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Rinderzucht in Osterreich: Stand, Herausforderungen und
Perspektiven im Rahmen der GAP bis 2020

Leopold Kirner

Ausgangslage

Im Jahr 2010 wurden iiber zwei Millionen
Rinder in knapp 72.000 Betriecben in
Osterreich gehalten (BMLFUW 2011). In den
vergangenen Jahren hat die Anzahl der Rinder
kaum abgenommen. Rund 57 Prozent der
Betriebe hielt Milchkiihe und lieferte Milch an
eine Molkerei ab. Ein Drittel der Betriebe hielt
Mutterkiihe, die restlichen zehn Prozent Stiere
oder andere Rinder (KIRNER 2011).

75 Prozent der Milchkiihe in Osterreich waren
2010 in der Milchleistungspriifung erfasst. Die
durchschnittliche Milchleistung je Kuh und
Jahr betrug 6.942 kg bei 4,13 Prozent Fett und
3,39 Prozent EiweiB3. Die Zuwachsleistung der

versteigerten  Fleckviehstiere  betrug im
gleichen Zeitraum 1.371 Gramm pro Tag
(ZAR 2012).

Die Preise fiir Rindfleisch und Milch

entwickelten sich in den vergangenen Jahren
unterschiedlich. Wahrend sich der Milchpreis
seit dem EU-Beitritt 1995 nominal nur
geringfiigig erhohte, stieg der Preis fiir
Jungstiere deutlich an. Das hatte auch damit zu
tun, dass die Sonderprdmie fiir méannliche
Rinder im Jahr 2003 von der Produktion
entkoppelt und Teil der Betriebspramie wurde.
Eigene Auswertungen der buchfiihrenden
Betriecbe  belegen, dass Betriecbe mit
Rinderhaltung gegeniiber Marktfrucht- oder
Schweinehaltungsbetrieben unterdurchschnitt-
liche Einkiinfte aus der Land- und Forst-
wirtschaft erwirtschaften. Im Schnitt der Jahre
2008 bis 2010 erreichten Rinderspezialbetriebe
12.000 €, Milchviehspezialbetriebe rund
25.000 €; Marktfruchtbetriebe und Schweine-
haltungsbetriebe lagen bei 28 bzw. 30.000 €.
Bei den Einkiinften je Arbeitskraft vergrof3erte
sich die Differenz; zB 33.300 € bei den
Marktfruchtbetrieben gegeniiber 15.900 € bei
den Milchviehspezialbetrieben.

Herausforderungen

insbesondere drei
dieser Stelle

Neben anderen werden
Herausforderungen an
thematisiert:

* Internationale und nationale Wettbewerbs-

fahigkeit der Osterreichischen Rinderzucht
* Ende der EU-Milchquotenregelung 2015
* Reform der Gemeinsamen Agrarpolitik
(,,GAP bis 2020%)

Die Analyse der internationalen Wett-
bewerbsfihigkeit auf Ebene der Urproduktion
im Rahmen des IFCN (International Farm
Comparison Network) zeigt sowohl Stirken
als auch Schwidchen der 6sterreichischen
Milchproduktion.  Aufgrund der kleinen
Betriebsstruktur und der natiirlichen Standort-
bedingungen weisen Osterreichische Betriebe
in der Regel {iberdurchschnittlich hohe
Produktionskosten je Einheit Milch aus. Im
Vergleich zu anderen westeuropéischen
Betrieben wird Milch um rund zehn bis 20
Cent je Kilogramm teurer produziert; ein
Ergebnis der deutlich geringeren Produktivitit
in der Milchproduktion. Auf der anderen Seite
zdhlen Osterreichische Familienbetriebe zu den
stabilsten im internationalen Vergleich. Eine

hohe  Ausstattung mit den  eigenen
Produktionsfaktoren = Arbeit, Boden und
Kapital sowie Tlberdurchschnittlich hohe

offentliche Gelder in der laufenden Programm-
periode sichern Einkommen auch in Jahren mit
niedrigen Milchpreisen.

Das Ende der EU-Milchquotenregelung im
Jahr 2015 bringt Chancen, aber auch Risiken
mit sich. Die Chance fiir 0Osterreichische
Milchproduzenten liegt darin, dass mehr Milch
ohne zusitzliche Quotenkosten abgeliefert
werden kann. Gerade in Osterreich besteht ein
grofles Potenzial flir zusétzliche Milchliefer-
mengen, wie unterschiedliche Befragungs-
studien belegen. Natiirlich konnen grof3ere
Milchmengen, wenn diese auch in anderen
EU-Liandern anfallen, zu Preiseinbriichen
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fiihren. Das war aber auch schon mit
Quotenregelung der Fall, wie beispielsweise
2009 zeigte.

Die Gemeinsame Agrarpolitik wird ab 2014
in einer reformierten Fassung umgesetzt. Fiir
Osterreich  wird diese Reform groBere
Verdanderungen nach sich ziehen: zum einen
muss im Rahmen der ersten Sdule vom
bisherigen historischen Betriebspramienmodell
auf ein Regionalmodell umgestellt werden.
Zum anderen konnten Budgetkiirzungen in der
zweiten Sdule zu deutlichen Einschnitten bei
Programmen der Léndlichen Entwicklung
fiihren. Spezialisierte Rinderhalter konnten
dadurch viel an 6ffentlichen Geldern verlieren,
da sie in den vergangenen Jahren diverse
Pramienanspriiche erwarben.

Perspektiven fiir eine nachhaltige
Rinderzucht in Osterreich

Aus den genannten Herausforderungen und
den allgemeinen wirtschaftlichen, politischen
und gesellschaftlichen Trends leiten sich
folgende Perspektiven ab:

In den kommenden Jahren wird der
Wettbewerb in der Agrar- und Erndhrungs-
wirtschaft zunehmen. Somit muss die
unternehmerische Eigenverantwortung weiter
zunehmen; denn der Staat zieht sich aus diesen
Bereichen eher zuriick als er sich mehr
engagieren wird.

Die Wertschopfung je Einheit (zB Deckungs-
beitrag je kg Milch) bleibt iiber eine lidngere
Zeit konstant, wie Zeitreihenanalysen belegen.
Das heifit, um Teuerungen abzufedern oder
Kapital fiir Erweiterungsinvestitionen anzu-
sparen, muss entweder die Produktion
erweitert oder diese mit einer hoheren

Wertschopfung, Effizienz etc. bewerkstelligt
werden.

Generell gilt, dass in einem Umfeld mit mehr
Wettbewerb ein lingerfristiges Uberleben als
Rinderbetrieb oder Verarbeiter nur dann
gewihrleistet ist, wenn man besser wirtschaftet
als der Durchschnitt. Berechnungen zeigen,
dass ein besseres Produktionsniveau bei
gleicher Betriebsgrofe ein deutlich hdheres
Einkommen sichert.

Das Ende der EU-Milchquote kdnnte zu einer
deutlichen Mehrproduktion in Osterreich
fiihren, wenn die Milchpreise sich stabil
entwickeln. Insgesamt konnte die Oster-
reichische Milchwirtschaft vom Auslaufen der
Milchquote im Jahr 2015 profitieren.

Die Reform der Gemeinsamen Agrarpolitik ab
2014 wird zu Umverteilungen und teilweise
auch zu Kiirzungen der offentlichen Gelder
fiihren. Spezialisierte Rinderbetriebe konnten
Offentliche Gelder einbiiflen. Ein Grund dafiir,
die Professionalisierung in diesen Betrieben
noch weiter voranzutreiben.
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Nachhaltigkeit in der Milchviehhaltung - ein europaischer
Vergleich dargestellt an Ergebnissen des DAIRYMAN-
Projektes

Martin ElsalRer, Thomas Jilg, Theresa Hummler, Katja Herrmann, Anita Herre und
Uschi Gorzelany

Einleitung

Die Wertschopfung durch Milchproduktion ist
in Europa enorm hoch. Laut EU-Kommission
betrdgt die Milchanlieferung der EU 27
insgesamt 135 Mio. t Milch in 2010, was
knapp 20% der weltweiten Milchproduktion
(gut 700 Mio. t) ausmacht. Der Produktions-
wert fliir Nordwesteuropa allein betrdgt etwa
30.588 Mio. €, also in etwa 60% des Wertes
der EU 27. Es ist also von besonderer
Bedeutung, dass Milch auch weiterhin
nachhaltig in Nordwesteuropa produziert wird.
Das wird nur dann der Fall sein, wenn neben
der effektiven Ausnutzung aller fiir die
Milchproduktion  relevanten  Produktions-
faktoren, diese auch zukiinftig verfiigbar sind
und deren Verwendung dariiber hinaus
umweltgerecht erfolgt. Aber sind die
Nachhaltigkeitsfaktoren alle bekannt und vor
allem, sind sie auch hinldnglich beeinflussbar?
Und wie sieht es in den anderen européischen
Lindern aus? Haben die deutschen Landwirte
zum Beispiel im Vergleich zu den Holldndern
oder ihren irischen und franzosischen Kollegen
strukturell bedingte Vor- oder Nachteile, die
bereits fiir sich allein betrachtet die
Milchproduktion in Deutschland und speziell
die in Baden-Wiirttemberg weniger nachhaltig
erscheinen lassen?

