlichem Stier-
Zuchtwert und dem Anteil an Fruchtbarkeitsdiagnosen seiner Töchter ist in Abbildung 2 
dargestellt. 
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Abbildung 2: Unterschiede im Anteil Töchter mit Fruchtbarkeitsdiagnose (%) im 
Zeitraum bis 150 Tage nach der Abkalbung von Stieren mit unterschiedlichen 
Zuchtwerten. 
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Die Zuchtwertkorrelationen für Fruchtbarkeitsstörungen haben eine vorteilhafte Beziehung zum 
maternalen Fruchtbarkeitswert, zur Persistenz, Nutzungsdauer, zum Fitnesswert und zum 
Gesamtzuchtwert (0,17-0,36). Die Zuchtwertkorrelation zum Milchwert ist nahe 0. Positive 
Zuchtwertkorrelationen wurden auch zu den Merkmalen Kalbeverlauf maternal und Totgeburten 
maternal beobachtet, d.h. Kühe mit leichten und normalen Abkalbungen haben weniger 
Fruchtbarkeitsstörungen (Köck et al., 2010). 
Auch für die Fruchtbarkeit gilt wie für die Mastitis: die aktuelle Zuchtwertschätzung bzw. der 
aktuelle Index bilden nur einen Teilaspekt ab. Zwar stimmt im Schnitt die Richtung der 
Fruchtbarkeits-Zuchtwerte mit denen für Fruchtbarkeitsstörungen überein, in einigen Fällen wie 
z.B. bei MANDL (ZW Fruchtbarkeit maternal 98, ZW Fruchtbarkeitsstörungen 120) und 
ZARADI (Zuchtwert Fruchtbarkeit maternal 107, ZW Fruchtbarkeitsstörungen 78) ist die 
Übereinstimmung aber weniger gut. Daher sollte der Fruchtbarkeitsindex zukünftig unbedingt 
um den Merkmalskomplex Fruchtbarkeitsstörungen erweitert werden. 
 
 
Zuchtwerte für Stoffwechselerkrankungen: Milchfieber 
 
Im Bereich Stoffwechsel wurde von den Zuchtverantwortlichen beschlossen, derzeit nur 
Zuchtwerte für das Einzelmerkmal Milchfieber zu veröffentlichen, wobei der Zeitraum 10 Tage 
vor bis 10 Tage nach der Geburt analysiert wird. Kühen, die innerhalb dieses Zeitraumes 
aufgrund von Stoffwechselerkrankungen abgehen, wird ebenfalls eine Diagnose zugeordnet.  
 
Beim Merkmal Gebärparese (Milchfieber) ist bei der Interpretation der Zuchtwerte eine 
Besonderheit zu beachten. Milchfieber tritt vor allem bei älteren Kühen ab der dritten Laktation 
auf. Im Schnitt der Töchter der 183 Stiere, für die derzeit Zuchtwerte veröffentlicht werden, tritt 
Milchfieber bei etwa 3% über alle Laktationen hinweg auf. Die durchschnittlichen Frequenzen in 
der 1. und 2. Laktation liegen unter 1%, in der 3. und höheren Laktationen bei 4,4%. Daher wird 
die Frequenz auch derzeit noch getrennt ausgewiesen um zu verdeutlichen, „woher“ ein etwaiger 
hoher oder niedriger Zuchtwert kommt – aus den früheren oder späteren Laktationen.  
 
An der Spitze der derzeitigen Zuchtwertschätzung Milchfieber liegt der Stier HORST. Er weist 
einen Zuchtwert von 119 auf, der sich aus 118 Töchtern ergibt, von denen nur bei 1,8% in der 3. 
und höheren Laktationen Milchfieber diagnostiziert wurde. Auf den Plätzen zwei und drei sind 
die Stiere STAMM und START, zwei Stress-Söhne, mit Zuchtwerten von 118 und 117 und 1,7 
bzw. 3,1% Töchtern mit Milchfieber-Diagnose. Anzumerken ist nochmals, dass im Modell auf 
die Laktationsnummer und damit auf die ansteigende Frequenz in höheren Laktationen korrigiert 
wird.  
 
Durch die großen Unterschiede in der Erkrankungshäufigkeit in Abhängigkeit von der 
Laktationsnummer ist es möglich, dass Stiere, bei denen die Frequenz über alle Laktationen sehr 
niedrig ist, einen schlechten Zuchtwert aufweisen, wenn sie überwiegend junge Töchter haben. 
Ein Beispiel dafür ist der Stier WALD mit einem Milchfieber-Zuchtwert von 89 an der 
drittletzten Stelle. Der Gesamtdurchschnitt an Töchtern mit Milchfieber wirkt mit 1,3% seiner 
702 Töchter sehr niedrig. Genauer betrachtet kann man aber erkennen, dass dieser Stier fast 
ausschließlich (693 der 702) Töchter in der 1. und 2. Laktation hat. Im Schnitt dieser jungen 
Töchter wurden bei 1,3% Milchfieber diagnostiziert, was deutlich über dem Mittel in der 1. und 
2. Laktation liegt und somit den relativ schlechten Zuchtwert erklärt. Bei den beiden 
schlechtesten Stieren RENNMER (ZW 83) und MOREIF (ZW 79) ist der Zusammenhang zur 
höheren Milchfieberanfälligkeit mit 15,3 und 13,7% behandelten Töchtern im Vergleich zum 
Gesamtdurchschnitt von 3% offensichtlicher. Zum einfacheren Verständnis werden deswegen zu 
den Frequenzen über alle Laktationen auch die Frequenzen bei jungen (1. und 2. Laktation) und 
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älteren Kühen (3. und höhere Laktation) angegeben. Generell ist aufgrund der niedrigen 
Frequenz des Merkmales eine große Anzahl von Töchtern pro Stier für die Aussagekraft wichtig. 
Daher sollten Zuchtwerte von Stieren mit wenigen Töchtern noch mit Vorsicht betrachtet 
werden.  
 
Für die 109 Stiere mit mindestens 100 Töchtern in der 3. und höheren Laktationen geht der 
Zusammenhang zwischen Zuchtwert und Anteil an Töchtern mit Milchfieberdiagnose aus 
Abbildung 3 hervor. Töchter von Stieren mit einem Zuchtwert unter 90 haben etwa 5-mal so 
häufig Milchfieber im Vergleich zu Stieren mit Zuchtwerten über 110 Punkten. 
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Abbildung 3: Unterschiede im Anteil Töchter in der 3. und höheren Laktationen (mind. 
100 Töchter) mit MiIlchfieberdiagnose (%) im Zeitraum 10 Tage vor bis 10 Tage nach der 
Abkalbung von Stieren mit unterschiedlichen Zuchtwerten (N=109). 
 
Die Zuchtwertkorrelationen zum Fitnesswert, zur Persistenz, maternaler Fruchtbarkeit und 
Zellzahl liegen etwa bei 0,15; zur Nutzungsdauer bei etwa 0,05. Die Beziehung zur 
Milchleistung ist mit einer Korrelation von etwa -0,20 erwartungsgemäß negativ. 
 
 
Zucht auf Milch – öfters krank? 
 
Nicht nur die hier gezeigten Zuchtwertkorrelationen sondern auch eine Vielzahl von 
wissenschaftlichen Arbeiten belegen ungünstige Beziehungen zwischen Milchleistungs-
merkmalen und funktionalen Merkmalen, wozu auch die Gesundheitsmerkmale zählen. Das 
heißt, im Durchschnitt trifft es zu, dass Stiere, die in der Milchleistung deutlich überlegen sind, 
unterdurchschnittliche Erbanlagen im Bereich der Gesundheitsmerkmale besitzen. Dennoch gibt 
es aber auch jene Tiere, die sowohl bezüglich Milchleistung als auch bei Gesundheitsmerkmalen 
positiv vererben oder solche, die in der Milch überdurchschnittlich und in funktionalen 
Merkmalen zumindest durchschnittlich sind, was aus Abbildung 4 deutlich wird.  
Ziel jeder Zuchtwertschätzung ist es, eine Rangierung von Tieren hinsichtlich ihrer genetischen 
Veranlagung für ein bestimmtes Merkmal durchzuführen. Die Aufgabe für die 
Zuchtverantwortlichen ist es in der Folge, die besten Stiere für die Weiterzucht auszuwählen oder 
aber auch für manche Merkmale, die schlechtesten Tiere vom Wiedereinsatz auszuscheiden. Die 
Gesundheitszuchtwerte, die nun angeboten werden eröffnen in dieser Hinsicht neue 
Perspektiven, die auch genutzt werden sollten. 



 
Fürst-Waltl – Was bringt ein Gesundheitszuchtwert?

 
23

 

 
 

70 80 90 100 110 120 130 140 150

Milchwert
Nutzungsdauer
Fruchtbarkeit m
Zellzahl
Mastitis
Fruchtbarkeitsstörungen
Milchfieber

 
 
 
Abbildung 4: Milchwert sowie Zuchtwerte für Nutzungsdauer, Fruchtbarkeit maternal, 
Zellzahl, Mastitis, Fruchtbarkeitsstörungen und Milchfieber für ausgewählte Stiere. 
 
 
Weitere Vorgangsweise 
 
Die Entwicklungen in den skandinavischen Ländern haben klar gezeigt, dass Zucht auf 
Gesundheitsmerkmale möglich ist. Um sicher zu stellen, dass Gesundheitszuchtwerte auch in 
Österreich etwas bringen, muss ständig an der Verbesserung der Datenqualität und –quantität 
gearbeitet werden. Dazu zählt insbesondere die zuverlässige Erhebung von Diagnosedaten 
möglichst aller Kühe, damit in Zukunft vermehrt Gesundheitszuchtwerte von Stieren, auch von 
aktuellen, zur Verfügung stehen. Ist dies erreicht, sind alle Zuchtverantwortlichen gefordert, die 
zur Verfügung stehenden Daten auch bei Selektionsentscheidungen zu nutzen. Nächste Schritte 
im Forschungsprojekt umfassen die Ableitung von wirtschaftlichen Gewichten sowie 
Zuchtplanungsrechnungen um die Berücksichtigung von Gesundheitsmerkmalen im 
Gesamtzuchtwert zu ermöglichen. In Deutschland wurde kürzlich ebenfalls ein Projekt zur 
Gesundheitsdatenerfassung gestartet, sodass zu hoffen ist, dass Gesundheitszuchtwerte schon 
bald aus der gemeinsamen Zuchtwertschätzung veröffentlicht werden können. 
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Fokus Fruchtbarkeit: Aktuelles aus dem Bereich 
Fruchtbarkeitsstörungen 

 
Astrid Köck, Birgit Fürst-Waltl, Christa Egger-Danner, Christian Fürst und  

Walter Obritzhauser 
 
 
1. Einleitung 
 
In der Rinderzucht hat sich nach der sehr erfolgreichen Verbesserung der Milchleistung ein 
Wandel vollzogen. Die züchterische Bearbeitung von Fruchtbarkeits- und 
Gesundheitsmerkmalen gewinnt immer mehr an Bedeutung. Bezüglich der Fruchtbarkeit zeigt 
sich in den letzten Jahren eine leicht rückläufige Tendenz. Die Zwischenkalbezeit hat sich in 
allen österreichischen Rinderpopulationen verlängert (Abbildung1).  
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Abbildung 1: Entwicklung der Zwischenkalbezeit in den österreichischen 
Rinderpopulationen (Fürst, 2010). 
 
In Österreich wird seit 1995 eine Zuchtwertschätzung für Fruchtbarkeit durchgeführt, wobei bis 
2008 ausschließlich Zuchtwerte für das Merkmal Non-Return-Rate 90 geschätzt wurden. Die 
Fruchtbarkeit stellt jedoch ein sehr komplexes Merkmal dar, das durch die Non-Return-Rate 90 
nur unzureichend beschrieben wird. Daher wurde im Jahr 2008 ein neuer Fruchtbarkeitsindex 
(Fuerst und Gredler, 2009) basierend auf den Ergebnissen von Gredler (2008) eingeführt. In 
diesem Index werden die Merkmale Rastzeit, Non-Return-Rate 56 und Verzögerungszeit 
kombiniert. Das Merkmal Rastzeit beschreibt die Fähigkeit einer Kuh nach der Abkalbung 
baldmöglichst wieder in Brunst zu kommen, während die Merkmale Non-Return-Rate 56 und 
Verzögerungszeit die Fähigkeit einer Kalbin bzw. Kuh trächtig zu werden und die Trächtigkeit 
aufrechtzuerhalten beschreiben.  
Die Fähigkeit einer Kalbin bzw. Kuh Fruchtbarkeitsstörungen abzuwehren, ist ein weiterer 
Teilaspekt der Fruchtbarkeit der bisher noch nicht berücksichtigt wird, da ein Erfassungssystem 
von Gesundheitsdaten in Österreich bis vor kurzem nicht existierte. Seit Juli 2006 läuft das 
Projekt GESUNDheitsmonitoring.RIND (Egger-Danner et al., 2007). Im Rahmen dieses 
Projektes werden bei der routinemäßigen Leistungskontrolle Tierarztdiagnosen von Kühen und 
Jungtieren erfasst. Dabei werden folgende Fruchtbarkeitsstörungen aufgezeichnet: 
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Gebärmutterentzündung, Stillbrunst/Azyklie, Zysten, Scheidenvorfall, Aborte, 
Geburtsverletzungen, Schwergeburt, Nachgeburtsverhaltung und puerperale Erkrankungen. 
Basierend auf diesen Daten sind Fruchtbarkeitsstörungen, neben Eutererkrankungen, die 
häufigste Krankheitskategorie bei Fleckvieh Kühen.  
Im Folgenden wird die Merkmalsdefinition (Einzelmerkmale, zusammengefasste Merkmale, 
Zeitraum) von Fruchtbarkeitsstörungen bei Kühen erläutert. Weiters werden deren Heritabilitäten 
und genetische Korrelationen untereinander beschrieben. Die genetischen Zusammenhänge von 
Fruchtbarkeitsstörungen zur Rastzeit, Non-Return-Rate 56, Verzögerungszeit und Milchleistung 
werden ebenfalls behandelt, sowie deren Beziehungen zu anderen Merkmalen im 
Gesamtzuchtwert. Alle nachfolgenden Auswertungen wurden für die Rasse Fleckvieh 
durchgeführt. Fruchtbarkeitsstörungen mit einer Frequenz weit unter 1 % wurden in den 
folgenden Analysen nicht berücksichtigt. Dies waren Scheidenvorfall, Aborte, 
Geburtsverletzungen und Schwergeburten. 
 
 
2. Merkmalsdefinition 
 
Um den aussagekräftigsten Zeitraum für die Schätzung genetischer Parameter zu bestimmen, ist 
die Kenntnis, wann im Laktationsverlauf wie viele Diagnosen anfallen sehr wichtig. 
Abbildungen 2 und 3 zeigen den Anfall der Erstdiagnosen bei Nachgeburtsverhaltung, 
puerperalen Erkrankungen, Gebärmutterentzündung, Stillbrunst/Azyklie und Zysten.  
 