Das Projekt

Seit Dezember 2009 fordert die EU ein

Interreg IVb Projekt, in dem sich das
Landwirtschaftliche Zentrum Baden-
Wiirttemberg  (LAZBW) in  Aulendorf

gemeinsam mit 13 weiteren landwirtschaft-
lichen Organisationen bzw. Institutionen aus
Nordwesteuropa (NWE), die Verbesserung der
Nachhaltigkeit in der Milchproduktion zum

Ziel gesetzt hat. Interreg-Projekte sollen im
Ubrigen ganz generell dazu beitragen, den
wirtschaftlichen und sozialen Zusammenhalt
in der Europdischen Union durch Férderung
grenziibergreifender,  transnationaler = und
interregionaler Zusammenarbeit zu starken.

Der Name DAIRYMAN steht fiir ,,Dairy
Management“, was soviel heillit wie
Management von Milchviehbetrieben. Die
Milchviehhaltung ist ein wichtiger Bestandteil
der Landwirtschaft in Mittel- und Nordwest-
europa. Sie bietet Arbeit und Einkommen fiir
ca. 250.000 Milchbauern. Hinzu kommt eine
grofe  Anzahl von Beschiftigten 1im
nachgelagerten Erndhrungssektor.

Probleme konnen daraus entstehen, dass die
giinstigen Boden- und Klimabedingungen
sowie die exzellenten Marktbedingungen fiir
Milchprodukte vielerorts zu vergleichsweise
hohen  Viehbesatzdichten bis zu 2,5
GroBvieheinheiten je Hektar fiihren. Daraus
ergibt sich hédufig ein Phosphor- und
Stickstoffiiberschuss, der vor allem fiir Wasser
(Verschmutzung mit Nitrat und Phosphat) und
Luft (Abgasung von Ammoniak, Methan und
anderen gasformigen Stickstoffverbindungen)
belastend sein kann. Dariliber hinaus ist der
Verbrauch an Energie fiir Treibstoff und
Elektrizitdt und - indirekt - fiir Diingemittel
und Kraftfutter betrdchtlich. Die Nahrstoft-
verluste sowie der hohe Energiekonsum kosten
den Landwirt viel Geld. Ein schonender
Umgang mit den beschrinkten Ressourcen ist
daher notwendig. Aber was niitzen alle
theoretischen Uberlegungen, wenn sich die
Sachverhalte in der Praxis eventuell ganz
anders darstellen? Insofern ist die Erfassung
des betrieblichen Energieverbrauches bis zur
Darstellung des CO2-Footprints je Einheit
produzierter Milch ebenfalls ein
entscheidendes Kriterium zur Bewertung der
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Nachhaltigkeit. Diese energetische Berech-
nung erfolgt auf der Basis des Tools ACCT
aus Frankreich (ACCT = Agri Climate Change
Tool). Hier machen aber nicht alle Partner-
lander mit, weswegen diese spezifischen
Vergleiche nicht interregional moglich sind.

Ziele des DAIRYMAN-Projektes

1. DAIRYMAN soll einen Beitrag liefern, um
die Milchviehhaltungssysteme von heute
zeitnah und kosteneffizient an die
Okologischen und sozialen Anforderungen
von morgen anzupassen.

2. DAIRYMAN  verbindet  international
renommierte Wissenstransferzentren, wie
z.B. das holldndische De Marke oder
Trévarez in der Bretagne oder eben das
LAZBW Aulendorf miteinander, organisiert
Tagungen, Exkursionen und Workshops
und hilft dabei, die anstehenden Probleme
durch Methoden- und Expertenaustausch
gemeinsam zu losen und dieses Wissen zu
verbreiten. Dieses Vorgehen verhindert

Doppelarbeit und  ermoglicht  hoch-
interessante  Vergleiche zwischen den
Regionen.

3. DAIRYMAN bringt viele Interessens-
vertreter im ldndlichen Raum zusammen,
stellt gelungene Kooperationen innerhalb
der Landwirtschaft und zwischen der
Landwirtschaft und anderen Interessens-
vertretern (z.B. der Wasserwirtschaft, dem
Tourismusverband usw.) vor und entwickelt
sie weiter.

4. DAIRYMAN priift nicht nur theoretisch,
sondern untersucht die Produktionsbedin-
gungen in 132 Milchvieh-Betrieben im

Rahmen  eines  grenziiberschreitenden
europdischen Netzwerkes.
5. DAIRYMAN tauscht moderne Unter-

suchungsmethoden aus um Synergieeffekte
zwischen den Léndern zu nutzen und
versucht die Bedingungen nachhaltiger
Milchproduktion in den Betrieben im
regionalen und interregionalen Vergleich zu
verbessern.

Internationale Partner sind bei
DAIRYMAN beteiligt

Die Verkniipfung von wissenschaftlichen
Erkenntnissen mit praktischen Erfahrungen

sowie die Schaffung eines Netzwerkes von
Bauern, Beratern, Politikern und Wissen-
schaftlern in den am Projekt beteiligten
Lindern und Regionen ist der erfolg-
versprechende Ansatz fir DAIRYMAN.
Namhafte Partner wie die Universitét
Wageningen mit dem Plant Research
International of Wageningen UR und
Wageningen UR Livestock Research in den
Niederlanden; das Institut Libramont in
Wallonien, ILVO in Flandern, das AFBI in
Nordirland, Teagasc Moorepark in Irland, das
Institut de 1'Elevage in Frankreich und die
Regionen Nord Pas de Calais, Pays de la Loire
und Bretagne, das Lycée Technique Agricole
in Luxemburg und das LAZBW in Baden-
Wiirttemberg sind beteiligt.

Der transnationale Ansatz des Projektes
ermdglicht den Austausch und die Ver-
besserung der Untersuchungsmethoden und
macht dadurch die Regionen untereinander
vergleichbar. Im Netzwerk der 132 Milchvieh-
betriebe werden dafiir einheitlich vergleichbare
Methoden angewendet, um die einzelnen
Produktionsfaktoren zu berechnen und in
einem gemeinsamen Nachhaltigkeitsfaktor zu
bewerten. Diese Betriebe werden wéhrend der
gesamten Projektdauer begleitet und es wird
versucht, die vorhandenen Produktions-
ressourcen zu optimieren. Es soll ebenfalls
gezeigt werden, wie landwirtschaftliche
Betriecbe mit den sich stindig &ndernden
Anforderungen  der  EU-Rechtsvorgaben
erfolgreich fertig werden konnen. In Baden-
Wiirttemberg beteiligen sich insgesamt 14
Betriebe aus den vier viehstarken Regionen
Oberschwaben, Allgédu, Schwarzwald-Baar
und Ostalb. Die Betriecbe werden sowohl
hinsichtlich der Stofffliisse vor allem bei N, P
und Energie als auch hinsichtlich der zu
erwartenden 6konomischen und 6kologischen
Auswirkungen detailliert untersucht.