0

10

20

30

40

50

60

70

80

90

100

0-7 8-12 15-30 31-60 61-90 91-120 121-150

Tage seit der Abkalbung

A
nt

ei
l i

n 
%

Nachgeburtsverhaltung (n = 1.038)

puerperale Erkrankungen (n = 549)

 
Abbildung 2: Auftreten von Nachgeburtsverhaltung und puerperalen Erkrankungen. 
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Abbildung 3: Auftreten von Gebärmutterentzündung, Stillbrunst und Zysten. 
 
Für die Schätzung genetischer Parameter und die Zuchtwertschätzung werden entweder ein 
bestimmter Laktationsabschnitt, in dem der Großteil der Erstdiagnosen anfällt, oder mehrere 
Teilabschnitte der Laktation herangezogen. Die Merkmale werden normalerweise als binäre 
Merkmale (0/1) definiert, d.h. es wird überprüft ob die jeweilige Kuh im vorher festgelegten 
Zeitraum gesund war („0“) oder vom Tierarzt behandelt wurde („1“). Wiederholte tierärztliche 
Behandlungen werden nicht berücksichtigt. Kühe, die innerhalb des jeweiligen Zeitraumes 
abgegangen sind, aber keine Diagnose aufwiesen, wurden in dieser Untersuchung als gesund 
berücksichtigt. Folgende Zeiträume wurden für die einzelnen Merkmale herangezogen: 
 
Nachgeburtsverhaltung  0 bis 7 Tage nach der Abkalbung 
Puerperale Erkrankungen  0 bis 30 Tage nach der Abkalbung 
Gebärmutterentzündung  0 bis 150 Tage nach der Abkalbung 
Stillbrunst/Azyklie 0 bis 150 Tage nach der Abkalbung 
Zysten 0 bis 150 Tage nach der Abkalbung 
 
Neben diesen Einzelmerkmalen wurden auch zusammengefasste Merkmale analysiert. Aufgrund 
der eher niedrigen Frequenzen der Gesundheitsmerkmale sind zusammengefasste Merkmale 
geeigneter für die Routine-Zuchtwertschätzung. Eine allgemeinere Merkmalsdefinition führt zu 
höheren Frequenzen und damit zu genauer geschätzten Zuchtwerten. Die folgenden 
zusammengefassten Merkmale wurden untersucht: 
 
Frühe Fruchtbarkeitsstörungen Zusammenfassung aller Fruchtbarkeitsstörungen im Zeitraum 

0 bis 30 Tage nach der Abkalbung 
Späte Fruchtbarkeitsstörungen Zusammenfassung aller Fruchtbarkeitsstörungen im Zeitraum 

31 bis 150 Tage nach der Abkalbung 
Alle Fruchtbarkeitsstörungen Zusammenfassung aller Fruchtbarkeitsstörungen im Zeitraum 

0 bis 150 Tage nach der Abkalbung 
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3. Daten 
 
Insgesamt standen Daten von 33.362 Fleckvieh Kühen, die im Zeitraum von 1. Jänner 2007 und 
30. November 2008 abkalbten, zur Verfügung. Nur Kühe in den ersten 5 Laktationen gingen in 
die Analyse ein. Fruchtbarkeitsstörungen wurden wie obenstehend beschrieben definiert. Für das 
Merkmal Non-Return-Rate 56 wurden Doppelbesamungen (=Besamungen innerhalb von 5 
Tagen nach erfolgter Erstbesamung) und Datensätze von Kühen, die innerhalb von 56 Tagen 
nach erfolgter Erstbesamung abgegangen sind, nicht berücksichtigt. Non-Return-Rate 56 wurde 
als binäres Merkmal (0/1) definiert d.h. es wurde überprüft ob innerhalb von 56 Tagen nach der 
Erstbesamung eine Belegung gemeldet wurde, ja („0“) oder nein („1“). Die Verzögerungszeit 
wurde nur von Kühen mit einer nachfolgenden Abkalbung berechnet. Für das Merkmal 
Milchleistung in der Frühlaktation wurde der Mittelwert der ersten beiden Testtagsergebnisse 
genommen. In Tabelle 1 wird ein Überblick über die Anzahl an Daten und arithmetischen 
Mittelwerte für alle Merkmale gegeben.  
 
Tabelle 1: Datenübersicht. 

Merkmal N Mittelwert 
Fruchtbarkeitsstörungen   
Nachgeburtsverhaltung 22.355 2,6 % 
Puerperale Erkrankungen 20.986 2,5% 
Gebärmutterentzündung 13.958 3,8 % 
Stillbrunst/Azyklie 13.958 6,3 % 
Zysten 13.958 9,6 % 
Frühe Fruchtbarkeitsstörungen 20.986 7,2 % 
Späte Fruchtbarkeitsstörungen 14.958 14,3 % 
Alle Fruchtbarkeitsstörungen 15.616 19,2 % 
   
Fruchtbarkeit   
Rastzeit 24.725 69,7 Tage 
Non-Return-Rate 56 20.578 66,4 % 
Verzögerungszeit 11.262 23,4 Tage 
   
Leistung   
Milchleistung, frühe Laktation 22.649 28,5 kg 
 
 
4. Modelle 
 
Beim Schwellenwertmodell wird die binäre Struktur der Gesundheitsdaten rechnerisch korrekt 
berücksichtigt. Die Heritabilitäten für die verschiedenen Fruchtbarkeitsstörungen wurden 
deswegen mit einem logit Schwellenwertmodell berechnet. Folgende Effekte wurden im Modell 
für Fruchtbarkeitsstörungen berücksichtigt:  
 
yijklm = µ + Li + bjsj + pek + sl + εijklm 
 
yijklm  = Beobachtungswert 
µ  = Modellkonstante 
Li  = fixer Effekt der Laktation 
bjsj  = zufälliger Effekt Betrieb-Jahr-Saison der Abkalbung 
pek  = zufälliger permanenter Umwelteffekt der Kuh  
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sl  = zufälliger genetischer Effekt des Vaters 
εijklm  = Restkomponente 
 
Genetische Korrelationen wurden mit bivariaten linearen Tiermodellen berechnet. Genetische 
Korrelationen wurden 1) zwischen den Einzelmerkmalen (Nachgeburtsverhaltung, puerperale 
Erkrankungen, Gebärmutterentzündung, Stillbrunst/Azyklie, Zysten) und 2) zwischen 
zusammengefassten Merkmalen (frühe, späte, alle Fruchtbarkeitsstörungen), 
Fruchtbarkeitsmerkmalen (Rastzeit, Non-Return-Rate 56, Verzögerungszeit) und Milchleistung 
in der Frühlaktation berechnet.  
Für Rastzeit, Non-Return-Rate 56, Verzögerungszeit und Milchleistung in der Frühlaktation 
wurde das folgende Modell verwendet:  
 
yijklm = µ + ALTERi + bjj + pek + al + εijklm 
 
yijklm  = Beobachtungswert  
µ  = Modellkonstante 
ALTERi  = fixer Effekt Abkalbealter-Laktation  
bjj  = zufälliger Effekt Betrieb-Jahr der Besamung für NR56 oder  
    Betrieb-Jahr der Abkalbung für Rastzeit, Verzögerungszeit und Milchleistung 
pek  = zufälliger permanenter Umwelteffekt der Kuh  
al  = zufälliger additiv-genetischer Effekt des Tieres  
εijklm  = Restkomponente 
 
 
5. Ergebnisse und Diskussion 
 
Die Heritabilitäten vom logit Schwellenwertmodell sind in Tabelle 2 angegeben. Für 
Nachgeburtsverhaltung, puerperale Erkrankungen, Gebärmutterentzündung, Stillbrunst/Azyklie 
und Zysten konnten jeweils Heritabilitäten von 0,06, 0,14, 0,06, 0,01 und 0,08 ermittelt werden. 
Für die zusammengefassten Merkmale frühe, späte und alle Fruchtbarkeitsstörungen wurden 
Heritabilitäten von 0,08, 0,05 und 0,05 geschätzt. Generell sind diese Ergebnisse im Bereich 
anderer Untersuchungen aus Skandinavien (Heringstad, 2009).  
 
Tabelle 2: Heritabilitäten (Standardabweichungen) für Fruchtbarkeitsstörungen. 

Merkmale Heritabilitäten* 
Einzelmerkmale  
Nachgeburtsverhaltung 0,06 (0,04) 
Puerperale Erkrankungen 0,14 (0,05) 
Gebärmutterentzündung (Metritis) 0,06 (0,04) 
Stillbrunst/Azyklie 0,01 (0,02) 
Zysten 0,08 (0,03) 
  
Zusammengefasste Merkmale  
Frühe Fruchtbarkeitsstörungen 0,08 (0,03) 
Späte Fruchtbarkeitsstörungen 0,05 (0,02) 
Alle Fruchtbarkeitsstörungen 0,05 (0,02) 
*auf der zugrunde liegenden logistischen Skala  
 
Tabelle 3 zeigt die genetischen Korrelationen zwischen den einzelnen Fruchtbarkeitsstörungen. 
Zwischen den Merkmalen Nachgeburtsverhaltung, puerperale Erkrankungen und 
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Gebärmutterentzündung nach der Abkalbung bestehen Wechselbeziehungen. Die genetische 
Korrelation von 1 zwischen diesen Merkmalen war jedoch überraschend hoch. Ein Grund dafür 
könnte sein, dass Tierärzte beim Codieren zwischen diesen Krankheitskategorien nicht genau 
unterscheiden. Andere Studien berichten von weitaus geringeren Korrelationen. Heringstad 
(2009) ermittelte eine genetische Korrelation von 0,64 zwischen Gebärmutterentzündung und 
Nachgeburtsverhaltung bei Norwegischen Roten.  
Geringe bis mittlere genetische Korrelationen wurden zwischen Stillbrunst und 
Nachgeburtsverhaltung, puerperale Erkrankungen bzw. Gebärmutterentzündung gefunden, 
während zwischen Stillbrunst und Zysten eine hohe positive genetische Korrelation von 0,85 
ermittelt wurde. Heringstad (2009) berichtete dagegen, dass alle genetischen Korrelationen mit 
Stillbrunst (Nachgeburtsverhaltung, Gebärmutterentzündung, Zysten) niedrig und nicht 
unterschiedlich von Null waren.  
Genetische Korrelationen zwischen Zysten und Nachgeburtsverhaltung bzw. 
Gebärmutterentzündung waren niedrig und nicht unterschiedlich von Null. Dies ist in 
Übereinstimmung mit vorhergehenden Studien von Van Dorp et al. (1998) und Zwald et al. 
(2004). Heringstad (2009) ermittelte ebenfalls eine nicht signifikante genetische Korrelation 
zwischen Zysten und Gebärmutterentzündung, während zwischen Zysten und 
Nachgeburtsverhaltung eine negative genetische Korrelation von -0,26 gefunden wurde.  
Zwischen Zysten und puerperale Erkrankungen wurde eine deutlich positive genetische 
Korrelation von 0,68 gefunden. Genetische Korrelationen mit puerperalen Erkrankungen waren 
in der Literatur nicht vorhanden.  
 
Tabelle 3: Genetische Korrelationen (Standardabweichungen) zwischen 
Fruchtbarkeitsstörungen. 

 puerp.Erk. Gebärmutterentz. Stillbrunst Zysten 
Nachgeburtsverh. 1,00 (<0,001) 1,00 (<0,001) 0,39 (0,08) -0,01 (0,18) 
puerp.Erk.  1,00 (0,001) 0,47 (0,14) 0,68 (0,11) 
Gebärmutterentz.   0,05 (0,44) 0,22 (0,24) 
Stillbrunst    0,85 (0,28) 
 
Eine mittlere positive genetische Korrelation von 0,57 wurde zwischen frühen und späten 
Fruchtbarkeitsstörungen ermittelt. Johansson et al. (2008) schätzten sogar etwas niedrigere 
genetische Korrelationen im Bereich von 0,25 bis 0,40 zwischen frühen und späten 
Fruchtbarkeitsstörungen bei Dänischen Holstein und Dänischen Roten. Eine Unterteilung in 
frühe und späte Fruchtbarkeitsstörungen erscheint sinnvoll, da basierend auf den vorliegenden 
Ergebnissen Merkmale die nach der Abkalbung auftreten hoch positiv korreliert sind und auch 
Stillbrunst und Zysten scheinen zum Großteil den gleichen genetischen Hintergrund zu haben.  
Genetische Korrelationen zwischen den zusammengefassten Merkmalen (frühen, späten und 
allen Fruchtbarkeitsstörungen) und Rastzeit, Non-Return-Rate 56, Verzögerungszeit und 
Milchleistung in der Frühlaktation sind in Tabelle 4 wiedergegeben. Die geschätzten genetischen 
Korrelationen zwischen Fruchtbarkeitsstörungen und Fruchtbarkeitsmerkmalen waren wie 
erwartet züchterisch positiv. Pösö und Mäntysaari (1996) fanden ebenfalls positive genetische 
Korrelationen von 0,80 zwischen Serviceperiode und hormonellen Störungen (Zysten, 
Stillbrunst, etc.) und 0,37 zwischen Serviceperiode und Gebärmutterentzündung. 
Schnitzenlehner et al. (1998) berichteten von einer genetischen Korrelation von 0,54 zwischen 
Nachgeburtsverhaltung und Serviceperiode.  
Zwischen Fruchtbarkeitsstörungen und Milchleistung wurden dagegen ungünstige genetische 
Korrelationen berechnet. Pösö und Mäntysaari (1996) schätzten sogar höhere ungünstige 
genetische Beziehungen von 0,42 zwischen 305-Tage Milchleistung und hormonellen Störungen 
und 0,68 zwischen 305-Tage Milchleistung und Gebärmutterentzündung. Hooijer et al. (2001) 
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berichteten von einer genetischen Korrelation von 0,34 zwischen 305-Tage Milchleistung und 
Zysten.  
 
Tabelle 4: Genetische Korrelationen (Standardabweichungen) zwischen 
Fruchtbarkeitsstörungen und Rastzeit, Non-Return-Rate 56 (NR56), Verzögerungszeit und 
Milchleistung. 

  Rastzeit NR56 Verzögerungszeit Milchleistung 
Frühe Fr. 0,11 (0,04) -0,40 (0,26) 0,85 (0,10) 0,31 (0,11) 
Späte Fr. 0,52 (0,13) -0,87 (0,13) 0,83 (0,10) 0,21 (0,08) 
Alle Fr. 0,49 (0,07) -0,77 (0,23) 0,97 (0,12) 0,27 (0,12) 
 
Zuchtwerte basierend auf linearen Tiermodellen wurden für die zusammengefassten Merkmale 
frühe, späte und alle Fruchtbarkeitsstörungen geschätzt. Die geschätzten Zuchtwerte wurden in 
Anlehnung an die Routinezuchtwertschätzung standardisiert und definiert. Dabei ist zu beachten, 
dass höhere Zuchtwerte für eine höhere Widerstandfähigkeit gegen Fruchtbarkeitsstörungen 
stehen. Korrelationen zu den anderen Zuchtwerten im Gesamtzuchtwert wurden nur für Stiere 
mit mind. 50 Töchtern berechnet (Tabelle 5). Signifikant positive Korrelationen wurden zur 
Nutzungsdauer gefunden, d. h. eine Selektion gegen Fruchtbarkeitsstörungen würde ebenfalls zu 
einer Verbesserung der Nutzungsdauer führen. Da sich Kalbinnen und Kühe deutlich in ihrer 
Physiologie unterscheiden, war es nicht überraschend, dass Fruchtbarkeitsmerkmale bei 
Kalbinnen nur sehr geringe oder negative Korrelationen zu den Krankheitsresistenz-Merkmalen 
bei Kühen zeigten. Deutlich positive Korrelationen wurden zwischen Fruchtbarkeitsstörungen 
und Kalbeverlauf maternal und Totgeburten maternal beobachtet, d.h. Kühe mit leichten und 
normalen Abkalbungen haben weniger Fruchtbarkeitsstörungen.  
 