Erste Auswertungen liegen vor, wobei die
Auswertungen zwischen den Regionen von
Jeff Boonen, einem der Projektmitarbeiter aus
Luxemburg vorgenommen wurden. Auf seine
Gesamtschau der Daten wird an dieser Stelle
verwiesen.
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Abbildung 1: Beteiligte Regionen im DAIRYMAN-Projekt (orange); in griiner Farbe das Gebiet

von Nordwest-Europa

Tabelle 1: Strukturierung der Betriebe im Netzwerk nach Milchleistung und Produktions-
intensitdt (hier insgesamt 112 Betriebe erfasst) - angegeben ist die absolute Anzahl der Betriebe

(Boonen, 2011)
Intensitéat (kg Milch/ha)
<6500  6500-9000  9000-13000 >13000
<7000 8 8 9 6 31
Milchleis-
tung 7000-8500 5 11 11 23 50
(kg/Kuh)
>8500 1 5 9 16 31
14 24 29 45 112

Tabelle 2: Léanderspezifische Aufteilung der Betriebe nach Intensitdt der Milchproduktion je

Flacheneinheit
Nord
Flan Wallo Breta Pas de Pays de Bad- Luxem Nied.
dern nien gne Calais laLoire Wiirtt burg Irland lande
<6500 0 5 3 0 2 1 3 0 0
Flachenl
eistung 6500-9000 0 2 7 2 6 4 2 1 0
(kg
Milch/ha)  9000-13000 4 6 1 5 1 3 2
>13000 9 4 0 1 0 15 14

Aus Tab. 2 ist ersichtlich, dass vor allem die
Betriebe in den Niederlanden und in Irland die

hochste Milchproduktion je Flicheneinheit
haben. Werden die Betriebe nun mit einem
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Buchstabensystem besser kenntlich gemacht
(Tab. 3) und hinsichtlich des Kraftfutter-
aufwandes fiir die Milchproduktion
miteinander verglichen, dann zeigt sich
zunéchst folgendes nicht iiberraschendes Bild.
Hochsten Aufwand an Kraftfutter haben die
Betriebe mit hdochster individueller Milch-
leistung (A < B < C). Was aber durchaus
erstaunt ist, dass die Milchproduktion je
Fliche weitgehend unabhingig vom Kraft-
futteraufwand ist. Vor allem die Betriebe in

Tabelle 3: Nomenklatur fiir Betriebsvergleiche

Gruppe AD mit niedriger Milchleistung je Kuh
und hoher Leistung je Fliche produzieren
offensichtlich weitgehend ohne Kraftfutter,
haben also zwingend hervorragendes Griinland
als Futtergrundlage. Und um es vorweg-
zunehmen — dieser Betriebstyp ist vor allem in
Irland zu finden, wo aus bestem Weidegras
und mit hochster Nutzungsintensitit Milch
produziert werden kann.

Milchleistung je Kuh

Flachenleistung je ha HHF

fiir Milch
kg/Kuh kg/ha
A_ <7000
B_ 7000-8500
C_ >8500
A <6500
B 6500-9000
C 9000-13000
D >13000
Kraftfutterkosten bei unterschiedlichen Betriebstypen

9
Kraft- 8+ — - -
futter-
i B i
100kg)

jjwj

B AC AD BA BB

Betriebstyp

BC BD CA CB CcC CD

Abbildung 2: Kraftfutteraufwand unterschiedlicher Betriebstypen (n. Boonen, 2011)

In der Art der Milchproduktion gibt es enorme
Unterschiede = zwischen den  beteiligten
Regionen. Eine hohe Flidchenleistung, also die
Menge an Milch je Hektar Hauptfutterfldche
weisen  insbesondere  Irland und  die
Niederlande auf. Allerdings machen die Iren

Milch bekanntermaBen aus Griinland und die
Hollinder verwenden eine ganze Menge
Kraftfutter dazu. Die Bauern aller anderen
Projektpartner produzieren deutlich weniger
flaichenintensiv. Franzosen, Wallonen und
Baden-Wiirttemberger steigern ihre Fléchen-
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leistung gezielt durch den Einsatz von
Kraftfutter, wobei die Flamen als Besonderheit
thre unterschiedliche Flachenintensitit unab-
hiangig vom Kraftfutter erzielen.

Einzelbetriebliche Bewertungen zeichnen ein
differenziertes Bild. Insbesondere dann wenn
man die Ausnutzungseffizienz einzelner
Produktionsfaktoren betrachtet, ergeben sich
erhebliche  Unterschiede zwischen den
Betrieben. Als Beispiel mag ein Vergleich der
Stickstoffausnutzung der  baden-wiirttem-
bergischen = DAIRYMAN-Betriebe dienen
(Abb. 3). Es wird leicht einsichtig, dass einige
Betriebe des DAIRYMAN-Netzwerkes in der
Hoftorbilanz beim N-Saldo noch kein
befriedigendes Ergebnis erzielt haben. In der
Ausnutzung des Stickstoffs auf Betriebsebene

liegen sie iiber den Mittelwerten, die in einer
Hohenheimer Arbeit (Gamer und Zeddies,
2006) fiir 1840 Futterbaubetriebe ermittelt
wurden. DAIRYMAN-Betriebe formulieren
denn auch ihre spezifischen Betriebsziele
entsprechend. Hinsichtlich der Nachhaltigkeit
der Betriebsentwicklung ist die Ausnutzung
von Stickstoff ein zwar wichtiges, aber eben
nicht das einzige Betriebsziel. Hier kommen
natiirlich zudem die Energicausnutzung, die
vorhandene Biodiversitdt, die Einkommens-
situation und mehrere weitere Parameter in
Betracht. Ziel des Projektes ist es dariiber
hinaus eine individuelle Nachhaltigkeitszahl
fiir den einzelnen Betrieb zu berechnen und
dann konkrete Stirken und Schwéchen der
betrieblichen Situation zu benennen (Abb. 4).

300

250

200

Mittel Dairyman

O N-Eff. %
m N-Saldo (kg N/ha)

Mittel Ba.Wi.

Abbildung 3: N-Effizienz und N-Bilanzsalden der Betriebe im DAIRYMAN-Projekt (Das
Mittel von Ba.Wii. bezieht sich auf Mittelwerte aus 1840 Hoftorbilanzen von Gamer u. Zeddies,

2006)
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Abbildung 4: DAIRYMAN-Nachhaltigkeitsfaktor als ein Beispiel fiir die Bewertung der
Nachhaltigkeit eines Gesamtbetriebes

Weiterfiihrende Informationen finden Sie
auf:

www.interregdairyman.eu

www.lazbw.de
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Gesellschaftliche Akzeptanz der Nutztierhaltung

Kay-Uwe Gotz und Jorg Dodenhoff

Hintergrund

Die weltweite Nutztierhaltung hat sich in den
vergangenen drei Jahrzehnten stark
ausgedehnt. So wurde beispielsweise die
Milchproduktion um 54 % erhoht, die
Fleischerzeugung um 116% und die
Eierproduktion sogar um 155 %. Statistisch
gesechen werden pro Kopf der Welt-
bevolkerung 43 kg Fleisch pro Jahr erzeugt.
Die grofften  Wachstumsraten  erzielen
Gefliigelfleisch und Produkte der Aquakultur,
wobei das Hauptwachstum auflerhalb Europas

stattfindet. Im Rahmen der Produktions-
steigerungen und der verstirkten Nachfrage in
Schwellen- und Entwicklungslidndern ist auch
der Anteil international gehandelter tierischer
Erzeugnisse stark angestiegen. So werden
34 % der Weltproduktion an Fleisch grenz-
iberschreitend gehandelt (1979: 15 %), bei der
Milch sind es 13% und bei Eiern nur 3%.
Sowohl bei Milch, als auch bei Fleisch ist die
EU Nettoexporteur. Tab. 1 fasst die Ent-
wicklung fiir Deutschland in den vergangenen
Jahren zusammen.

Tabelle 1: Erzeugung und Aullenhandel der deutschen Nutztierhaltung 1997/99 und 2007/09

Produkzion

Y79y U9 Differenz Export

1.000t 1000t  LOGOt % 1.000 1

Rindfleisch® 1,396 1192 -204 -15%% 451
Schaffleiszh 44 40 -4 -9% ]
Schweirfleiscn™ 3.834 5124 1.290 34% 2111
HChner Meisch™ 439 740 3o 0%, 362
Putenfle sak 257 416 159 62%, 73
Erten und Ganse 40 G2 22 55% 14
Surme 6.010 7.574 1.564 26%, 3.020
Milch™ 3.650  3.504 36 1% 1661
Eier 860 758 -102 1% 17

Aulenhandel

2007/09 1997/03 Differonz

Nettcexport
Import Mettoexport Nettoexport UZAIY ZU 97199

1000t 1.000t % derfv’” 1.000t % deriv’ 1.000 t

280 171 179 233 20% G2
a8 -29 -48% -38 -45% 9
1.159 952 239 615 -14% 1.567
4E8 -56 REL 211 -32%, 115
a7 -14 3%, 74 -22%, &0
a5 -21 -25%, -49 -55%, 28
2,057 963 5%, 754 1% 1717
ol 869 23, 648 20%, 29
119 -302 -08% 215 -20% 87

y: Inlzndsverwendung geschitzt durch Produktior plus Import minus Export. Werte in Klammern bei Netto - Import - Unerschuss

“ Inklusive Verarbzitungsprodukte und Schlazhtrebenerzeugnisse

= Umgzrechnet auf Inhaltssto’fe (Pauschalansatz 12,5 % pro Liter), Handelsdaten aus FAQOSTAT in Milchacuivalenten

Quelle: Berechnungen von Isermeyer auf Basis von FAOSTAT (2011). dafa-Strategiepapier Fachforum Nutztiere

Entgegen dem europdischen Trend wurde die
Nutztierhaltung in  Deutschland in den
vergangenen 10 Jahren deutlich ausgedehnt.
Besonders stark ist hier der Schweine-
fleischsektor gewachsen, teilweise durch den
massiven Import von Schlachtschweinen aus
Holland und Dénemark. Die Produktion von
Schweinefleisch konnte um 33% gesteigert
werden, die von Gefliigelfleisch sogar je nach
Produkt zwischen 55% und 69%.