Tabelle 5: Korrelationen zwischen Fruchtbarkeitsstörungen und anderen Merkmalen im 
Gesamtzuchtwert. 

 Frühe Fr. 
(109 Stiere) 

Späte Fr. 
(92 Stiere) 

Alle Fr.  
(94 Stiere) 

Milch kg -0,05 -0,15 -0,07 
Fett % 0,04 0,13 0,08 
Fett kg -0,02 -0,05 -0,01 
Eiweiß % 0,05 0,07 0,03 
Eiweiß kg -0,02 -0,14 -0,07 
Nutzungsdauer 0,27** 0,13 0,27** 
Persistenz 0,11 0,02 0,11 
Non-Return-Rate 56 - Kalbinnen -0,10 0,00 -0,07 
Non-Return-Rate 56 - Kühe -0,03 0,04 -0,03 
Rastzeit 0,21* 0,30** 0,34** 
Verzögerungszeit - Kalbinnen 0,00 0,16 0,11 
Verzögerungszeit - Kühe 0,23* 0,29** 0,32** 
Kalbeverlauf paternal -0,15 -0,06 -0,01 
Kalbeverlauf maternal 0,37*** 0,21* 0,28** 
Totgeburten paternal -0,02 0,02 0,14 
Totgeburten maternal 0,22* 0,10 0,21* 
*P<0,05, **P<0,01, ***P<0,001 
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6. Schlussfolgerung 
 
Die Ergebnisse zeigen, dass die Diagnosedaten aus dem Projekt 
„GESUNDheitsmonitoring.RIND“ für die Zuchtwertschätzung nutzbar sind.  
Generell weisen Fruchtbarkeitsstörungen niedrige Heritabilitäten auf. Alle genetischen 
Korrelationen zwischen Fruchtbarkeitsstörungen und Fruchtbarkeitsmerkmalen waren 
züchterisch positiv, während ungünstige genetische Beziehungen zur Milchleistung festgestellt 
wurden. Positive Korrelationen wurden zu Langlebigkeit, Kalbeverlauf maternal und 
Totgeburten maternal beobachtet. 
Da für diese Studie nur ein relativ kleiner Datensatz zur Verfügung stand, konnten die 
genetischen Parameter (Heritabilitäten, genetische Korrelationen) nicht genau geschätzt werden. 
Deswegen sollten diese Analysen, sobald größere Datensätze verfügbar sind, nochmals 
durchgeführt werden. Weiters sollten in nachfolgenden Untersuchungen Fruchtbarkeitsstörungen 
(Zysten, Stillbrunst) und die derzeitigen Fruchtbarkeitsmerkmale (Non-Return-Rate 56, 
Verzögerungszeit) von Kalbinnen berücksichtigt werden.  
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Wofür brauchen wir Kennzahlen? 
 

Hermann Schwarzenbacher, Walter Obritzhauser, Berthold Grassauer und  
Christa Egger-Danner 

 
 
Einleitung 
 
‚Das Geld verdient der Bauer noch immer mit der Milch‘ heißt es oft, wenn sich Züchter zur 
Bedeutung der Gesundheitsmerkmale äußern. Dabei wird jedoch außer Acht gelassen, dass 
gerade in Zeiten niedriger Milchpreise jene Merkmale in der Zucht an Bedeutung gewinnen, die 
kostenreduzierend wirken. Das sind vor allem Merkmale im Fitnessbereich wie zum Beispiel 
Nutzungsdauer, Fruchtbarkeit und Eutergesundheit. Nach Stocker (2008) kostet etwa eine um 
einen Monat längere Zwischenkalbezeit durchschnittlich € 125 pro Kuh und Jahr. Eine 
durchschnittliche Zellzahl von mehr als 250.000/ml verursacht Mehrkosten von mind. €180 pro 
Kuh und Jahr.  
In Österreich wurde der Bedeutung der Fitness in der Rinderzucht, mit der Einführung des 
Gesamtzuchtwertes im Jahr 1998, bereits früh Rechnung getragen. Trotzdem werden auch heute 
Zuchtfortschritte vorwiegend in den Milchleistungsmerkmalen erzielt während in der Fitness 
eher konstante genetische Trends zu erkennen sind.  
Die Gründe dafür sind einerseits in den durchwegs negativen Zusammenhängen zu den 
Milchleistungsmerkmalen zu sehen. Das führt dazu, dass es bei ausschließlicher Zucht auf 
Milchleistung zu einer Verschlechterung der Gesundheit der Tiere kommt. Andererseits sind die 
Erblichkeitsgrade der Fitnessmerkmale mit 2 bis 10% sehr niedrig. Das macht es für die 
Zuchtwertschätzung besonders bei jungen Stieren schwierig, die genetische Veranlagung 
abzuschätzen. Ein weiteres Problem ist, dass bei vielen Gesundheitsmerkmalen bisher keine 
Leistungsprüfung gab und somit keine Zuchtwertschätzung möglich war. Beispielsweise wird der 
Zellzahlgehalt der Milch als Hilfsmerkmal für die Mastitisanfälligkeit der Milchkuh verwendet. 
Trotzdem wissen Züchter, dass es Unterschiede im Milchzellzahlgehalt von Zuchttieren gibt, die 
nicht unbedingt mit höherer Anfälligkeit für Mastitis einhergehen.  
Sollte es nach Einführung der genomischen Selektion mittelfristig tatsächlich zur Abschaffung 
des Testeinsatzes von Jungstieren kommen, so wird der jährliche Zuchtfortschritt massiv 
ansteigen. Dies heißt aber auch, dass das Risiko von ungewollten genetischen Veränderungen in 
der Population zunimmt. Daten aus eigenen, bisher noch nicht publizierten, Untersuchungen 
weisen beispielsweise darauf hin, dass genetische Antagonismen beispielsweise zwischen 
Milchwert und maternaler Fruchtbarkeit mit Fortgang der Leistungszucht zunehmen. Dies könnte 
dazu führen, dass es bei intensiver einseitiger Selektion zu deutlichen Verschlechterungen in der 
Fitness kommen kann. Bethany Muir vom USDA in den Vereinigten Staaten hat in diesem 
Zusammenhang beim Interbull Treffen (Paris, 03/2010), davon gesprochen, dass bei derzeitig 
intensiver Anwendung der genomischen Selektion in den USA erhebliches Schadenspotential 
aufgrund nicht erhobener Merkmale bestehen würde. 
Daher wird es immer wichtiger zuverlässige Leistungsdaten von den Gesundheits- und 
Fitnessmerkmalen zu erheben. Zusätzlich sollte darüber nachgedacht werden, wie neue 
Merkmale in die Leistungsprüfung und Zuchtwertschätzung aufgenommen werden können. 
Gesundheitsdaten aus der Leistungsprüfung können zum einen zur Zuchtwertschätzung und zur 
Selektion verwendet werden. Fast ebenso wichtig ist aber die Nutzung der Merkmale für das 
Herdenmanagement. Zuverlässige Zahlen können auch für den umsichtigen Rinderhalter 
wertvolle Informationen erschließen und die Zusammenarbeit mit Tierarzt und Berater effizienter 
gestalten. Gesundheitsdiagnosen liefern aber auch Aussagen über die Häufigkeit von 
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Krankheiten auf Rinderzuchtbetrieben. Diese Informationen können beispielsweise in 
epidemiologischen Studien genutzt werden und zur Überwachung von Populationen im Hinblick 
auf genetische Trends oder Erbfehler dienen.  
Dieser Beitrag beleuchtet daher speziell diese Aspekte der Datennutzung. 
 
 
Visuelle Darstellung von Gesundheitskennzahlen 
 
Generell wird heute in der Tierhaltung immer mehr vom kurativen also heilenden Eingriff durch 
den Tierarzt zum vorbeugenden Ansatz der Bestandesbetreuung übergegangen. Der vorbeugende 
Ansatz ist nicht nur wesentlich wirtschaftlicher, sondern auch aus Sicht der Verhinderung von 
Tierleid zu bevorzugen.  
Grundlage jeden effizienten Herdenmanagement ist die enge Zusammenarbeit von Tierarzt und 
Landwirt und das Vorliegen von verlässlichen Daten zum Gesundheitszustand der Herde über 
einen längeren Zeitraum.  
Diagnosehäufigkeiten liefern hier in Verbindung mit anderen Kennzahlen wie etwa der 
durchschnittlichen Zellzahl oder dem Fett-Eiweiß Quotienten wertvolle Informationen: Das heißt 
freilich nicht, dass hohe Diagnoseraten grundsätzlich schlecht sind. Sie können auch anzeigen, 
dass ein bestehendes Problem am Betrieb angegangen wird. Durch den Vergleich von 
Diagnosehäufigkeiten am Betrieb über einen längeren Zeitraum hinweg ist es aber möglich, die 
Wirksamkeit von Managementmaßnahmen etwa im Bereich der Fütterung oder der Melkhygiene 
zu überprüfen. 
Im Projekt Gesundheitsmonitoring wurden dazu aufwändig ausgearbeitete und detaillierte 
Gesundheitsberichte entwickelt. Um die Fülle von Informationen leichter erfassen zu können 
wird zukünftig eine grafisch aufbereitete Kurzübersicht von Gesundheitskennzahlen zur 
Verfügung stehen. In Abbildung 1 ist ein solcher Bericht für einen anonymisierten 
Beispielbetrieb dargestellt. Durch den relativen Vergleich der Betriebsdaten zu regionalen 
Vergleichsbetrieben soll eine bessere Aussagekraft und Verständlichkeit der Zahlen erreicht 
werden. So wird beispielsweise ein Zwischenkalbezeit von 379 Tagen am Betrieb mit dem 
Durchschnitt von validierten GMON Betrieben innerhalb des Bundeslandes (z.B.: 391) 
verglichen. Bezogen auf diesen Vergleich gehört dieser Betrieb im Merkmal Zwischenkalbezeit 
den überdurchschnittlichen 30% aller GMON-Betriebe im Bundesland an. 
 



 
Schwarzenbacher – Wofür brauchen wir Kennzahlen?

 
37

 

 
Abbildung 1: Grafisch aufbereitete Kurzübersicht der Gesundheitskennzahlen am Betrieb 
als relativer Vergleich zu regionalen und validierten Betrieben die am 
Gesundheitsmonitoring teilnehmen. 
 
 

Kennzahlen für das Monitoring von Herden und Populationen 
 
Über Gesundheitsdiagnosen können wir nun erstmals Aussagen über die Häufigkeit von 
Krankheiten auf österreichischen Rinderzuchtbetrieben machen. Damit können die 
wirtschaftlichen Auswirkungen bestimmter Erkrankungen besser beurteilt werden. Außerdem 
können über epidemiologische Studien Risikofaktoren die das Entstehen von Erkrankungen 
begünstigen besser identifiziert werden bzw. beurteilt werden, welche Behandlungs- und 
Managementmaßnahmen die Heilungswahrscheinlichkeit erhöhen. Nicht zuletzt können 
Kennzahlen dazu dienen genetische Entwicklungen einer Zuchtpopulation zu überwachen. So ist 
es zum Beispiel denkbar, dass man aus sich verschlechternden Fruchtbarkeitsparametern 
frühzeitig Erbfehler oder nachteilige genetische Trends erkennen kann.  
Zunächst müssen zu diesem Zweck Erkrankungsraten aus den im Gesundheitsmonitoring 
gemeldeten tierärztlichen Diagnosen errechnet werden. Dazu werden alle Erstdiagnosen bei 
definierten Erkrankungen gezählt und durch den summierten und in Jahren umgerechneten 
Gesamtbeobachtungszeitraum aller Tiere der Population dividiert. Erkrankungsraten geben daher 
die Rate der Neuerkrankungen  pro beobachtete Kuh und Jahr an. 

grauer Balken: 
Vergleich des Betriebs 
zu allen validierten 
GMON Betrieben im 
Bundesland 

4 Totgeburten bei 33 
Abkalbungen. Damit 
gehört der Betrieb zu 
den 
unterdurchschnittlichen 
30% in diesem Merkmal 
im Bundesland. 

Der Anteil der Kühe mit 
einem Fett-Eiweiß 
Quotienten von >1,5 
oder <1,0 wurde aus 25 
Beobachtungen 
berechnet. 

weißer Balken: 
Vergleich des Betriebs 
zu allen validierten 
GMON Betrieben im 
Bezirk 

1428 validierte 
Vergleichsbetriebe im 
Bundesland, 52 
Vergleichsbetriebe im 
Bezirk 
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In Abbildung 2 sind Erkrankungsraten bei Fleckvieh für verschiedene Krankheitskomplexe 
dargestellt. Jeder Erkrankungskomplex umfasst mehrere Einzelerkrankungen deren 
Erkrankungsraten in Abbildung 3 detailliert aufgeschlüsselt sind. Die Rasse Fleckvieh wurde 
ausgewählt, da bei dieser Rasse aufgrund der großen Anzahl von Betrieben die am 
Gesundheitsmonitoring teilnehmen, die zuverlässigsten Ergebnisse zu erwarten sind. 
 

 
Abbildung 2: Erkrankungsraten bei Krankheitskomplexen Rasse Fleckvieh bezogen auf 
das Jahr 2008. 
 
Aus dieser Auswertung geht deutlich hervor, dass Fruchtbarkeitserkrankungen ein großes 
Problem in der Milchviehhaltung darstellen. Annähernd jede 5. Fleckviehkuh (17%) ist pro 
Laktation von Erkrankungen in diesem Bereich betroffen. Die beiden wichtigsten 
Einzelerkrankungen sind die Eierstockzysten (7,4%) und Stillbrunst (5,2%) (siehe Abbildung 3). 
Diese Feststellung wird auch dadurch bestätigt, dass mangelnde Fruchtbarkeit die bedeutendste 
Abgangsursache darstellt.  
Auch Eutererkrankungen sind mit einer Häufigkeit von 13,2% weit verbreitet. Auffällig ist, dass 
akute Mastitis mit 8,2% wesentlich häufiger auftritt als chronische Mastitis (5,9%) (siehe 
Abbildung 3). Das dürfte daran liegen, dass bei akuten Eutererkrankungen häufiger der Tierarzt 
geholt wird als bei chronischen Mastitiden.  Um Verfälschungen der Erkrankungsraten durch 
vorbeugend mit Antibiotika trockengestellten Kühen zu verhindern, wurde bei der Mastitis der 
Beobachtungszeitraum bis zum 250. Laktationstag beschränkt. 
Stoffwechselerkrankung treten mit einer Erkrankungsrate von 3,1% überraschend selten auf. 
Dies dürfte teilweise darauf zurückzuführen sein, dass Landwirte beispielsweise beim Auftreten 
von Azetonämien oft keinen Tierarzt holen und damit keine Diagnosemeldung erfolgt bzw. auf 
eventuelle Mängel bei der Dokumentation der Abgabe von Arzneimitteln ohne Wartezeit. 
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Abbildung 3: Erkrankungsraten bei Einzelerkrankungen Rasse Fleckvieh bezogen auf das 
Jahr 2008. 
 