Das Wachstum geschah jedoch nicht gleich-
malig iiber alle Betriebe, sondern es wurde
von einem  massiven  Strukturwandel,
regionalen  Konzentrationsprozessen,  ver-

stiarkter Spezialisierung und Rationalisierung
sowie von einer Zunahme vertraglicher
Bindungen begleitet. In der Folge produzieren
heute groBere, rationellere Einheiten in
viehdichteren Gebieten bei fast allen wichtigen
Produkten Uberschiisse. Zwar konnen diese
Uberschiisse am wachsenden Weltmarkt gut
abgesetzt werden, da das Argument der
Sicherstellung der Selbstversorgung aber nicht
mehr angefilhrt werden kann, werden
Ausweitungen der Produktion von der
Gesellschaft oftmals kritisch beurteilt.
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Gesellschaftliche Bewertung

Die Gesellschaft bzw. die Verbraucher
bewerten diese Tendenzen zwiespiltig.
Einerseits zeigt die Mehrheit der Verbraucher
ein stark auf den Produktpreis ausgerichtetes
Kaufverhalten, andererseits duflern 74% der
Bevolkerung bei Umfragen ein diffuses
Unwohlsein mit den Zustinden in der
Nutztierhaltung, nur 5,5% sind der Meinung,
die Verhéltnisse seien gut oder sehr gut
(Eurobarometer, 2005). Seitens der
Verbraucher wird oft der Begriff ,,Massen-
tierhaltung™ verwendet, obwohl sich dieser
kaum definieren l4sst. Unstrittig ist aber, dass
damit eine generelle Kritik an Grof3besténden,
technisierten  Produktionsverfahren, hohen
Tierleistungen, Medikamenteneinsatz, Ver-
stimmelungen der Tiere, regionaler Kon-
zentration sowie an FEmissionen aus der
Nutztierhaltung ~ zusammengefasst ~ wird.
Seitens der Verbraucher entsteht der Eindruck,
dass der Strukturwandel unaufhaltsam auf
immer negativere Zustinde im Hinblick auf
die oben genannten Aspekte zulduft. Positive
Entwicklungen, wie die Laufstallhaltung von
Milchkithen werden dabei kaum wahr-
genommen. In einer aktuellen Studie des DBV
(2012) nennen die Verbraucher unter den von
einem Landwirt gewiinschten Eigenschaften an
erster Stelle den verantwortungsvollen Um-
gang mit Nutztieren (85%). Gleichzeitig klafft
bei keiner Eigenschaft das Anforderungsprofil
so weit mit der Wahrnehmung auseinander,
denn nur 35% attestieren den deutschen
Landwirten  einen  verantwortungsvollen
Umgang mit Nutztieren.

Die gesellschaftliche Wahrnehmung wird in
hohem Malle durch die Berichterstattung der
Medien beeinflusst, die sich hauptsédchlich auf
»Skandale und ,,Reizthemen“ wie EHEC,
Dioxin, Antibiotikaeinsatz und Missstinde in
Sachen Tierschutz konzentriert. Eine weitere
wichtige Rolle spielen die NGOs, die neben
unmittelbar auf den Tierschutz ausgerichteter
Kritik an den Haltungsformen auch oftmals die
rein marktwirtschaftliche Betrachtung der
tierischen Erzeugung kritisieren. Sicherlich

werden auch viele Landwirte einer
Argumentation zustimmen, die eine
Vermarktung tierischer Lebensmittel zu

Schleuderpreisen oder Verkaufsstrategien wie
»pay one, take two* im Hinblick auf tierische
Lebensmittel fiir ethisch bedenklich hilt.

Auch wenn das Verbraucherverhalten oft in
sich nicht schliissig ist, bedeutet das nicht, dass
Anderungen des Kaufverhaltens zugunsten
tiergerechterer Haltungsverfahren nicht
moglich sind. Die Auslistung von Kéfigeiern
im LEH ist ein bekanntes Beispiel dafiir, dass
bei entsprechender offentlicher Meinung auch
eine lber die gesetzlichen Standards
hinausgehende Verianderung der Produktion
moglich ist. Dem Umfang der deutschen
Legehennenhaltung hat diese Vorgehensweise
nicht nachhaltig geschadet.

Eindeutig muss jedoch auch festgestellt
werden, dass die Diskussion an Dynamik und
an Tragweite zunimmt. Stand vor 10 Jahren
noch hauptsidchlich die Kaéfighaltung von
Legehennen in der Diskussion, kam im Jahr
2008 die Diskussion um einen Kastrations-
verzicht bei Schweinen hinzu, gefolgt in
immer kiirzeren Zeitabstinden um
Diskussionen tiiber das Schnabelkiirzen bei
Gefliigel, die Vernichtung von Eintagskiiken,
das Schwinzekupieren bei Schweinen, das
Brennen von Pferden sowie schlieBlich auch
das Enthornen von Rindern. In vielen Féllen
gingen entscheidende Initiativen vom LEH
aus.

Entwicklungen

Langfristig wird man das jetzige Niveau des

Konsums tierischer Lebensmittel nicht halten

konnen. Mehrere Faktoren sind hierfiir

ausschlaggebend:

e das Gesundheitsbewusstsein steigt und in
vielen Fillen ist die empfohlene Menge des
Fleisch-, Milch- und tierischen Fett-
konsums bereits iiberschritten

e die alternde Gesellschaft
weniger Fleisch und auch
weniger Néhrstoffe

e zwar bezeichnen sich derzeit nur 1,6% der
Deutschen als Vegetarier (NVS, 2008),
darunter sind aber {iberdurchschnittlich
viele junge Frauen, die in absehbarer Zeit
den Speiseplan ihrer Familien bestimmen
werden

konsumiert
insgesamt
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e Ersatzprodukte  stehen  fir  Milch-
erzeugnisse bereits zur Verfiigung, fiir
Fleischprodukte sind sie noch in der
Entwicklung

Mit der Verdnderung des Konsums werden
sich auch die ethischen Anspriiche an die
Erzeugung tierischer Lebensmittel &ndern.
Wenn die Frage nicht mehr ,Fleisch oder
vegetarisch?* heifit, sondern ,Fleisch oder
Ersatzprodukt?* wird die ethische Qualitét des
tierischen Lebensmittels groflere Bedeutung
erlangen. Langfristig wird dies dazu fiihren,
dass die Produkte aus heute gingigen
Produktionsformen keine Nachfrage mehr
finden werden. Die Nachfrage wird sich dann
auf Produkte richten, die gleichzeitig hohe
Anspriiche an die Ethik der Erzeugung und
den Genusswert der Produkte erfiillen.

Rinderhaltung

Im Hinblick auf die Produktionsformen in
modernen Betrieben hat die Milchviehhaltung
ein gutes Image. Dies verdankt sie in erster
Linie der Einfilhrung der Laufstallhaltung, die
von den Biirgern positiv wahrgenommen
wurde und auch auf andere Tierarten
ausgestrahlt hat. Auflerdem haben Milchkiihe
den ethischen Vorteil, dass sie grundsitzlich
nicht gehalten werden um getdtet zu werden.
Dennoch  beurteilen in  der  bereits
angesprochenen Eurobarometer-Umfrage nur
11,8% der Deutschen den Tierschutz als gut
oder sehr gut, wihrend 54,2% die Verhiltnisse
fiir unzureichend halten (zum Vergleich: bei
Mastgefliigel und Legehennen betrdgt der
Anteil ca. 90%).