Zusätzlich sind wir der Frage nachgegangen, wie sich die gemeldeten Diagnosen im Bereich 
Fruchtbarkeit auf die untersuchten Betriebe aufteilen. Aus der in Abbildung 4 dargestellten 
Häufigkeitsverteilung geht hervor, dass das bessere Viertel der Betriebe Erkrankungsraten von 
3.5% und weniger aufweist. Betrachtet man hingegen das Viertel der Betriebe mit den größten 
Fruchtbarkeitsproblemen, so beträgt in dieser Gruppe die Erkrankungsrate 26.4% und mehr. 
Daraus wird klar, dass es bei diesen Betrieben erheblichen Verbesserungsbedarf im 
Herdenmanagement gibt. Langfristig muss aber auch mit züchterischen Maßnahmen versucht 
werden die Erkrankungsraten zu senken. 
 

 
Abbildung 4: Betriebs-Erkankungsraten im Bereich Fruchtbarkeit (umfasst Gebärmutter-
entzündung, Stillbrunst, Ovariarzysten, Abortus, Schwergeburt, Nachgeburtverhaltung, 
perperale Erkrankung), Rasse Fleckvieh, 2008. 
 



 
Schwarzenbacher – Wofür brauchen wir Kennzahlen?

 
40

 

Zusammenfassung 
 
Auch wenn die Auswirkungen der genomischen Selektion auf die Rinderzucht im Detail noch 
unklar sind, so ist doch abzusehen, dass es zu nachhaltigen und umfassenden Änderungen 
kommen wird. Aller Wahrscheinlichkeit nach werden zukünftig junge, ungeprüfte Stiere breiter 
eingesetzt als bisher, nachkommengeprüfte Vererber werden hingegen an Bedeutung verlieren. 
Dies wird den Zuchtfortschritt und damit auch das Risiko ungewollter Entwicklungen verstärken.  
Umso wichtiger ist die konsequent durchgeführte Leistungsprüfung, vor allem im Fitness- und 
Gesundheitsbereich. Nur so können wir eine nachhaltige und verantwortungsvolle Zucht 
sicherstellen und über ein Monitoring der Population basierend auf zuverlässigen 
Gesundheitsdaten ungewollten Entwicklungen rechtzeitig entgegenwirken. 
Gesundheitskennzahlen unterstützen solch ein Monitoring sei es auf der Ebene des Tieres, der 
Herde oder der gesamten Zuchtpopulation. 
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Grundlagen der genomischen Selektion – Was sagt 
ein genomischer Zuchtwert aus? 

 
Christian Edel 

 
 
Einleitung 
 
Kaum eine wissenschaftliche Entwicklung der letzten Jahre hat die Tierzüchtungslehre mehr in 
Aufregung und Begeisterung versetzt als die sogenannte genomische Selektion. Auch die 
tierzüchterische Praxis, so scheint es, hat frühzeitig in diesen neuartigen Ansatz einige 
Hoffnungen gesetzt. Es ist wohl dieser Begeisterung der Wissenschaft, aber auch der starken 
Konkurrenzsituation innerhalb der Welt-Holsteinzucht anzurechnen, dass ein gewisser ‚run‘ auf 
diese neuartigen Anwendungen eingesetzt hat. Damit liegt eine Situation vor, in der eine sich 
eigentlich im Stadium der Grundlagenforschung befindende Idee bereits frühzeitig und schnell in 
funktionierende Praxisanwendungen umgesetzt wurde bzw. werden soll. Das bedeutet aber auch, 
dass viele offene Fragen in Zusammenhang mit dieser Technologie noch nicht befriedigend 
beantwortet werden können. 
Die genomische Selektion funktioniert, das kann zum derzeitigen Stand festgestellt werden. Sie 
führt je nach Struktur der Zuchtpopulation und Anzahl der typisierten Tiere zu einer 
Vorhersagesicherheit der Zuchtwerte von ungeprüften Tieren, die in aller Regel deutlich über der 
Sicherheit des sog. Pedigreeindexes oder Ahnenindexes liegt. Woher die Methode der 
genomischen Selektion diese Vorhersagefähigkeit nun tatsächlich erhält, wie sich diese ggf. 
verbessern lässt und wie stabil sie arbeiten wird ist ebenso offen, wie die Frage nach der besten 
Anwendung dieser Technologie in unseren Zuchtprogrammen. Das heißt nicht, dass wir keine 
begründeten Aussagen hierzu treffen können, sondern nur, dass momentan noch einige dieser 
Aussagen eher im Bereich wissenschaftlicher Spekulation als auf dem Boden gesicherter 
Erkenntnisse getroffen werden.  
Im Nachfolgenden soll der Versuch unternommen werden, sowohl die Grundlagen der 
genomischen Selektion zusammenzufassen als auch die offenen Fragen und die sich hieraus 
möglicherweise ergebenden Konsequenzen zu diskutieren.  
 
 
Was ist genomische Selektion? 
 
Die genomische Selektion oder besser die genomische Zuchtwertschätzung ist eine Kombination 
molekulargenetischer und statistischer Ansätze mit dem primären Ziel, den Zuchtwert eines 
Tieres ohne Eigen- oder Nachkommenleistung vorherzusagen. Auf der Seite der 
Molekulargenetik wird dabei versucht, das Genom, also die individuelle Erbinformation in Form 
der DNS (Desoxyribonukleinsäure, kleinste Verbundeinheit genetischer Information) zu 
charakterisieren. Hierzu werden sogenannte genetische Marker eingesetzt. Im Fall der 
genomischen Selektion sind dies sogenannte SNP-Marker (SNP, single nucleotide 
polymorphism). Diese Form genetischer Marker wurde im Rahmen von Sequenzierstudien 
entdeckt (Sequenzierung: Versuch, die Grundbausteine der DNS bzw. ihre Abfolge im Genom zu 
lesen). Dabei erkannte man, dass an vielen Stellen im Genom Unterschiede einzelner 
Grundbausteine zwischen den Individuen derselben Art und Rasse festzustellen sind. Es gibt gute 
Gründe anzunehmen, dass einige dieser Unterschiede eine Ursache dafür sind, dass sich 
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Individuen auch in ihrem Phänotyp, also ihrer Erscheinung unterscheiden (Phänotyp: das was 
sichtbar wird). Zwischenzeitlich sind viele Tausend dieser Marker beim Menschen und bei 
unseren Haustierarten beschrieben worden und eine weitaus größere Anzahl dürfte noch 
unentdeckt sein. Man weiß aber auch, dass von den Beschriebenen nur ein sehr kleiner Teil 
tatsächlich ursächlich für direkte Unterschiede auf der Ebene des Phänotyps ist.  
Ein wichtiger Aspekt im Zusammenhang mit diesen SNP-Markern ist die Tatsache, dass es 
zwischenzeitlich technische Möglichkeiten gibt, den Zustand eines Tieres an vielen dieser SNP-
Markern in einem einzigen Arbeitsschritt festzustellen, man spricht in diesem Zusammenhang 
von der Typisierung oder Genotypisierung des Tieres. Begünstigt durch eine Hochdurchsatz-
Technologie ist es beim Rind momentan beispielsweise möglich, den Zustand an gut 54.000 
dieser SNP-Marker in einem einzigen Arbeitsschritt festzustellen und das zu Kosten von etwa 
150-200 €. Dabei sind die Entwicklungen in diesem Bereich bei weitem noch nicht 
abgeschlossen und eine Weiterentwicklung, die es erlauben wird, 700.000-800.000 dieser SNP-
Marker in einem einzigen Arbeitsschritt zu erfassen, steht unmittelbar vor der Markteinführung. 
Die Kosten hierfür dürften dann im Bereich zwischen 200 und 300 € liegen.  
Die Rolle der statistischen Genetik ist es nun festzustellen, ob Unterschiede zwischen Tieren an 
jedem einzelnen dieser Marker mit Unterschieden im Leistungsniveau dieser Tiere in 
Zusammenhang gebracht werden können. Obwohl wir oben bereits festgestellt haben, dass - 
wenn überhaupt - nur sehr wenige dieser SNP-Marker einen direkten Effekt haben, gibt es gute 
Gründe anzunehmen, dass Zusammenhänge trotzdem festgestellt werden können. Der Grund 
hierfür liegt in einer statistisch-genetischen Größe, die man als Kopplungsungleichgewicht 
bezeichnet. Vereinfacht gesprochen wird dabei angenommen, dass wenn ein SNP-Marker sehr 
dicht bei einem tatsächlich an der Merkmalsausprägung beteiligten Gen liegt, es passieren kann, 
dass ein gewisser Zustand dieses SNP-Markers häufiger mit dem positiven, 
merkmalsverbessernden Zustand dieses Genes auftritt als ein anderer Zustand. Der spezifische 
Zustand des SNP-Markers ‚markiert‘ also die positive Genvariante. Das 
Kopplungsungleichgewicht kann dabei vollständig sein - was bedeutet, dass der SNP-
Markerzustand zu 100% auf die positive Genvariante verweist – oder nur unvollständig, dann 
liegt nur in einer Mehrzahl der Fälle dieser Zusammenhang zwischen Markerzustand und 
positiver Genvariante vor. In beiden Fällen liefert der Marker Information über den Zustand am 
Gen und kann somit für eine Aussage über den Genzustand verwendet werden. Es sei darauf 
hingewiesen, dass es sich hierbei um eine Modellvorstellung handelt, die zu erklären versucht, 
warum wir Markereffekte auf ein Merkmal feststellen können. 
Um diese Markereffekte einigermaßen befriedigend schätzen zu können benötigt man viele 
Tausend typisierte Tiere, die sogenannte Lernstichprobe (ein Minimum von 2.000-3.000 Tieren 
kann hier angenommen werden). Da wir als Züchter nicht nur am Erscheinungsbild eines Tieres, 
sondern auch an seiner Vererbungsleistung interessiert sind, suchen wir den Zusammenhang zum 
wahren Zuchtwert des Tieres. Dieser ist letztlich eine nicht direkt beobachtbare Größe. Liegen 
aber ausreichend viele Nachkommenleistungen vor, so können wir den Zuchtwert mit einer 
hohen Sicherheit schätzen und ihn für diese Arbeit verwenden. Das heißt aber auch, dass von den 
oben genannten 2.000-3.000 Tieren auch mit hoher Sicherheit geschätzte Zuchtwerte vorliegen 
müssen. Aus diesem letzten Punkt heraus wird klar, dass genomische Selektion weder eine gute 
konventionelle Zuchtwertschätzung noch eine qualitativ hochwertige Leistungserfassung bei 
unseren Nutztieren überflüssig macht. Mehr noch, ist unsere Leistungserfassung unzureichend 
und unsere konventionelle Zuchtwertschätzung nicht optimal gestaltet, dann wird auch die 
genomische Zuchtwertschätzung hinter den Erwartungen zurückbleiben. 
In der klassischen Form der genomischen Zuchtwertschätzung wird nun der Effekt jedes 
einzelnen SNP-Markers anhand der 2.000-3.000 Tiere im Bezug auf den Zuchtwert geschätzt, 
dem Marker wird also selbst ein Zuchtwert zugeordnet. Dabei wird nicht danach unterschieden, 
ob die Behauptung eines Zusammenhangs im statistischen Sinnen abgesichert werden kann. 
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Anschließend kann man dann Tiere ohne Leistung ebenfalls typisieren und aus dem Zustand 
ihrer SNP-Marker mit Hilfe der vorher geschätzten Effekte auf ihren Zuchtwert schließen. 
 
 
Warum sind sich Verwandte ähnlich? 
 
Eine der elementarsten Grundlagen der Vererbungslehre und der klassischen quantitativen 
Genetik (mathematisch-statistischer Zweig der Genetik) ist die Erkenntnis, dass wenn ein 
Merkmal erblich ist, sich die Leistungen verwandter Tiere ähnlicher sind als die Leistungen 
unverwandter Tiere. Kurz gesprochen, Verwandte ähneln sich mehr als Unverwandte. Nach der 
gängigen quantitativ-genetischen Theorie beruht diese Ähnlichkeit auf der Tatsache, dass 
Verwandte je nach Grad der Verwandtschaft in unterschiedlichem Umfang herkunftsgleiche 
Gene tragen, wohingegen unverwandte Tiere keine herkunftsgleichen Gene teilen. Da der 
tatsächliche Anteil herkunftsgleicher Gene aber nicht bekannt ist, arbeitet die klassische 
quantitative Genetik mit Durchschnittswerten, d.h. dass wir unterstellen, dass bei 
Vollgeschwistern im Durchschnitt die Hälfte (50%) ihrer Gene herkunftsgleich sind, bei 
Halbgeschwistern durchschnittlich ein Viertel (25%), zwischen einem Großelter und seinem 
Enkel ebenfalls durchschnittlich ein Viertel usw.. Im Einzelfall können diese Anteile jedoch 
tatsächlich deutlich hiervon abweichen. Theoretische Überlegungen gehen davon aus, dass der 
wahre Anteil herkunftsgleicher Gene z.B. zwischen Halbgeschwistern in einem Bereich 
zwischen etwa 16% und 34% liegen kann.  
Die klassische Zuchtwertschätzung nutzt diese durchschnittlichen Anteile herkunftsgleicher 
Gene zwischen verwandten Tieren um abzuschätzen, wie hoch der Erblichkeitsgrad eines 
Merkmals ist oder um den besten Schätzwert für den Zuchtwert eines Tieres zu bestimmen. Ohne 
molekulargenetische Untersuchungen gibt es keine bessere Annahme als diese 
Durchschnittswerte. Dies bedeutet aber auch, dass wenn wir mehr oder bessere Information über 
die gemeinsamen Anteile herkunftsgleicher Gene haben, eine bessere Schätzung von 
Zuchtwerten möglich sein kann. Mit Vorliegen der Typisierungsergebnisse an den SNP-Markern 
wie oben beschrieben gibt es jetzt eine Möglichkeit, einen besseren Schätzwert für das Verhältnis 
zwischen zwei Tieren abzuleiten. Tatsächlich führt diese Form der Betrachtung zu einem 
ähnlichen Ergebnis wie der oben beschriebene Ansatz der Schätzung und Verwendung von 
Markereffekten. Unter gewissen Bedingungen sind beide Betrachtungsweisen in statistischem 
Sinne sogar äquivalent, d.h. gleichwertig. 
Beide Betrachtungsweisen führen aber zu teilweise unterschiedlichen Schlüssen. So hat die 
Modellvorstellung von Markereffekten für einige Zeit den Schluss nahegelegt, dass die 
Verwandtschaftsbeziehung eines Tieres zur Lernstichprobe nicht notwendiger Weise einen 
Zusammenhang zur Sicherheit seines genomischen Zuchtwerts zeigen sollte. Die 
Betrachtungsweise über die Verwandtschaft legt nun allerdings eher den Schluss nahe, dass ein 
genomischer Zuchtwert dann besser und sicherer geschätzt werden kann, wenn ein Tier 
möglichst viele enge Verwandte in der Lernstichprobe hat. Die meisten aktuellen 
Untersuchungen an konkreten Daten sprechen eher für die Richtigkeit der zweiten 
Betrachtungsweise. Dies zieht Fragen nach der Zusammensetzung und der Größe der 
Lernstichprobe und zukünftigen Typisierungsstrategien nach sich. Es macht auch deutlich, dass 
die Hoffnung, Tiere aus ‚seltenen Linien‘ könnten aus der genomischen Selektion einen gewissen 
Vorteil gegenüber der jetzigen Situation ziehen, nicht uneingeschränkt berechtigt ist. Richtig ist 
aber wohl, dass mit der genomischen Selektion nun eine Methode zur Verfügung steht, mit einer 
höheren Wahrscheinlichkeit den besten Bullenkandidaten aus einer ‚Outcross‘-Familie zu 
bestimmen, bevor womöglich ein langwieriger und kostenintensiver Testeinsatz begonnen wird. 
Dies könnte die Bereitschaft von Besamungsstationen erhöhen, mehr in diesem Bereich tätig zu 
werden. 
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Was sagt ein genomischer Zuchtwert aus? 
 
Diese Frage ist zugegebener Maßen etwas irreführend, denn der Begriff Zuchtwert, genomisch 
oder nicht, ist relativ klar definiert: würde man sehr viele Nachkommen eines Tieres erzeugen 
und messen, so würden diese eine Überlegenheit bzw. Unterlegenheit zu ihren Zeitgenossen 
zeigen. Diese Abweichung wird verdoppelt und entspricht dem Zuchtwert. Der Zuchtwert ist also 
klar im Hinblick auf die Vererbungsleistung definiert und muss nicht notwendiger Weise die 
Eigenleistung eines Tieres widerspiegeln. In der Schätzung kombinieren wir alle verlässlichen 
Informationen über die Leistungen und verwandtschaftlichen Beziehungen unserer Tiere in 
optimaler Weise um den besten Schätzwert zu ermitteln. Das Ergebnis einer Genotypisierung ist 
als eine zusätzliche Information zu betrachten. Diese Information sollte die Qualität unserer 
Schätzung verbessern und tut dies auch in aller Regel. Die Frage die sich dabei stellt ist dieselbe 
wie bei jeder anderen Form der Informationserfassung: Lohnt sich die Messung im 
ökonomischen Sinne? Andere Fragen schließen sich an: Bei welchen Tieren lohnt sich die 
Messung? Wie kann ich die Information noch besser nutzen? Wann sollte ich messen? Reicht die 
zusätzliche Information um Selektionsentscheidungen vorzuziehen? 
Die genomische Selektion nutzt also die zusätzliche molekulargenetische Information um den 
besten Schätzwert für den Zuchtwert eines Tieres zu ermitteln. Ein Teil der zusätzlichen 
Information kommt aus einer verbesserten Beschreibung der Verwandtschaftsverhältnisse, ein 
weiterer Teil ist darauf zurückzuführen, dass einzelne Marker im Kopplungsungleichgewicht mit 
einzelnen Genen von großer Bedeutung für das Merkmal liegen. Die genaue Zusammensetzung 
dieser Informationskomponenten (und möglicher Anderer) ist sehr wahrscheinlich bei jedem 
Leistungsmerkmal anders und aktueller Gegenstand des wissenschaftlichen Interesses. 
 
 
Zusammenfassung und Ausblick 
 
Die genomische Selektion hat in den letzten Jahren viele Spekulationen beflügelt. Vieles von 
dem was zunächst angenommen wurde, hat sich nicht oder nicht im erwarteten Umfang 
eingestellt. Zusätzliche Erkenntnisse und Erklärungsmodelle sind aufgetaucht, aber bisher nicht 
oder nicht vollständig bestätigt worden. Dabei ist es weniger das Problem, dass sich der 
gewünschte Erfolg nicht eingestellt hätte. Viele Züchtervereinigungen weltweit nutzen diese 
Technologie bereits und man muss davon ausgehen, dass dies mit einigem Grund geschieht. Ein 
Problem liegt eher in der Tatsache begründet, dass teilweise grundlegende Fragestellungen, die 
auch im Verlauf der mit großem Elan durchgeführten Untersuchungen aufgetreten sind, sich 
noch nicht mit letzter Sicherheit beantworten lassen. Wieviele Tiere müssen wir typisieren 
lassen? Was ist die beste Methode zur Schätzung? Sollten wir so bald wie möglich auf die 
nächste Generation von SNP-Markertypisierung einsteigen? Ist zusätzliches Geld besser in mehr 
Tiere (eine breitere Typisierung von Tieren der Population) oder mehr Marker investiert? Gibt es 
bereits jetzt sinnvolle Möglichkeiten zur Einsparung ohne das Erreichte zu verlieren? Wie 
müssen wir unsere Schätzsysteme umbauen, unsere Zuchtprogramme anpassen? Was für Folgen 
wird das alles für uns haben?  
Mit diesem neuartigen Ansatz sind wissenschaftliche und tierzüchterische Entwicklungen 
angestoßen worden, die auf Jahre wenn nicht Jahrzehnte hinaus das Gesicht der Züchtung 
verändern und prägen werden. Die Praxis begleitet die Wissenschaft ungewöhnlich eng in dieser 
Entwicklung und wird deshalb an deren Irrungen und Rückschlägen in gewissem Umfang 
beteiligt sein. So erfordert die genomische Selektion, ähnlich wie bereits die markerunterstützte 
Selektion, bereits in der Entwicklung eine finanzielle Beteiligung der späteren Nutzer. Damit 
wird nicht nur in Hinblick auf Nutzungsrechte eine bisher nicht vorhandene Situation geschaffen. 
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Eine derart enge Kooperation zwischen Wissenschaft und Praxis ist zwar grundsätzlich zu 
begrüßen, setzt aber auch eine gewisse Frustrationstoleranz und einiges an Risikobereitschaft 
voraus. Dabei besteht die begründete Hoffnung, dass die genomische Selektion eine nicht nur im 
Marketing positiv einsetzbare Entwicklung darstellt, sondern dass sie als neues und durchaus 
mächtiges Instrument in den Händen der Züchter und deren Organisationen einen Beitrag zum 
Erhalt der Konkurrenzfähigkeit des eigenen Erzeugungszweigs leisten kann.  
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Genomische Selektion – Erfahrungen aus der 
praktischen Umsetzung 

 
Matthias Leisen 

 
 
Ausgangslage 
 
Seit 2008 arbeiten die deutschen Holsteinorganisationen gemeinsam mit der Universität Kiel, 
Herrn Professor Thaller und dem Rechenzentrum Vereinigte Informationssysteme Tierzucht 
(VIT), Verden unter Koordination des Deutschen Holsteinverbandes (DHV) an der Entwicklung 
der genomischen Selektion. Dabei kam uns zugute, dass wir bereits seit 1992 von allen 
Besamungsbullen DNA-Proben gelagert haben. Über das Forschungsprojekt FUGATO konnten 
Förderungsmittel angeworben werden, die eine finanziell machbare Forschungs- und 
Entwicklungsarbeit erlaubten. Als Lernstichprobe und zur Ableitung der Zuchtwertschätzeffekte 
wurden alle Bullen der Geburtsjahrgänge 2000-2004 herangezogen. Eine erste genomische 
Zuchtwertschätzung wurde im September 2009 auf der Basis von ca. 3.000 Bullen der o.g. 
Jahrgänge vorgestellt, die befriedigende Ergebnisse mit Sicherheiten um ca. 60  % für die 
direkten genomischen Zuchtwerte brachte. Schnell wurde klar, dass eine genauere Schätzung auf 
Basis einer größeren Vererberstichprobe erfolgversprechend ist. So wurden zahlreiche ältere 
Bullen mit hoher Sicherheit in allen Merkmalen nachtypisiert und eine Zusammenarbeit in 
EUROGENOMICS beschlossen, die uns heute genomische Zuchtwertschätzungen auf folgender 
Datengrundlage ermöglicht: 
 

• Anzahl Referenzbullen 
o Gesamt   17.044 
o Deutsche Bullen    5.025 
o ca. 1400 Bullen mit mehr als 1.000 Töchtern 
Quelle: VIT Februar 2010 
     

Mit ersten Ergebnissen auf der EUROGENOMICS-Basis haben wir heute die weltweit größte 
Referenzpopulation und vermutlich auch die genaueste genomische Zuchtwertschätzung, die 
derzeit verfügbar ist.  
 
 
Umfang des Zuchtprogramms und Zuchtplans der RSH eG bis 2009 
 
Bis zum September 2009, der Einführung der genomischen Selektion, führte die RSH eG ein 
konventionelles Zuchtprogramm für die Holsteinrassen für ca. 60 % der zu rekrutierenden 
Jungbullen bei Schwarzbunten und Rotbunten durch. Etwa 40 % der jungen Testbullen kamen 
aus der Bullenmutterprüfung des gemeinsamen Zuchtprogramms der Nord Ost Genetik, einem 
Zusammenschluss der norddeutschen Besamungsstationen Masterrind, RSH eG RMV und RBB, 
mit insgesamt 100 gemeinsamen Testbullen aus dem NOG-Programm und 300 Bullen, die im 
Besitz der Gesellschafter sind. Hinter diesem Programm stehen 1.1 Mio. Holsteinkühe. 
Aus der Vorselektion von 150 Kühen und 500 Jungrindern wurden nach erfolgreicher 
Bullenmutterprüfung 150 NOG Kühe, 30 Bullenmütter regional und 20 Bullenmütter 
überregional unter Vertrag genommen, sowie aus TOP-Kühen in USA, Kanada und anderen 
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Ländern ca. 70 Bullenkälber angekauft, um die 55 Testbullen incl. der 20 NOG-Bullen, die die 
RSH zu testen hatte, zu rekrutieren. Dies wurde auf nachfolgender Basis realisiert: 
 
Tabelle 1: Gesamtbesamungen und Testbesamungen der RSH eG 2008/2009. 

Rasse Gesamt Dosen Gesamt Testdosen %-TESTANTEIL /EB TB pro Jahr 
Rotvieh/Angler   22.900 5.400 23,9% 10 
Schwarzbunt 292.400 55.300 14,9% 55 - davon 20 NOG 
Rotbunt RH 109.400 23.500 19,9 % 30 
Rotbunt DN 30.000 6.000 20 % 5 
Andere Rassen 18.000 0  100 
TOTAL 442.700 90.200   
 
 
Genomische Zuchtwerte neue Basis der Selektion ab September 
2009 
 
Das war der alte Zuchtplan der RSH bis zum Herbst 2010. Die genomische Selektion hat alles 
verändert. Die genomische Selektion ist die größte Veränderung im Zuchtplan seit Anfang der 
Nachzuchtprüfungen in den frühen 1970er Jahren oder vielleicht sogar seit dem Einsatz der 
künstlichen Besamung. 
Die Veränderung der Zuchtprogramme und der Zuchtpläne richtet sich nach den zu erzielenden 
Ergebnissen und den sich ändernden Anforderungen unserer Milchkuhhalter. 
Die RSH hat ihr Zuchtprogramm in Abhängigkeit der zu realisierenden Sicherheiten der 
genomischen Zuchtwerte verändert: 
 
Tabelle 2: Sicherheit der genomischen Zuchtwerte gZW im Vergleich zu konventionellen 
ZW. 

Bullen P.I. gZW 1. ZW 
(5 Jahre alt) 

Test kompl 
(7 Jahre alt) 

Milchleistung 33% 75% 80% 93% 
Exterieur 29% 69% 70% 80% 
ND direkt 23 % 61% 27% 65% 
Fruchtbarkeit 24% 57% 25% 60% 
Kuh P.I. gZW 1. ZW 

(3 Jahre; 1.LA 
Eigl komplett 

(5 Jahre; 3.LA.) 
Milchleistung 33% 75% 50% 58% 
Exterieur 29% 69% 32% 32% 
ND direkt 23 % 61% 30% 35% 
Fruchtbarkeit 24% 57% 27% 32% 
Quelle: VIT, Februar 2010 
 
Seit September 2009 werden alle Holstein-Jungbullen nach genomischen Zuchtwerten selektiert. 
Hauptkriterium für die Selektion und größte Veränderung ist, dass wir jetzt eine direkte 
Selektion des Jungbullen auf Basis des eigenen gZW in allen Merkmalen selbst durchführen 
können. Da die Milchleistung bei Holsteins in der Regel nicht das große Problem darstellt und 
die Informationen in den Sekundärmerkmalen sehr hoch sind, werden diese in der Selektion eine 
stärkere Berücksichtigung finden. Die Eltern dienen nur noch der Vorselektion der Jungbullen-
Kandidaten. Ihr Einfluss wird deutlich verlieren. Die Sicherheit der genomischen Zuchtwerte in 
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den ökonomisch wichtigen Merkmalen liegt zwischen 50-70 % und zwingt uns, unser 
Hauptaugenmerk auf die genomischen Zuchtwerte des Jungbullen selbst zu richten.  
Wir werden Bullenmütter der angekauften Bullen typisieren, um die Familienlücken zu schließen 
und die Sicherheit weiter zu erhöhen. 
Für die züchterische Entscheidung, ob eine Kuh im ET genutzt wird, ist die genomische 
Zuchtwertschätzung eine Hilfe, aber keine Garantie, dass Nachkommen aus dieser Kuh auch 
hohe genomische Zuchtwerte haben. Die Entscheidung und die Kosten dafür trägt der Züchter 
selbst. Sobald der LD-Chip praxisreif und kostengünstig zu haben ist, wird sich dies ändern. 
Jungrinder, die im Rahmen von Zuchtprogrammen zum ET genutzt werden, sollten typisiert 
werden, um höhere Genauigkeiten zu erhalten. 
 
 
Welches Risiko gibt es? 
 
Es ist offensichtlich ein größeres Risiko, ausschließlich mit Bullen, die einen genomischen 
Zuchtwert haben im Vergleich zu Bullen mit Zuchtwerten aus Töchterinformationen, zu arbeiten. 
Die Sicherheit der Zuchtwertschätzung ist kleiner, als die der geprüften Bullen mit Nachzucht.  
 
Tabelle 3 zeigt die Gefahr der Verwendung von Bullen mit gZW im Vergleich zu geprüften 
Bullen mit Nachzucht.  