Dennoch gibt es auch in der Rinderhaltung
Problembereiche, die auf gesellschaftliche
Kritik stoBen. Relativ hdufig werden hohe
Einzeltierleistungen kritisiert. Dies gilt fiir
Verbraucher und Landwirte gleichermallen.
Ungeachtet dessen bestimmt die Leistung nach
wie vor gro3e Teile des Zuchtziels, aber auch
der Nachfrage nach Samen. Dies liegt in erster
Linie daran, dass die mittlere Herdenleistung
in vielen Fillen noch nicht ausreichend und
der Spielraum flir Leistungsselektion eng ist.
Auch ist die Milchleistung neben der
Euterqualitdt eines der wenigen Kriterien, bei

denen  ziichterische = Anstrengungen in
iiberschaubaren Zeitrdumen zu im

Einzelbetrieb spilirbaren Erfolgen fiihren.
Derzeit konnen wir die phanotypische Varianz
mit zlichterischen Methoden nicht
beeinflussen. Demzufolge flihren hohere

Durchschnittsleistungen zwangslaufig auch zu
hoheren Spitzenleistungen.

In diesem  Zusammenhang  Kkritisieren
Offentlichkeit wie Landwirte die nur
geringfiigig ansteigenden Lebensleistungen
der Kiihe. Aktuelle Auswertungen (Vogl,
2012) bestdtigen diese Auffassung. Aus
ziichterischer ~ Sicht  ist  eine  lange
Nutzungsdauer nur bedingt erwiinscht, denn
wenn sie nicht von einer verstirkten
Leistungsselektion begleitet wird, flihrt sie zu
einem Riickgang des Zuchtfortschritts je
Zeiteinheit. Dies diirfte aber nur fiir einen
kleinen Teil der Betriebe relevant sein.

Relativ grole Medienaufmerksamkeit hat in
den vergangenen Jahren auch die Emission
von Treibhausgasen (THG) aus der
Rinderhaltung erregt (Steinfeld et al., 2006).
Auch wenn die Berechnungen inzwischen
vielfach korrigiert wurden und es klar ist, dass
ohne Wiederkduer eine sinnvolle Nutzung des
Griinlands kaum denkbar ist, bleibt die
Rinderhaltung eine wichtige Quelle von THG
und somit im Focus der Offentlichkeit. Nicht
wenige Verbraucher vertreten die Auffassung,
dass sie mit einer Reduktion des Verzehrs
tierischer Lebensmittel auch einen wichtigen
Beitrag zum Klimaschutz leisten.

Weniger Aufmerksamkeit finden bislang die
Themen Enthornung, Mastitisinzidenz,
Klauenprobleme und routineméfBiger Anti-
biotikaeinsatz, z.B. beim Trockenstellen. Dies
ist jedoch nur eine Frage der Zeit. Aullerdem
wird mit zunehmender  Bestandsgrof3e
vermutlich auch bei Milchkiihen in absehbarer
Zeit die ‘"gefiihlte Grenze" zur Massen-
tierhaltung {iberschritten werden. Wéihrend
Landwirte die Automatisierung in der
Tierhaltung iiberwiegend positiv  sehen,
entspricht dies in vielen Féllen nicht den
Vorstellungen, die sich Mitbiirger von einer
idealen  Milchviehhaltung machen. Als
Konsequenz dieser Aspekte wird sich die
Aufmerksamkeit der  Offentlichkeit  in
Richtung Milchkuh verlagern.
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Was tun?
Ein richtiger Umgang mit den
gesellschaftlichen  Bedenken gegen die

moderne Nutztierhaltung setzt vor allem die

Einsicht voraus, dass die Bedenken der

Bevolkerung ernst genommen werden miissen,

weil sie langfristig entscheidend fiir die

Produktions- und Wachstumsmoglichkeiten

sein werden. Es geht dabei nicht darum, darauf

hinzuweisen, dass es frither viel schlimmer
war oder dass es in anderen Léndern noch
schlimmer ist. Ebenso falsch ist es zu glauben,
dass sich die Lage nach einigen

Kompromissen schon wieder beruhigen wird.

Das Gegenteil ist richtig: Je mehr Fortschritte

erzielt  werden, desto weitergehende

Forderungen werden aufgestellt werden.

Eine zielfilhrende Strategiec umfasst mehrere

Schritte:

1. es miissen Systeme geschaffen werden, die
es erlauben, den Zustand unserer
Nutztierhaltungen  flachendeckend und
aussagekriftig zu beschreiben. Dies ist die
Voraussetzung dafiir, auf unangebrachte
Verallgemeinerungen kompetent reagieren
zu konnen. Neunzig Prozent der
Verbraucher fiihlen sich nicht gut genug
informiert iiber die Haltungsbedingungen
unter denen die angebotenen Produkte
erzeugt wurden.

2. diese Systeme miissen in Qualitéts-
sicherungsmafBnahmen eingebaut werden.
Damit werden Synergieeffekte generiert
und gleichzeitig ein Teil der Kom-
munikation mit dem Verbraucher iiber-
nommen.

3. Diese Systeme miissen ebenfalls zur
Grundlage eines flichendeckenden
Benchmarkings und in der Folge einer
gezielten Beratung von Defizitbetrieben
werden. Eine Kernfrage ist hierbei, ob
Systeme mit freiwilliger Beteiligung dies
leisten konnen. Aus der Sicht der
Gesellschaft haben diese den Nachteil, dass
die  Betriecbe mit dem  hdchsten
Verbesserungsbedarf nur unzureichend
erfasst werden.

4. Tiergerechtere Haltungssysteme lassen sich
nicht ohne zusitzliche Erlose realisieren.
Die Grundvoraussetzung hierfiir ist, dass

der Kunde Produkte aus tiergerechteren
Haltungen erkennen und verstehen kann.
Richtig gemachte Tierwohllabels sind hier
sicherlich ein richtiger Ansatz, haben aber
den Nachteil, dass sich ihnen zunichst die
Avantgarde anschlieBen wird (vergl. Nr. 3).

Neben den oben angesprochenen schrittweisen
und teilweise schon in die Wege geleiteten
Verbesserungen bendtigen wir aber auch
umfangreiche neue Denk- und Forschungs-
ansdtze. Eine der wichtigsten Heraus-
forderungen dabei wird sein, mit der stetig
steigenden Datenflut umzugehen. In abseh-
barer Zeit wird jedes Rind genotypisiert und
elektronisch gekennzeichnet sein und in der
Folge wird jede Bewegung und jede
Behandlung des Tieres dokumentiert werden.
Dies wird weitestgehend automatisch durch
leistungsfahige Sensoren erfolgen. Das Bild
vom "Saufen aus dem Feuerwehrschlauch",
das fiir die genomischen Daten verwendet
wurde, gilt umso mehr fiir die zukiinftigen
Verhiltnisse. Die Kunst wird darin bestehen,
aus diesen Daten Information zu generieren,
die fiir Managemententscheidungen, Ziichtung,
Umweltmanagement und Qualitdtssicherung
verwendet wird. Als Nebenwirkung wird sich
frither oder spiter ergeben, dass Landwirte, die
die Benchmarks nicht erfiillen, mit Auflagen
zu rechnen haben.

Besonderes Augenmerk muss auch auf die
iiberbetriebliche =~ Zusammenfiihrung  und
Auswertung automatisiert erhobener Daten
gelegt werden. Die neuen Technologien
ermdglichen den Milcherzeugern zukiinftig
eine weitgehende Autonomie, klassische
Dienstleistungen wie Milchleistungspriifung
werden weniger nachgefragt werden. Damit
werden traditionelle Wege der Leistungs-
erhebung und der {iberbetrieblichen Aus-
wertung in Frage gestellt. Diese waren jedoch
in der Vergangenheit ein wesentliches Element
des Managements und der Beratung der
Betriebe sowie der Tierzucht, der Agrar-
statistik und der Politikberatung. Auch
zukiinftig werden zentrale Datensammlungen
fiir diese Zwecke benétigt, es miissen aber
neue Konzepte erarbeitet werden, mit denen
den Betrieben attraktive Auswertungen als
Gegenleistung zur  Datenlieferung  zur
Verfiigung gestellt werden konnen.
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Geht das?