 
Wenn die Sicherheit in den genomischen Zuchtwerten nur 55 % ist, dann ist die Unsicherheit im 
Vergleich mit geprüften Bullen größer. Wenn der gZW-Bulle seinen endgültigen Zuchtwert (mit 
Nachzucht) bekommen hat, dann kann sich der Zuchtwert stark verändern (±15 bis ±5). Bei 
Merkmalen mit 70 % und mehr erreicht man ein hohes Maß an Information. Für die 
Besamungsstation ist dies enorm wichtig. Da der genomische Zuchtwert für jeden Bullen 
berechnet wurde, können die Kosten für Bullenhaltung niedriger gehalten werden und der 
Umfang der jungen Einsatzbullen mit gZW deutlich reduziert werden.  
 
Die im VIT ermittelten Korrelationen für z. B Milchkilogramm liegen bei: 
 
 SNP Effekte   0,720 
 dGW Referenzbullen 0,979 
 dGW Kandidaten 0,919 
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Untersuchungen an den Referenzbullen und der Lernstichprobe zeigen deutlich, dass die gZW-
Werte der jungen Bullen den Erwartungen entsprechen und keine systematische Überschätzung 
vorliegt. 
 
 
Wie selektieren wir jetzt unsere Testbullen für unser 
Zuchtprogramm? 
 
Die Selektion von Jungbullen in der Holsteinzucht wird nur mit einer hohen Selektionsintensität 
möglich sein, wollen wir konkurrenzfähig bleiben. Das Niveau der Testbullen wird deutlich 
höher als bisher, die Erwartungszuchtwerte junger Bullen werden sich deutlich von Bullen mit 
Töchterinformationen absetzen. Ein Blick auf Tabelle 4 zeigt dies am Beispiel der gRZG Werte 
der untersuchten Bullen geboren 2009 der RSHeG. 
 

 
Das Niveau der Jungbullen wird sich deutlich erhöhen. Dies ist erklärlich. Im Vergleich zu den 
jüngeren Vererbern mit Töchtern in der konventionellen Zuchtwertschätzung ist ein zeitlicher 
Abstand von 4 Jahren. Die Überlegenheit der jungen Bullen basiert auf dem zu erwartenden 
Zuchtfortschritt, der derzeit im konventionellen Verfahren bei ca. 2 RZG-Punkten liegt. 
Der deutliche Vorteil ist, dass die schlechteren Bullen mit genomischen Zuchtwerten nicht mehr 
zum Einsatz kommen und damit das Niveau der Jungbullen in den Besamungsstationen 
nachhaltig nach oben verschoben wird (vermutlich > +1 Standardabweichung). 
In der Vorselektion kommt der Mutter nicht mehr die Bedeutung zu wie bisher. Deshalb werden 
der Pool und die Mindestbedingungen, aus denen die Anpaarungskühe für Zuchtprogramme 
ausgesucht werden,  deutlich vergrößert. Entscheidend ist, dass die vorgesehenen Kühe auch 
entsprechend mit ausgewählten Bullenvätern angepaart werden. 
 

 

Tabelle 4:Verteilung der Bullen gRZG RBT und SBT
MW 123 122 geb 2009

SBT in % RBT in %
bis 100 2 0,8 2 2,1
101-110 17 6,9 2 2,1
111-118 80 32,5 19 19,8
119-124 96 39,0 27 28,1
125-130 76 30,9 18 18,8
>130 40 16,3 4 4
Gesamt 311 72
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Tabelle 5: RSH-NOG Zuchtprogramm SBT 2010. 

15

RSH-Zuchtprogramm (SBT) 
genomisch

35 RSH-(50 NOG-) gZW-Jungbullen

Typisierung 1.300 Bullenkälber für 
Bullenkälber-Ankauf         

AP-Verträge (180 RSH, 150 ET
überregional) 
1.000 Jungrinder ET-Zuschuss, Stations-ET

Vorselektion: 5.000 Kühe und Jungrinder
nach ZWS, 3-Väter-PI und gZW Auswahl

RSH BRD      NOG    International Input

3TOP-
Vererber

 
 
Die entstehenden Kosten werden zu einer deutlichen Reduzierung der Bullenhaltung auf 
Besamungsstationen führen, da letztlich auf Grund der Selektion auch kaum Markt für alle 
Bullen kostendeckend vorhanden sein wird. Wir planen derzeit die Reduktion der bisher 55 SBT-
Testbullen auf 30-37 Jungbullen mit gZW bei Holsteins und von 35 auf 25 bei Rotbunt. 
Neben den Untersuchungs- und Typisierungskosten und der Kostenübernahme für die neue 
genomische Zuchtwertschätzung wird der Landwirt einen höheren Preis für die ausgewählten 
Kälber erhalten müssen,  um die züchterische Motivation zu fördern. Neben der Erhöhung der 
Ankaufpreise werden ET-Zuschüsse und Fesselungsprämien gewährt, sowie Bonis für Bullen 
gezahlt, die im gRZG über 130 liegen. In Zuchtprogrammen mit genomischer Selektion werden 
sich die Kosten für Bullenkälber, die positiv selektiert werden, nahezu verdoppeln. 
 
 
Wie arbeiten wir mit genomischen Zuchtwerten? 
 
• Die genomischen Zuchtwerte werden  12 Mal pro Jahr berechnet. 
• Die aus AP-Vereinbarungen geborenen ml. Kälber werden genomisch untersucht 

(typisiert). 
• Die Landwirte erhalten € 150 Fesselungsprämie von der RSH eG für jedes Bullenkalb aus 

Anpaarungsvereinbarungen.  
• Alle Untersuchungen im Labor mit Marker und Zuchtwertschätzungen werden von RSH 

eG gezahlt. 
• Der Landwirt erhält einen ET Zuschuss von 300 €. 
• Für den Ankauf von Bullenkälbern sind folgende Kriterien entscheidend: 

• Der genomische Zuchtwert bestimmt, ob männliche Kälber gekauft werden oder 
nicht. 
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• Die Bullen werden in verschiedene Gruppen von Söhnen sortiert und die besten 
Bullen werden gekauft. Außerdem selektieren wir mit Hinweis zum Vater und MV. 
Oft ist es notwendig, mehrere Bullenkälber abzuwarten, so dass wir innerhalb der 
gleichen Gruppe von Söhnen die besten Bullen kaufen können. 

• Bei  Red Holsteins werden vorerst ca. 25, bei SBT ca. 35 Bullen angekauft und 
eingesetzt. 

• 10-12 Kälber sind pro neuem Jungbullen getestet. 
 

 
Leistungsprüfung und Validierung 
 
Die Nutzung der genomischen Zuchtwertschätzung macht nur Sinn, wenn wir belastbare 
Leistungsprüfungen vorhalten. Neben den Milchleistungsparametern gilt dies insbesondere im 
Exterieur-  und Sekundärmerkmalsbereich. Über die gezielte Erhebung weiterer funktioneller 
Merkmale wie Mastitis, Klauenpflegebefunde, etc. lassen sich kurzfristig weitere 
Informationsquellen für sichere Zuchtwerte erschließen, die wir genomisch gut abgreifen können. 
Unser Ziel muss es sein, mit einer möglichst umfänglichen Lernstichprobe zu erarbeiten, an der 
wir möglichst alle Leistungsprüfungen für die Zuchtwertschätzung durchführen können. 
Zuchtprogramme der Zukunft sind derzeit gut beraten, wenn sie die jungen genomisch 
selektierten Bullen auch zukünftig einer verlässlichen Validierung unterziehen.  
 

• Die RSH eG wird daher jeden Jungbullen mit genomischem Zuchtwert in 
Vertragstestbetrieben ohne selektive Bullenauswahl validieren (Validierungsbetriebe 
müssen Minimumbedingungen in Leistung und Abstammung erfüllen.).  

• Validierungsbetriebe erhalten einen Bonus pro Validierungsbesamung sowie einen Bonus 
für die Bereitstellung von Töchtern für die Nachzuchtbewertung. 

 
Nur glaubhafte, nachhaltige Zuchtwerte sind Garanten für zufriedene Kunden! 
 
 
Vorgezogener Verberbereinsatz - Risiken und Nutzen? 
 
Mit genomischen Zuchtwerten können wir keine klare Trennung zwischen unsicheren Testbullen 
und relativ sicher geschätzten Vererbern mehr vornehmen. Bullen mit genomischen Zuchtwerten 
haben auch ohne Töchter Sicherheiten wie bisherige Bullen mit Nachkommenprüfung. 
In Tabelle 6 sind die Ergebnisse und Unterschiede dargestellt 
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Tabelle 6: Sicherheiten von Bullen. 

Quelle VIT 2010 
 
Bullen mit genomischen Zuchtwerten stehen jungen Vererbern mit Nachkommenprüfung in der 
Sicherheit nicht sehr stark nach. Alle Bullen, die wir bei der RSH einsetzen, sind genomisch 
getestet.  
 
 
Welches Risiko gibt es? 
 
Es ist offensichtlich ein größeres Risiko, Bullen mit nur genomischen Zuchtwerten einzusetzen. 
Aber das Risiko ist gegenüber herkömmlichen Testbullen deutlich geringer.  
Wenn die Sicherheit in den genomischen Zuchtwerten nur 55 % ist, dann ist die Unsicherheit im 
Vergleich mit geprüften Bullen größer. Wenn der genomische  Jungbulle seine endgültigen 
Zuchtwerte (mit Nachzucht) bekommen hat, dann kann sich im Zuchtwert eine Veränderung 
ergeben (±16 bis ±6). Durch die Höhe der Zuchtwerte und das frühzeitige Ausmerzen der 
Negativvarianten wird das Risiko des genomischen Bulleneinsatzes deutlich minimiert 
Es ist sehr wichtig zu betonen, dass die Landwirte viele verschiedene genomische Bullen 
verwenden sollen. Deshalb werden wir viele genomisch selektierte Bullen gleichzeitig anbieten 
und die Mitglieder auffordern, nicht selektiv einzelne Bullen, sondern viele genomische Bullen 
zu nutzen. Im Durchschnitt sind die gZW-Bullen auf sehr hohem Zuchtwertniveau. Bei einer 
breiten Auswahl ist das Risiko immer höher wie bei einem Widereinsatzbullen aber deutlich 
geringer als herkömmlich. Der zu realisierende Zuchtfortschritt dürfte mit Abstand der 
höchstmögliche sein mit gZW-Bullen auf höchstem Niveau. 
Auf der aktuellen TOP-Liste wären weit über 75 % der TOP 300 SBT-Bullen junge gZW-
Vererber. 
Einige internationale Anbieter werden den Einsatz genomischer Bullen stark forcieren, weil sie 
konventionell relativ wenig wettbewerbsfähige, geprüfte Vererber haben. Die Argumente, hohe 
Zuchtwerte, tendenziell niedrige Preisen und aktuelle und neue Abstammungen führen zu neuem 
Wettbewerb.  
Das Test-Wartebullensystem der Besamungsstationen wird stark reduziert werden. 
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Auch die RSH eG wird Bullen mit genomischen Zuchtwerten, die im gRZG nicht zu den TOP-
Bullen  gehören, in Zukunft nicht mehr einstallen. 
In 2010 haben alle Wartebullen einen genomischen Test- und einen Zuchtwert. Deshalb werden 
die Wartebullen mit den niedrigsten Zuchtwerten geschlachtet.  
Risiken im Zusammenhang mit der Schlachtung der schlechtesten Wartebullen werden viel 
diskutiert. Allerdings gibt es eine geringe Wahrscheinlichkeit, dass wir einen Spitzenbullen 
schlachten werden, wenn die schlechtesten Wartebullen geschlachtet werden. Das Risiko ist in 
Tabelle 7 dargestellt. 
 
Tabelle 7: Risiko bei der Schlachtung von Wartebullen – Top 20 %. 
 
 
 
 
 
 
 
 
Mood. Sørensen, 2009 
 
Tabelle 7 zeigt, dass wenn die Sicherheit eines genomischen Zuchtwerts bei 30 % liegt und 30 % 
der Wartebullen geschlachtet werden, gibt es nur eine Gefahr von 6,1 % , dass die Bullen, die 
geschlachtet wurden, zu den 20 % der besten Bullen gehören, wenn der Zuchtwert inklusive der 
Töchterinformationen  ist. 
 
 
Wie ist die Zukunft für die Genomische Selektion? 
 
Es wird sehr viel in der Zukunft passieren: 
 
Erhöhte Sicherheit durch: 

• größere Referenzgruppen (EuroGenomics) 
• bessere Methoden  600.kCHIP und mehr 
• bessere Methoden in genomischer Zuchtwertsschätzung  
 

Meine Vermutung ist, dass die Sicherheit von genomischen Zuchtwerten auf 70-80 % im RZG 
steigt. Dies bedeutet, dass der Verbrauch des Spermas bei der Spermaproduktion von sehr 
wenigen Bullen gedeckt werden kann. 
Eine vollständige Abbildung des Rinder-Genom wird neue Möglichkeiten eröffnen. Aber mit 
genomisch selektierten Bullenkälbern ist es viel einfacher, die Samenproduktion mit einem 
neuen Bullen mit einem hohen genomischen Zuchtwert zu starten. 
Dafür sind gute Daten und Datenbasen und sorgfältige Registrierung auf den Höfen in der 
Milchkontrolle oder anderen Datenorganisationen sehr wichtig. Wir müssen unsere Landwirte 
motivieren, die Daten zu sammeln und zu registrieren.  
 
Zuchtorganisationen 
Zuchtorganisationen in Europa und Nord Amerika werden immer noch von Organisationen 
dominiert, die von Landwirten (Mitgliedern) geführt und kontrolliert werden. Bis jetzt sind da 
nur einige wenige größere Zuchtorganisationen/Besamungszentren, die Privatpersonen gehören. 

Selektion von 
Wartebullen 

Sicherheit 30 
%  Sicherheit  50 % 

30 % Selektion  6.1 %  2.4 %  

50 % Selektion 18.5 %  10.0 %  
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Wir müssen als kleinere Organisation neue Formen der Zusammenarbeit finden, um unseren 
Mitgliedsbetrieben ein Optimum an Zuchtfortschritt mit genomischer Selektion anbieten zu 
können und wettbewerbsfähig zu bleiben. Dass bedeutet, dass man fusionieren oder 
Zuchtprogramme komplett zusammen legen muss, um zu vermeiden, dass wir von privaten 
Industrien in der Rinderzucht bestimmt werden. Die genomische Selektion wurde von allen 
Rinderzüchtern entwickelt und bezahlt. Wir müssen nun auch dafür Sorge tragen, dass die 
Früchte dieses großen finanziellen Inputs bei unseren Milchbauern bleiben und nicht in die 
falschen Hände geraten. 



 
Leisen – Genomische Selektion – Erfahrungen aus der praktischen Umsetzung

 
56

 

 



 
Gredler – Genomische Zuchtwertschätzung – Aktueller Stand in Österreich mit ersten Ergebnissen

 
57

 

Genomische Zuchtwertschätzung – Aktueller Stand in 
Österreich mit ersten Ergebnissen 

 
Birgit Gredler, Hermann Schwarzenbacher, Christa Egger-Danner und  

Johann Sölkner 
 
 
1. Einleitung 
 
Die genomische Selektion ist derzeit weltweit eines der Top-Themen in der Rinderzucht. Die 
grundlegende Theorie der genomischen Selektion bzw. genomischen Zuchtwertschätzung ist 
einfach: der Zuchtwert eines Tieres soll direkt aus seinen Erbanlagen – dem genetischen Code – 
abgeleitet werden. Dazu müssen genetische Marker in ausreichender Zahl über das gesamte 
Genom (gesamtes Erbgut) vorhanden sein. Genetische Marker sind erkennbare Markierungen im 
Genom, welche oft sehr nahe bei Genen mit Einfluss auf ein Leistungsmerkmal liegen. Diese 
genetischen Marker werden SNP-Marker (Single Nucleotid Polymorphism, sprich Snip) genannt. 
In einer aufwendigen statistischen Analyse wird für jeden dieser SNPs seine Beziehung bzw. sein 
Anteil am Zuchtwert geschätzt. Der genomische Zuchtwert eines Tieres wird dann aus der 
Summe aller SNP-Effekte berechnet. So kann für Tiere schon sofort nach der Geburt ein 
genomischer Zuchtwert geschätzt werden. 
 
Auch in Österreich und Deutschland wurden Projekte zur genomischen Zuchtwertschätzung 
gestartet. In Österreich wird ein von der Österreichischen Forschungsförderungsgesellschaft 
GmbH gefördertes Projekt zur Entwicklung einer genomischen Zuchtwertschätzung für 
Fleckvieh in Zusammenarbeit von der Universität für Bodenkultur, der Arbeitsgemeinschaft 
österreichischer Fleckviehzüchter (AGÖF) und der ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH als 
Projektträger durchgeführt. Für Braunvieh wurden ebenfalls die Weichen für eine genomische 
Zuchtwertschätzung gestellt. Bei beiden Rassen wird intensiv mit den Partnern aus Bayern und 
Baden-Württemberg zusammengearbeitet. Im Folgenden soll der aktuelle Stand der genomischen 
Zuchtwertschätzung für Braunvieh und Fleckvieh dargestellt werden. 
 
 
2. Aktueller Stand bei Braunvieh 
 
International haben sich die Braunviehzuchtorganisationen aus der Schweiz, Italien, Slowenien, 
Deutschland, Österreich, Frankreich und den USA entschlossen Kräfte zu bündeln und einen 
gemeinsamen Genotypenpool für ein internationales Projekt zur Entwicklung einer genomischen 
Zuchtwertschätzung für Braunvieh zu schaffen. Das Projekt „InterGenomics“ wird bei Interbull 
in Schweden durchgeführt. Binnen eineinhalb Jahren soll eine internationale genomische 
Routinezuchtwertschätzung für Braunvieh durch Interbull entwickelt werden. Ein Management- 
und ein technisches Komitee aus Vertretern von Zuchtorganisationen und Wissenschaft der 
Partnerländer begleiten das Projekt. Derzeit liegen Genotypen von etwa 3.000 Braunvieh Stieren 
aus den Ländern Schweiz, Frankreich, Italien, Slowenien und USA vor. Sobald 
Genotypisierungsergebnisse aus den nationalen Projekten in Österreich und Deutschland 
verfügbar sind, werden auch diese bei InterGenomics eingebracht. Erste Arbeiten zur 
Datenaufbereitung sind abgeschlossen und erste Testläufe für die genomische 
Zuchtwertschätzung sind in Planung. Erste Ergebnisse sind für den Sommer 2010 angekündigt. 
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Parallel zu InterGenomics wird national in Österreich und Deutschland an einer genomischen 
Zuchtwertschätzung für Braunvieh gearbeitet. Am Institut für Nutztierwissenschaften (BOKU, 
Wien) wird seit Dezember 2009 das Projekt „Genomische Selektion über Rassen hinweg“ 
durchgeführt. Das Projekt wird vom Bundesministerium für Land- und Forstwirtschaft, Umwelt 
und Wasserwirtschaft, dem Tiroler Grauviehzuchtverband, der ARGE Pinzgauer und ARGE 
Braunvieh finanziert. Im Rahmen dieses Projektes werden neben Pinzgauer und Tiroler Grauvieh 
Stieren auch etwa 500 Braunvieh Stiere genotypisiert. Wie bei Fleckvieh arbeiten auch bei 
Braunvieh das Institut für Nutztierwissenschaften und die ZuchtData für die Entwicklung der 
genomischen Zuchtwertschätzung in der Routine eng zusammen. In Bayern wurde von der 
Tierzuchtforschung, dem Landeskontrollverband und dem Institut für Tierzucht der Bayrischen 
Landesanstalt für Landwirtschaft (LfL) im September 2009 das Projekt „PAGeS – Prüfbullen-
Auswahl durch Genomische Selektion“ beim Braunvieh gestartet. In diesem Projekt werden etwa 
1.000 Braunvieh Stiere genotypisiert. Bei der Entwicklung der genomischen Zuchtwertschätzung 
für Braunvieh arbeiten die Projekte in Österreich und Deutschland arbeitsteilig zusammen. Die 
Merkmalsaufteilung erfolgt entsprechend der konventionellen Zuchtwertschätzung, wobei in 
Bayern die Merkmale Milch und Exterieur, in Baden-Württemberg die Fleischmerkmale und in 
Österreich der Fitnesskomplex und Gesamtzuchtwert bearbeitet werden. Aktuell wird in 
Österreich und Bayern an der Stierauswahl für die Genotypisierung und Probensammlung 
gearbeitet. 
 
 
3. Aktueller Stand bei Fleckvieh 
 
Seit etwa zwei Jahren arbeiten Teams in Österreich und Deutschland intensiv an der Entwicklung 
einer genomischen Zuchtwertschätzung für Fleckvieh. Neben methodischen Entwicklungen wird 
auch bereits aktiv der Aufbau der notwendigen Logistik für eine genomische 
Routinezuchtwertschätzung in enger Zusammenarbeit von Österreich und Deutschland 
vorangetrieben. Im österreichischen Projekt liegen bis jetzt etwa 2.000 Genotypen von Fleckvieh 
Stieren vor. Arbeiten von Hayes et al. (2009) und Daetwyler et al. (2009) zeigen, dass sich die 
Qualität der genomischen Zuchtwertschätzung durch viele Stiere in der Lernstichprobe verbessert 
(siehe auch Kapitel 3.4). Um die Fleckviehpopulation möglichst vollständig abzudecken und 
beste Ergebnisse für Fleckvieh zu erzielen, wurde im Rahmen der länderübergreifenden 
Zuchtwertschätzung in Österreich und Deutschland ein gemeinsamer Genotypenpool geschaffen. 
Es liegen Genotypen aus verschiedenen Projekten aus Deutschland und Österreich vor. 
Datenbereitsteller sind das Institut für Tierzucht der LfL in Bayern, die ZuchtData EDV-
Dienstleistungen GmbH, das Institut für Tierzucht und Tierhaltung der Christian-Albrechts 
Universität zu Kiel, der Förderverein Biotechnologieforschung e.V., die Arbeitsgemeinschaft 
Süddeutscher Rinderzucht- und Besamungsorganisationen e.V. und die AGÖF. Der 
Genotypenpool umfasst derzeit 4.440 Fleckvieh Stiere. Die ersten Auswertungen mit 
Ergebnissen der Pooldaten werden nachfolgend vorgestellt.  
 
3.1 Datenaufbereitung für die genomische Zuchtwertschätzung 
 
Wie bei der konventionellen ist auch bei der genomischen Zuchtwertschätzung vor der 
eigentlichen Durchführung der Zuchtwertschätzung eine genaue Überprüfung der Qualität der 
zugrunde liegenden Daten notwendig. Genotypisierungsergebnisse können fehlerhaft sein bzw. 
kann die Genotypisierung überhaupt fehlgeschlagen sein, sodass der Genotyp eines Stieres an 
einem bestimmten SNP nicht bestimmt werden konnte. In diesem Zusammenhang wird die Call 
Rate bestimmt. Die Call Rate gibt den Anteil erfolgreich genotypisierter SNPs je Stier an. Die 
durchschnittliche Call Rate der Poolstiere war mit über 99% sehr gut. Alle Stiere des 
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Genotypenpools wurden mit dem Illumina 50K bovine SNPTM Bead chip, der 54.001 SNPs 
enthält, genotypisiert. Nach der Qualitätsüberprüfung blieben von den 54.001 SNPs 44.724 SNPs 
verteilt auf die 29 Autosomen und das X-Chromosom für die Auswertungen übrig. Mit Hilfe der 
SNP-Daten wurden außerdem Abstammungskontrollen der genotypisierten Stiere durchgeführt. 
Konflikte können sich durch Laborfehler, z.B. durch falsche Kennzeichnung der Probe, oder 
tatsächlicher falscher Abstammungsangaben ergeben. Bei 49 Stieren traten Konflikte auf, 
weshalb diese Stiere aus den weiteren Untersuchungen ausgeschlossen wurden. Nach 
Durchführung der Abstammungskontrolle standen Genotypen von 4.340 Stieren zur Verfügung. 
Die Verteilung der Stiere über die Geburtsjahrgänge ist in Abbildung 1 dargestellt.  
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Abbildung 1: Verteilung der genotypisierten Stiere nach Geburtsjahr. 
 
In einer ersten Auswertung wurden genomische Zuchtwerte für die folgenden 25 Merkmale 
geschätzt: Gesamtzuchtwert (GZW), Milchwert (MW), Fleischwert (FW), Fitnesswert (FIT), 
Milch-kg (MKG), Fett-Prozent (FPR), Fett-kg (FKG), Eiweiß-Prozent (EPR), Eiweiß-kg (EKG), 
Nettotageszunahme (NTZ), Ausschlachtung (AUS), EUROP Handelsklasse (HKL), 
Nutzungsdauer (ND), Persistenz (PERS), Fruchtbarkeit maternal (FRUM), Kalbeverlauf paternal 
(KVLP) und maternal (KVLM), Totgeburtenrate paternal (TOTP) und maternal (TOTM), 
Zellzahl (ZZ), Melkbarkeit (MBK), Rahmen (RA), Bemuskelung (BEM), Fundament (FU) und 
Euter (EU). Für die Schätzung genomischer Zuchtwerte wird der Datenbestand in eine 
Lernstichprobe, zur eigentlichen Ableitung der SNP-Effekte, und in eine Validierungsstichprobe, 
geteilt. Die Lernstichprobe enthielt Stiere, die vor 2002 geboren sind, die Validierungsstichprobe 
Stiere geboren zwischen 2002 und 2004. Die Lern- und Validierungsstichprobe sollen möglichst 
Stiere mit sicheren Zuchtwerten enthalten. In dieser Auswertung wurden nur Stiere mit einer 
Sicherheit von mindestens 60% für alle Merkmale (Ausnahme FRUM mit mindestens 50 %), in 
der Lern- und Validierungsstichprobe miteinbezogen. Die Anzahl der Stiere in der Lern- und 
Validierungsstichprobe sowie Mittelwerte für alle Zuchtwerte und Sicherheiten der Zuchtwerte 
sind in Tabelle 1 dargestellt. Für MKG, FPR, FKG, EPR und EKG sind die Zuchtwerte in 
naturalen Einheiten angegeben, für alle anderen Merkmale als standardisierte Zuchtwerte mit 
Mittelwert von 100 und Standardabweichung von 12 Zuchtwertpunkten. 
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Tabelle 1. Mittelwerte für Zuchtwerte (ZW) und Sicherheiten (r²) aller Merkmale und 
Anzahl Stiere (N) in der Lern- und Validierungsstichprobe. 

Merkmal Lernstichprobe Validierungsstichprobe 
 N Mittel ZW 

(Min-Max) 
Mittel r² 
(Min-Max) 

N Mittel ZW 
(Min-Max) 

Mittel r² 
(Min-Max) 

GZW 3.136 97,6 
(39-149) 

90,8 
(71-99) 

1.177 109,8 
(62-141) 

84,0 
(60-94) 

MW 3.136 96,9 
(39-131) 

93,8 
(74-99) 

1.174 106,9 
(57-135) 

89,2 
(61-97) 

FW 3.129 100,6 
(57-136) 

92,0 
(60-99) 

1.195 102,0 
(70-137) 

90,2 
(60-99) 

FIT 3.133 100,5 
(60-138) 

84,9 
(60-99) 

1.061 105,7 
(61-134) 

72,5 
(60-88) 

MKG 3.136 -143,0 
(-2304-1573) 

93,8 
(74-99) 

1.174 281,1 
(-1536-1928) 

89,2 
(61-97) 

FPR 3.136 0,026 
(-0,92-1,05) 

93,8 
(74-99) 

1.174 -0,02 
(-0,55-0,77) 

89,2 
(61-97) 

FKG 3.136 -4,8 
(-99-53) 

93,8 
(74-99) 

1.174 9,6 
(-64-60) 

89,2 
(61-97) 

EPR 3.136 0,02 
(-0,4-0,5) 

93,8 
(74-99) 

1.174 -0,003 
(-0,31-0,31) 

89,2 
(61-97) 

EKG 3.136 -4,3 
(-75-45) 

93,8 
(74-99) 

1.174 9,4 
(-56-46) 

89,2 
(61-97) 

NTZ 3.103 100,5 
(62-140) 

90,3 
(60-99) 

1.188 102,6 
(60-139) 

87,9 
(61-98) 

AUS 2.870 99,9 
(63-129) 

85,8 
(60-99) 

1.093 100,6 
(72-134) 

81,4 
(60-98) 

HKL 3.074 101,4 
(37-134) 

88,5 
(60-99) 

1.186 100,7 
(66-131) 

85,6 
(61-98) 

ND 3.058 99,7 
(65-142) 

78,6 
(60-99) 

439 102,3 
(76-126) 

66,2 
(60-81) 

PERS 3.136 100,4 
(57-137) 

93,8 
(74-99) 

1.174 101,4 
(65-135) 

89,2 
(61-97) 

FRUM 2.543 101,0 
(70-127) 

73,7 
(60-99) 

653 100,4 
(75-122) 

56,7 
(50-75) 

KVLP 3.131 100,5 
(57-135) 

92,2 
(67-99) 

1.189 102,1 
(53-134) 

90,1 
(72-99) 

KVLM 3.133 100,1 
(67-132) 

84,0 
(60-99) 

1.147 102,1 
(77-127) 

74,4 
(60-89) 

TOTP 3.121 100,0 
(56-129) 

83,1 
(61-99) 

1.189 101,0 
(55-131) 

78,9 
(60-99) 

TOTM 3.106 101,0 
(76-123) 

77,1 
(60-99) 

899 102,2 
(75-124) 

67,0 
(60-82) 

ZZ 3.136 100,2 
(52-133) 

90,6 
(66-99) 

1.164 102,4 
(58-130) 

84,1 
(60-95) 

MBK 3.133 99,8 
(64-129) 

90,9 
(60-99) 

1.176 102,0 
(63-131) 

87,7 
(65-96) 

RA 2.864 100,9 
(72-137) 

83,8 
(64-99) 

1.154 103,1 
(72-137) 

81,4 
(65-93) 

BEM 2.864 102,5 
(45-144) 

83,8 
(64-99) 

1.154 101,8 
(58-136) 

81,4 
(65-93) 

FU 2.864 100,1 
(59-134) 

83,8 
(64-99) 

1.154 103,0 
(70-126) 

81,4 
(65-93) 

EU 2.864 99,0 
(52-134) 

83,8 
(64-99) 

1.154 103,7 
(68-133) 

81,4 
(65-93) 
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3.2 Methoden zur Schätzung genomischer Zuchtwerte 
 
Es stehen verschiedene methodische Ansätze zur Schätzung von genomischen Zuchtwerten zur 
Verfügung. Zwei unterschiedliche Methoden wurden in dieser Auswertung angewendet und 
sollen an dieser Stelle kurz erklärt werden. 
 