Auch wenn oft das Gegenteil behauptet wird,
ist das Kaufverhalten der Verbraucher nicht
allein die entscheidende Grofle im Hinblick
auf Fortschritte im Tierschutz. Wesentlich
wichtiger ist die {iiber die Medien
transportierte, meinungsbildende Funktion von
NGOs und Aktionen des Lebensmittel-
einzelhandels (LEH). Die Beispiele Kifigeier
und Ferkelkastration zeigen, dass inzwischen
oftmals der LEH die treibende Kraft hinter
Systemverdanderungen ist. Dieser orientiert sich
nicht an tatsdchlichen Mehrheitsverhidltnissen
in der Gesellschaft, sondern an den
angenommenen positiven Auswirkungen auf
das eigene Image. Diese Imagewirkungen
beruhen darauf, dass der LEH den Eindruck
erwecken kann, er sei derjenige, der die
Innovation bewirkt hat. In den beiden
genannten Fillen ist dies nur bedingt
zutreffend. Aus der Sicht der Landwirtschaft
hat diese Strategie den Nachteil, dass vom
Glanz der Innovation fiir die Landwirte nichts
iibrig bleibt. Entscheidend fiir den Eindruck in
der Offentlichkeit ist die erste Reaktion auf
Initiativen zur Verbesserung des Tierwohls.
Hierzu ist grundsatzlich festzuhalten, dass eine
positive Aufnahme mit Einbindung des
Initiators in die Umsetzung zielfiihrender ist
als eine auf dem Aufzeigen moglicher fataler
Konsequenzen fiir die Erzeuger basierte
Abwehrhaltung.

Bemerkenswert ist auch, dass der LEH
mittlerweile ~ Alternativen  jenseits  der
Okologischen Landwirtschaft sucht. War die
erste  Welle speziell gekennzeichneter
Lebensmittel in erster Linie weltanschaulich
orientiert, kommen inzwischen mehr und mehr

Kennzeichnungen hinzu, die auch von
konventionellen Betrieben erfiillt werden
konnen (z.B. ,Faire Milch®), regional

orientiert sind (,,Bayerische Bauernmilch®)
oder auf breiter Ebene mitgetragen werden
(,,ohne Gentechnik*).

Dennoch muss man natiirlich anerkennen, dass
der Rest der Welt und insbesondere die
Regionen, die in den ndchsten Dekaden das
stirkste Nachfragewachstum aufweisen
werden, im Hinblick auf das Tierwohl
wesentlich weniger sentimental sind als die

Mittel- und Nordeuropder. Auch nimmt die
Betroffenheit bekanntlich mit zunehmender
Entfernung exponentiell ab.

Solange wir noch Exportnationen sind, konnen
wir preislich nicht gegen den Weltmarkt
produzieren. Allerdings kdnnen wir das auf der
Basis von landwirtschaftlichen Rohstoffen
bereits heute schon nicht. Unsere Stirke sind
hoch veredelte Produkte, bei denen der Preis
des Rohstoffs nur noch eine untergeordnete
Rolle spielt. Wichtiger fiir unsere Zukunft wird
vermutlich werden, dass wir iiberhaupt noch
wirtschaftlich wettbewerbsfiahige Produktions-
anlagen errichten konnen. Hierbei ist die
Abhingigkeit von Ermessensspielrdumen und
politischen Uberlegungen in Genehmigungs-
verfahren ein wichtiger Aspekt. Auch wenn
die  schweigende  Mehrheit fiir eine
InvestitionsmaBnahme ist, héngen Ent-
scheidungen oftmals von der Offentlichen
Meinung ab, die durch "Aktivisten" gepréigt
wird. Jede Verlangsamung von Entwicklung
und Strukturwandel aufgrund 6ffentlicher

Interventionen  beeinflusst ebenfalls die
Wettbewerbsfahigkeit im  Vergleich zur
internationalen  Konkurrenz. Eine hohe
gesellschaftliche ~ Akzeptanz  und  die

Entwicklung innovativer Ansidtze ist daher
auch im Interesse der tierhaltenden Landwirte.
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Auswirkungen der Liberalisierungen der
Tierzuchtgesetzgebung in der Schweiz auf die

Rinderzucht
Markus Zemp
Bis im Jahre 1995 war die kiinstliche Als Folge dieser umfassenden Liberalisierung
Besamung in der Schweiz ein staatlich hat sich die Schweizer Tierzuchtszene stark

gestiitztes Monopol. Der Schweizer Verband
fiir kiinstliche Besamung (KB-Verband) war
im Besitze der Kantone, der nationalen
Zuchtverbiande und der Interessengemeinschaft
der Besamungsziichter. Zu seinen Aufgaben
gehorten die Aufzucht der Priifstiere, das
Absamen und die Durchfilhrung der
Nachzuchtpriifung in enger Zusammenarbeit
mit den Zuchtverbdnden, sowie natiirlich die

Besamung. Im Zusammenhang mit dem
Monopol musste der KB-Verband die
Besamungen in der ganzen Schweiz

flichendeckend und zu gleichen Tarifen
anbieten. Die Besamungen wurden iiber den
eigenen Besamungsdienst und Vertrags-
tierdrzte durchgefiihrt. Eigenbestands-
besamungen waren verboten. Die Zucht-
verbidnde waren fiir die Auswahl der
Priifstiere, den Spermaimport und die
Klassierung der nachzuchtgepriiften Stiere fiir
den Zweiteinsatz weitgehend zustandig.

Im Rahmen der neuen Agrarpolitik ab 1992
wurde im Jahre 1995 das Monopol des KB-
Verbandes aufgehoben und in der Folge haben
sich die Kantone aus dem KB-Verband
zuriickgezogen und ihre Genossenschafts-
anteile den Zuchtverbdnden iibertragen. Ziel
der Reform war es, die Verantwortung iiber die
Zucht den betroffenen Kreisen zu iibertragen
und mehr Wettbewerb in das Zucht- und
Besamungswesen zu ermoglichen. In der Folge
hat sich der Staat weitgehend und schrittweise
aus der Verantwortung fiir die Tierzucht
zuriickgezogen. Was geblieben ist, ist die

groflziigige finanzielle Unterstiitzung der
Leistungspriifungen,  welche  von  den
nationalen  Zuchtverbidnden  durchgefiihrt

werden. Der Spermaimport wurde ebenfalls
weitgehend liberalisiert.

verdndert. Ab 1996 entstanden mehrere neue
KB-Unternehmen. Die Zuchtverbidnde haben
sich ab 2001 aus der operativen Verantwortung
fiir die Anpaarungen der Stierenmdiitter und die
Beschaffung der Priifstiere zuriickgezogen.
Dies aus der Uberzeugung, dass wer am Markt
ist, am besten weill, was nachgefragt wird.
Heute bestimmen die Zuchtverbinde in einem
gemeinsamen, parititischen Gremium mit
Swissgenetics (so heiflit heute der KB-
Verband) die ziichterischen Eckpunkte fiir den
Ankauf der Priifstiere und entscheiden im
gleichen Gremium iiber den Zweiteinsatz mit.
Die Kernaufgabe der Zuchtverbinde ist heute
die Herdebuchfiihrung, die Definition des
Zuchtzieles, das Marketing fiir die Rasse,
Durchfiihrung der Leistungspriifungen incl. der
Exterieurbewertung, die Zuchtwertschitzung
und das Anbieten von Management-
unterstiitzungen. Seit 1 Jahr werden die
Bereiche Milchuntersuchung und Zuchtwert-
schitzung und EDV in rasseniibergreifenden
Tochterunternehmen  der  Zuchtverbdnde
gemeinsam  durchgefiihrt  (Qualitas AG,
Suisselab AG).