Eine Methode zur Schätzung der SNP-Effekte nennt sich nach der zugrunde liegenden Statistik 
BayesB (Meuwissen, 2009). Bei Verwendung dieser Methode wird davon ausgegangen, dass der 
genomische Zuchtwert eines Tieres als Summe aller Zuchtwerte aller SNPs eines Tieres 
berechnet werden kann. Die eigentlichen Gene bleiben bei diesem Verfahren unbekannt. Es ist 
anzunehmen, dass nur sehr wenige der aktuell vorliegenden 54.001 SNPs einen direkten Effekt 
auf ein Merkmal ausüben. Viele SNPs werden nur einen sehr kleinen bis gar keinen Effekt auf 
ein Merkmal aufweisen. Ziel ist es, mit BayesB jene SNPs zu selektieren, die entweder direkt 
einen großen Effekt haben oder in Kopplungsungleichgewicht zu einem potentiellen Gen liegen. 
Diesen SNPs wird innerhalb des statistischen Verfahrens ein großer Effekt zuerkannt, während 
für den Großteil der SNPs nur sehr kleine Effekte geschätzt werden. Die SNP-Effekte werden auf 
Datengrundlage der Lernstichprobe geschätzt und anschließend für die Vorhersage des 
genomischen Zuchtwertes von jungen Stieren herangezogen. 
 
Die mit BayesB geschätzten SNP-Effekte über das gesamte Genom sind beispielhaft für das 
Merkmal FPR in Abbildung 2 dargestellt. Von der genetischen Architektur des Merkmals FPR 
ist bekannt, dass auf Chromosom 14 Gene mit großem Einfluss lokalisiert sind, z.B. DGAT1 
(Grisart et al., 2004). Wie aus Abbildung 2 hervorgeht, ist es mit der Methode BayesB auch bei 
Fleckvieh gelungen DGAT1 nachzuweisen. 
 

 
Abbildung 2: Absolutgröße der geschätzten SNP-Effekte auf allen Chromosomen 
(Chromosom 0 und 30 beziehen sich jeweils auf nicht kartierte SNPs und das Geschlechtschromosom X) 
 
Eine alternative Methode geht davon aus, dass mit Hilfe der genetischen Marker die 
Verwandtschaft zwischen Stieren abgebildet werden kann. In der konventionellen 
Zuchtwertschätzung nutzen wir die Tatsache, dass sich verwandte Tiere genetisch ähnlicher sind 
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als unverwandte und somit verwandte Tiere ähnlichere Leistungen zeigen. Im Durchschnitt wird 
erwartet, dass z.B. Vater und Nachkommen sowie Vollgeschwister zu 50% dieselben Gene 
tragen und Halbgeschwister 25% aller Gene gemeinsam haben. Der tatsächliche Anteil an 
herkunftsgleichen Genen kann allerdings von den erwarteten Durchschnittswerten abweichen. In 
einer Untersuchung von Habier et al. (2007) zeigte sich, dass mit Hilfe der genetischen Marker 
die tatsächlich realisierte Verwandtschaft zwischen zwei Stieren abgebildet und diese genauere 
Information in der genomischen Zuchtwertschätzung verwendet werden kann. In diesem Fall 
können konventionelle Programme zur BLUP-Zuchtwertschätzung (BLUP = Beste Lineare 
Unverzerrte Schätzung) einfach erweitert werden, indem die durchschnittliche 
Verwandtschaftsinformation zwischen Stieren durch die tatsächlich realisierte 
Verwandtschaftsinformation basierend auf genetischen Markern ausgetauscht wird. Diese 
Methode wird oft als genomisches BLUP-Verfahren (GBLUP) bezeichnet. 
 
Für Fleckvieh wurden beide unterschiedlichen methodischen Ansätze zur Schätzung von 
genomischen Zuchtwerten getestet, wobei als abhängige Variable die konventionellen 
Zuchtwerte für das jeweilige Merkmal verwendet wurde. Die Sicherheit (r²) der genomischen 
Zuchtwertschätzung wurde dabei aus dem Quadrat der Korrelation zwischen dem direkt 
genomischen Zuchtwert und dem konventionellen Zuchtwert der Stiere in der 
Validierungsstichprobe berechnet. Bei GBLUP kann man Sicherheiten direkt aus dem 
Lösungsverfahren ableiten. Diese Sicherheit wird als erwartete Sicherheit bezeichnet. 
 
3.3 Erste Ergebnisse mit Pooldaten 
 
In Tabelle 2 sind die Sicherheiten der genomischen Zuchtwerte für alle Merkmale mit den 
Methoden BayesB und GBLUP dargestellt. Es geht hervor, dass BayesB und GBLUP für den 
Großteil der Merkmale ähnliche Ergebnisse liefern, wenn die Sicherheit aus dem Quadrat der 
Korrelation zwischen direkt genomischen und konventionellem Zuchtwert der Stiere in der 
Validierungsstichprobe berechnet wird. Die erwartete Sicherheit (siehe Tabelle 2: r² GBLUP 
erwartet) ist für fast alle Merkmale höher als die Sicherheit berechnet aus dem Quadrat der 
Korrelation. Mit BayesB errechnen sich für alle Merkmale Sicherheiten zwischen 12 % und 51 
%, mit GBLUP zwischen 13 % und 50 %. Für das Merkmal FPR ist das BayesB-Verfahren mit 
Schätzung von SNP-Effekten mit einer Sicherheit von 51 % GBLUP deutlich überlegen. Grund 
dafür ist, wie bereits in 3.2 beschrieben und in Abbildung 2 ersichtlich, dass die Ausprägung des 
Merkmals nur durch wenige Gene bestimmt ist. Ebenfalls hohe Sicherheiten von 50 % wurden 
mit beiden Methoden für das Merkmal KVLM berechnet. Zusammengesetzte Merkmale lassen 
sich nach den Ergebnissen in Tabelle 2 weniger gut vorausschätzen. Für die Indizes wie GZW, 
MW und FIT liegen die Sicherheiten für beide Methoden zwischen 27 % und 34 %, höher für 
den FW mit 37 %. Für die Einzelmerkmale der Indizes können zum Teil höhere Sicherheiten 
beobachtet werden. Für die Fitnessmerkmale lassen sich deutliche Unterschiede in den 
Sicherheiten zwischen den Merkmalen erkennen. So errechnen sich niedrige bis sehr niedrige 
Sicherheiten für ND und TOTM. Für ZZ, MBK, PERS, FRUM, KVLP und KVLM wurden 
vergleichbare und zum Teil sogar höhere Sicherheiten als für Produktionsmerkmale berechnet. 
Bei Fitnessmerkmalen ist allerdings zu beachten, dass die Sicherheit der konventionellen 
Zuchtwerte der Stiere in der Validierungsstichprobe niedriger ist als bei Produktionsmerkmalen 
und der Zuchtwert noch mehr oder weniger stark vom Ahnenindex beeinflusst sein kann. Für die 
Exterieurmerkmale lässt sich anmerken, dass für BEM vergleichsweise hohe Sicherheiten von 43 
% mit GBLUP berechnet werden. Für RA und EU errechnen sich deutlich niedriger Sicherheiten, 
vergleichbar mit Sicherheiten von GZW und MW. 
 
Generell ist anzumerken, dass die Sicherheiten, berechnet aus dem Quadrat der Korrelation 
zwischen direkt genomischen und konventionellem Zuchtwert, niedrig sind. Es ist anzunehmen, 
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dass diese Sicherheiten unterschätzt sind, da die konventionellen Zuchtwerte zum Teil noch sehr 
unsicher geschätzt sind (vgl. Tabelle 1). Diese Werte können als untere Grenze für Sicherheiten 
angesehen werden, die mit der genomischen Zuchtwertschätzung erreicht werden können. Die 
erwarteten Sicherheiten liegen bei den Produktionsmerkmalen zwischen 40 % und 44 %. 
 
Tabelle 2. Sicherheiten (r², %) für direkt genomische Zuchtwerte der Stiere in 
derValidierungsstichprobe berechnet mit den Methoden BayesB und GBLUP. 

Merkmal r² BayesB r² GBLUP r² GBLUP 
(erwartet) 

GZW 27 29 41 
MW 28 29 43 
FW 37 37 43 
FIT 31 34 38 
MKG 30 31 43 
FPR 51 37 44 
FKG 35 34 43 
EPR 36 33 42 
EKG 29 29 43 
NTZ 36 37 43 
AUS 38 37 40 
HKL 36 37 43 
ND 20 19 34 
PERS 36 36 40 
FRUM 38 39 32 
KVLP 38 35 39 
KVLM 50 50 39 
TOTP 24 22 35 
TOTM 12 13 31 
ZZ 33 35 40 
MBK 32 35 41 
RA 29 28 37 
BEM 42 43 39 
FU 20 21 33 
EU 28 30 37 
 
 
3.4 Einflussgrößen auf die Sicherheit der genomischen Zuchtwerte 
 
Wie die Ergebnisse in Tabelle 2 zeigen, liegen die berechneten Sicherheiten für Fleckvieh 
deutlich unter jenen, die derzeit bei der Rasse Holstein Friesian erzielt werden. Die Sicherheiten 
zwischen Rassen sind allerdings ohne die zugrunde liegende Populationsstruktur und Anzahl der 
Stiere in der Referenzpopulation mit einzubeziehen nicht vergleichbar. 
 
Die Sicherheit der genomischen Zuchtwertschätzung hängt von der Anzahl an Stieren in 
Lernstichprobe, der Heritabilität des Merkmals und der effektiven Anzahl von Genen mit 
Einfluss auf ein Merkmal ab (Goddard, 2008; Daetwyler et al., 2009; Hayes et al., 2009). Die 
effektive Anzahl von Genen kann mit Hilfe der effektiven Populationsgröße beschrieben werden. 
Die effektive Populationsgröße (Ne) kann als die Anzahl an Individuen, welche als Eltern von 
Nachkommen der nächsten Generation eingesetzt werden, definiert werden. Eine hohe Ne deutet 
somit auf hohe genetische Diversität einer Population hin. Neue Auswertungen von Dr. Christian 
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Fürst (ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH) zeigen, dass Fleckvieh eine doppelt so hohe Ne 
als Holstein Friesian aufweist. Für die Geburtsjahrgänge 1990 bis 2004 errechnete sich eine 
durchschnittliche Ne von 220 Tieren beim Fleckvieh. Die Ne von Holstein Friesian liegt bei rund 
100 Individuen (Hayes et al., 2009), jene der Rasse Jersey sogar nur mehr bei 30 Tieren (Weigel 
et al., 2008). In Abbildung 3 sind der Einfluss der Anzahl an Stieren in der Referenzpopulation 
und der Ne  für ein Merkmal mit sicher geschätzten Zuchtwerten in der Lernstichprobe 
dargestellt. Aus Abbildung 3 geht deutlich hervor, dass bei Populationen mit bei einer höheren 
Ne deutlich mehr Stiere in der Lernstichprobe benötigt werden um hohe Sicherheiten der 
genomischen Zuchtwerte zu erreichen. Für die Situation bei Fleckvieh bedeutet dies, dass die 
Sicherheiten der genomischen Zuchwerte durch eine höhere Anzahl an Stieren in der 
Lernstichprobe verbessert werden kann. Abbildung 3 zeigt allerdings auch, dass der Anstieg der 
Sicherheit nicht linear mit der höheren Anzahl an Stieren in Lernstichprobe verläuft. Fleckvieh 
wird schlussendlich durch die höhere Ne  niedrigere Sicherheiten als die derzeit bei Holstein 
Friesian publizierten erreichen. 
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Abbildung 3: Einfluss der Anzahl Stiere und der effektiven Populationsgröße Ne  auf die 
Sicherheit des genomischen Zuchtwerts. 
 
 
4. Zusammenfassung und Ausblick 
 
Die ersten Ergebnisse für Fleckvieh zeigen die höchsten Sicherheiten der genomischen 
Zuchtwerte für die Merkmale FPR und KVLM. Die berechneten Sicherheiten aus dem Quadrat 
der Korrelation zwischen direkt genomischen und konventionellen Zuchtwert für die 
Produktionsmerkmale liegen zwischen 27 und 51%. Diese Sicherheiten können als untere 
Grenze angesehen werden. Auf Basis der aktuellen Datengrundlage sind Sicherheiten zwischen 
40 und 44% zu erwarten. Je nach genetischer Architektur eines Merkmals werden mit den 
Methoden BayesB und GBLUP unterschiedliche Sicherheiten erreicht. BayesB scheint die 
Methode der Wahl zu sein, wenn nur wenige SNPs oder Gene die Merkmalsausprägung 
beeinflussen. Aufgrund der unterschiedlichen Populationsstruktur erreicht Fleckvieh aktuell 
deutlich niedrigere Sicherheiten als die Rasse Holstein Friesian. 
 
Zukünftige Arbeiten im Projekt konzentrieren sich auf das Testen weiterer Methoden. Ein neuer 
Ansatz, bei dem Effekte nicht für einzelne SNPs, sondern für eine Gruppe von benachbarten 
SNPs geschätzt werden, wird untersucht. Ein weiterer wichtiger Punkt ist die Kombination aller 
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verfügbaren Informationsquellen. In der Routineanwendung der genomischen 
Zuchtwertschätzung werden genomische Zuchtwerte für junge Tiere ohne Leistungsinformation 
geschätzt werden. Zu diesem Zeitpunkt liegt für das junge Tier der Ahnenindex, welcher sich aus 
der Summe vom halben Vaters- und Mutters-ZW errechnet, vor. Um die genaueste Information 
für ein junges Tier zu erhalten, werden Ahnenindex und direkter genomischer Zuchtwert zum 
kombinierten genomischen Zuchtwert zusammengefügt. Verschiedene methodische Ansätze der 
Kombination werden derzeit untersucht. Begleitend zu den methodischen Weiterentwicklungen 
wird am Aufbau der Logistik für eine genomische Zuchtwertschätzung in der Routine 
gemeinsam mit Deutschland gearbeitet. Klares Ziel ist, eine gemeinsame genomische 
Zuchtwertschätzung in Österreich und Deutschland für Fleckvieh und Braunvieh zu etablieren. 
Eine erste Routinezuchtwertschätzung soll Ende dieses Jahres durchgeführt werden können. 
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e-mail: info@zar.at

www.zar.at
Fotodatenbank auf http://bilder.zar.at 
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