Die Liberalisierung hat sich positiv auf die
Rinderzucht in der Schweiz ausgewirkt. Der
Besamungsdienst ist unter dem Konkurrenz-
druck (Eigenbestandsbesamungen, private
Besamer, unabhingige Tierdrzte) kunden-
freundlicher geworden. Die Qualitdt der
Besamung gemessen an der NRR 56 ist
angestiegen. Wurden im Jahre 2002 noch iiber
300.000 Samendosen importiert und nur
90.000 exportiert, betrug im Jahre 2011 der
Import noch 190.000, der Export ist hingegen
auf tiber 500.000 angestiegen. Die Schweizer
Milchviehrassen Braunvieh, Red Holstein und
Holstein sind in den letzten Jahren
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Europameister geworden, was den hohen Schweizer Marktes mit Billigsperma aus dem
Zuchtfortschritt eindriicklich beweist. Der Ausland nicht eingetroffen ist. Der Anteil der
Marktanteil von Swissgenetics belduft sich auf Herdebuchkiihe in der Milchviehzucht liegt bei

gegen 90%, was zeigt, dass die gefiirchtete ca. 75% und ist in der Tendenz steigend.
Zersplitterung oder die Uberschwemmung des
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Stand genomische Zuchtwertschatzung
Deutschland und Osterreich

Reiner Emmerling’, Christian Edel’, Stefan Neuner’, Hermann Schwarzenbacher?,
Henning Hamann?®, Kay-Uwe Gotz’

! Bayerische Landesanstalt fiir Landwirtschaft, Institut fiir Tierzucht, D-85580 Grub
? ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH, A-1200 Wien
? Landesamt fiir Geoinformation und Landentwicklung, D-70806 Kornwestheim

Mit den Zuchtwertschétzterminen im August
und Dezember 2011 wurden fiir die Rassen
Fleckvieh und Braunvieh lédnderiibergreifende
genomische Zuchtwertschétzverfahren fiir alle
Merkmale der  Zuchtwertschitzung in
Deutschland und Osterreich eingefiihrt. Die
genomische Zuchtwertschitzung (gZWS) stellt
dabei die Kernanwendung im Ablauf der
Genomischen Selektion in den beiden Léndern
dar und wird umrahmt von einer gemeinsamen
Routinelogistik der beiden Lénder. Diese
beinhaltet ~wiederum die verschiedenen
Komponenten von der Probenziehung bis hin
zur Ergebnisilibermittlung an den Landwirt und
kann mit folgenden Schlagworten umschrieben
werden: Online Beauftragung iber
Zuchtverbinde, zentrale DNA-Aufbereitung
beim Austrian Institute of Technology GmbH
in Tulln, zentrale Genotypisierung aller Proben
bei der GeneControl GmbH in Grub,
Speicherung  in  gespiegelten  Genom-
Datenbanken beim LKV Bayern und der
ZuchtData in Wien, zentrale Genotyp-
aufbereitung am Institut fiir Tierzucht in Grub,
Online Probenverfolgung und Riickmeldung
zu  Konflikten bis hin zur  Online-
ergebnisriicklieferung an den ausldsenden
Zuchtverband, der die Ergebnisse an die
Auftraggeber weiterleitet. Eine detaillierte
Beschreibung der Abldufe wurde im Rahmen
einer Vortragsveranstaltung im Mairz 2011
vorgestellt (ASR/ZuchtData 2011, ZAR 2011)
und sind auch unter Edel et al. (2011) und
Neuner et al. (2011) beschrieben.

Gemeinsamer Genotypenpool
Deutschland-Osterreich

Lernstichprobe
Die Grundlage der genomischen Zuchtwert-
schitzung bildet die gemeinsam aufgebaute

landeriibergreifende Lernstichprobe, die aus
genotypisierten nachkommengepriiften Bullen
besteht, fir die aus dem deutsch-
Osterreichischen (DE-AT) Zuchtwertschétz-
verbund nationale Zuchtwerte (Fleckvieh und
fir Einzelmerkmale beim Braunvieh) bzw.
internationale ~ Zuchtwerte von Interbull
verfligbar sind. Fiir die unterschiedlichen
Merkmale ist die GroBe der aktuellen
Lernstichprobe in Tabelle 1 dargestellt. Sie
unterscheidet sich fiir die Merkmale, da Eigen-
und Nachkommenleistung fiir die unter-
schiedlichen Merkmale =zeitversetzt fiir die
einzelnen Bullen auflaufen und gewisse
Mindestsicherheiten flir die Aufnahme in die
Lernstichprobe merkmalsspezifisch gefordert
werden.

Tabelle 1: Anzahl von Bullen in der Lern-
stichprobe exemplarisch fiir fiinf verschiedene
Merkmale (Stand: gZWS April 2012)

Fleckvieh Braunvieh

Milchwert 6.401 3.476
Zellzahl 6.563 3.615
Fruchtbarkeit mat. 5.816 2.066
Nutzungsdauer 5.790 3.035
Euter 7.161 3.062

Der aufgebaute Genotypenpool fiir die Rasse
Fleckvieh  umfasst  mittlerweile  auch
Genotypen von 246 Besamungsbullen der

Fleckviehpopulation in Tschechien. Mit
Tschechien  wurde 2011 eine  enge
Zusammenarbeit auf dem  Gebiet der

Zuchtwertschidtzung  vereinbart. Tschechien
nimmt bereits seit 2008 an der DE-AT
Zuchtwertschitzung fiir Fleischmerkmale teil
und wurde im April 2012 auch fiir die
Exterieurmerkmale mit aufgenommen. In den
nichsten zwei Jahren werden Zug um Zug alle
Merkmale landeriibergreifend fiir Deutschland,

3-Léander-Seminar 2012

Emmerling — Stand genom. ZWS Deutschland und Osterreich 17



Osterreich und Tschechien geschitzt. Neben
dieser Kooperation mit Tschechien werden
schon  seit 2002  Exterieurzuchtwerte
gemeinsam mit Italien geschétzt. Auch hier
wurde die  Zusammenarbeit auf die
genomische Zuchtwertschitzung ausgeweitet,
so dass aktuell bis zu 500 Besamungsbullen

aus Italien 1in die Lernstichprobe der
Exterieurmerkmale einbezogen werden.

Bei der Rasse Braunvieh zdhlt der
internationale Gedanke noch wesentlich

starker. Um die GroBe der Lernstichprobe zu
steigern, wurde bei der Entwicklung der
genomischen Zuchtwertschitzung ein Aus-
tausch von Genotypen mit den Braunvieh-
populationen in den USA, der Schweiz und
Italien durchgefiihrt. So konnten neben den in
Deutschland und Osterreich gepriiften Bullen
zusdtzlich etwa 1.700 nachkommengepriifte
Bullen gewonnen werden. In den néchsten
Monaten ist ein weiterer Austausch von allen
Besamungsbullen aus diesen Populationen
geplant, was zu  einer  zusdtzlichen
Vergroferung des Genotypenpools fiir die
genomische DE-AT-Zuchtwertschitzung

fiihren wird. Mit der VergroBerung der
Lernstichprobe ist mit einer zusdtzlichen
Steigerung der Sicherheiten und einer damit
verbundenen besseren Vorhersagefahigkeit der
genomischen Zuchtwerte zu rechnen.

Kandidaten

Insgesamt wurden Genotypen von 5.116
Braunvieh- und 16.772 Fleckviehtieren in der
genomischen Zuchtwertschitzroutine im April
2012 verarbeitet. In Abbildung 1 ist ein
Uberblick iiber die in den letzten 12 Monaten
neu zur Zuchtwertschitzung gelieferten
Genotypen dargestellt. In diesem Zeitraum
wurden {iber die aufgebaute Routinelogistik
Genotypen von iiber 5.600 Fleckvieh- und
1.350 Braunviehkandidaten in die Zuchtwert-
schitzung neu einbezogen. Der Anteil an
weiblichen Tieren ist bislang noch mit 416
Tieren bei Fleckvieh und 34 Tieren bei
Braunvieh relativ klein. Bislang wurden vor
allem junge weibliche Tiere mit Geburtsjahren
2009 bis 2011 in Deutschland und Osterreich
beauftragt.
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Abbildung 1: Uberblick iiber die fiir die genomische Zuchtwertschitzung neu gelieferten
Kandidaten-Genotypen bei Fleckvieh und Braunvieh.

Ergebnis der genomischen
Zuchtwertschatzung

Als offizieller Zuchtwert wird fiir geno-
typisierte Tiere der genomisch optimierte

Zuchtwert (goZW) fiir alle 45 bzw. 52
Merkmale der Rassen Fleckvieh und
Braunvieh ver6ffentlicht. In diesem Zuchtwert
werden die  Informationen  aus  der
genomischen und der konventionellen Zucht-
wertschédtzung in optimaler Weise kombiniert.
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Die genomische Zuchtwertschdtzung wird an
den drei Terminen der konventionellen
Zuchtwertschitzung (April, August,
Dezember) durchgefiihrt, wobei aktuelle
Zuchtwerte  und  Nachkommenleistungs-
abweichungen zu einer Aktualisierung der
Lernstichprobe der genomischen Zuchtwert-
schitzung verwendet werden. Es werden
folglich zu diesen Terminen fiir alle geno-
typisierten Tiere auch aktualisierte Zuchtwerte
berechnet. In den iibrigen Monaten (mit
Ausnahme des Januars) wird fiir jeweils neu
genotypisierte Tiere ein Kandidatenlauf durch-
gefiihrt, an dem fiir diese Tiere basierend auf
der Lernstichprobe der vorangegangenen
Hauptzuchtwertschitzung genomisch opti-
mierte Zuchtwerte geschitzt werden.

In Tabelle 2 wird ein Uberblick iiber die
Sicherheit der goZW exemplarisch fiir einige
Merkmale gegeben. Auffallend ist dabei, dass
keine sehr grolen  Unterschiede im
Sicherheitsniveau zwischen den geschitzten
goZW der beiden Rassen bestehen, was auch
in Validierungsstudien bestétigt wurde. Die
deutlich niedrigere effektive Populationsgrof3e
beim Braunvieh bewirkt einen hoheren
Inzuchtgrad und wirkt sich deshalb vorteilhaft
auf die Schéitzbarkeit und die Vorhersage-
fahigkeit der genomischen Zuchtwerte aus.

Bei den in Tabelle 2 dargestellten Sicherheiten
muss man ergdnzen, dass es erhebliche
Unterschiede zwischen Tieren geben kann. Im
deutsch-Osterreichischen Verfahren werden
tierindividuelle Sicherheiten geschétzt, was zu
einer deutlichen Differenzierung zwischen
Kandidaten, je nach Enge der Anbindung an
die Tiere der Lernstichprobe fiihrt. Abbildung
2 gibt einen Uberblick iiber die Streubreite bei
den Sicherheiten der aktuellen Kandidaten am
Beispiel einer Braunviehkandidatengruppe.
Die individuelle Sicherheit ist dabei von vielen
Faktoren abhidngig. Im Allgemeinen kann man
hier der Anbindung an minnliche Vorfahren in
der Lernstichprobe eine hohe Bedeutung
zumessen. Dazu ein Beispiel: Fiir 311
Fleckviehkandidaten, deren Viter noch keinen
tochterbasierten Milchwert besitzen, lagen die
Sicherheiten der goZW fiir den Gesamt-
zuchtwert in der gZWS vom April bei 58,0%
und damit deutlich niedriger als bei

Kandidaten, deren Viter mit Phanotypen in der
Lernstichprobe enthalten sind.

In diese Informationslage werden in den
kommenden Monaten immer mehr Kandidaten
riicken, wenn Nachkommen von genomischen
Jungvererbern zur Selektion anstehen. Bei
einer maximalen Verkiirzung des Generations-
intervalls auf dem Bullenvaterpfad, bei der
dann auch in der GroBvatergeneration keine
tochterbasierten Phianotypen vorliegen werden,
ist davon auszugehen, dass die Sicherheit der
genomisch  optimierten  Zuchtwerte von
Kandidaten einen weiteren Abfall zeigen wird
und der genomische Zuchtwert damit weiter an
Vorhersagefahigkeit einbiifit. Auch dies gilt es
bei der Erzeugung der nédchsten Besamungs-
bullengeneration zu beachten.

Einen weiteren Einfluss hat das Vorliegen von
Elternzuchtwerten = aus der  nationalen
Zuchtwertschiatzung (Fleckvieh und Braun-
vieh) bzw. von Vaterzuchtwerten in der
internationalen Zuchtwertschitzung bei
Interbull (nur Braunvieh). Die Information aus
den konventionellen Zuchtwerten wird dabei
iiber die Kombination im sogenannten
Blending beriicksichtigt, auch wenn kein
Genotyp der Elterntiere vorliegt.

Tabelle 2: Mittlere Sicherheit in % der
Pedigree-ZWe (PI) und der genomisch
optimierten ZWe (goZW) fiir Selektions-
kandidaten in der genom. ZWS April 2012.
BV FV

Merkmal Pl/goZW  Pl/goZW
Gesamtzuchtwert 36/64 36/65
Milchwert 38/60 37/65
Fleischwert 27/49 31/61
Fitnesswert 30/57 31/59
Zellzahl 34/58 34/62
Melkbarkeit 34/57 34/64
Nutzungsdauer 23/49 23/48
Fruchtbarkeit mat. 23/43 23/44
Kalbeverlauf pat. 37/59 38/64
Kalbeverlauf mat. 32/50 33/54
Totgeburtenrate pat. 35/54 36/60
Totgeburtenrate mat. 28/46 29/50
Rahmen 30/52 30/63
Becken bzw. Bem. 25/40 28/60
Fundament 26/51 26/56
Euter 29/56 29/59

3-Léander-Seminar 2012

Emmerling — Stand genom. ZWS Deutschland und Osterreich 19



—

150

100

Arnzahl Tiere

Sicherheiten der goZW im Milchwert

I

r T T
45 50 55 60

Sicherheitim goZW, %

T 1
65 70

Abbildung 2: Verteilung der individuellen Sicherheiten von Jungbullen und Selektions-
kandidaten fiir den genomisch optimierten Zuchtwert (goZW) fiir das Merkmal Milchwert beim

Braunvieh.

Die ersten vorliegenden  genomischen
Zuchtwerte von weiblichen Tieren zeigen zum
einen, dass weibliche Kandidaten 1im

Sicherheitsniveau der ménnlichen Kandidaten
liegen. Des Weiteren liegen mittlerweile fiir 53
Kiithe mit Eigenleistung bei der Rasse auch
genomische Zuchtwerte vor. Der Sicherheits-
zuwachs ist hier abhédngig von der Sicherheit
des konventionellen Zuchtwertes und damit
von der Eigen- und Nachkommenleistung der
Kithe. Bei den vorliegenden Kiithen mit
Leistung kann im Durchschnitt ein Anstieg
von 14,2 Prozent in der Sicherheit des
Gesamtzuchtwertes beobachtet werden.

Anwendung der genomischen
Zuchtwerte

Mit dem Start einer inoffiziellen Testphase
wurden ab Dezember 2010 erste Kandidaten
beim Fleckvieh beauftragt und ab Mai 2011
dann auch beim Braunvieh. Die Selektion von
minnlichen Kandidaten nach deren
genomischen Zuchtwerten hat seitdem rasant
Einzug in die Ziichtungspraxis in Deutschland
und Osterreich gefunden. In Tabelle 3 ist
hierzu am Beispiel der Rasse Fleckvieh
dargestellt, wie hoch die prozentualen Anteile
im Erreichen von bestimmten Schwellen-
werten im goZW sind, wenn die Kandidaten
nach unterschiedlichen Niveaus im Pedigree-
index eingeteilt werden.

Tabelle 3: Mittlere genomisch optimierte Zuchtwerte und prozentualer Anteil der Fleckvieh-

Kandidaten 1iiber einem Schwellenzuchtwert

fir die im April&Mai 2012 vorliegenden

Kandidaten (n=7.447) in Abhingigkeit von der Hohe des Pedigreeindexes (Merkmal: GZW).

proz. Anteil Kandidaten mit goZW {iber

Pel‘rilf;ie' K ﬁ:ﬁgen Mllfltel 20ZW S120  >125 >130 >135 >140
<110 142 1062 1044 i - i - -
110-119 2,073 1163 1143 15.9 27 03 - ]
120-124 2598 1220 1196 43.8 163 41 04 004
125129 1903 1267 1240 71.9 395 134 32 04
130-134 599 1314 127.6 86.8 63.8 327 100 2.0
>134 132 136,7 1315 92.5 788 584 311 84
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Im Allgemeinen liegt der mittlere genomische
Zuchtwert unter dem mittleren Pedigree-
zuchtwert, was auf eine teilweise Uber-
schitzung der konventionellen Pedigree-
zuchtwerte zuriick geht. In Validierungs-
studien konnte gezeigt werden, dass der goZW
im  Durchschnitt den  tdchterbasierten
Zuchtwerten wesentlich besser entspricht.

Wie zu erwarten, ergibt sich fiir Kandidaten
mit hoheren Pedigreeindices eine hdhere
Wahrscheinlichkeit, gesetzte Untergrenzen im
genomischen Zuchtwert zu iiberschreiten.
Anders ausgedriickt, steigen die mdglichen
Selektionsquoten aus Genotypisierungen von
Kandidaten mit hoheren Pedigreeindices
deutlich an. Natiirlich muss hier ein
Augenmerk auf die Bewahrung der Vielfalt der
verschiedenen ,Linien*“ gerichtet werden.
Allerdings stammen die insgesamt 647
Kandidaten mit einem aktuellen goZW >130

Herkiinften Kandidaten in den interessanten
Zuchtwertbereich schaffen.

Beim Ankauf der Kandidaten durch die
Besamungsstationen ist der genomische
Zuchtwert mittlerweile ein unverzichtbarer
Bestandteil der Kaufentscheidung. Seit der
Einfiihrung der genomischen Zuchtwerte wird
eine deutlich hohere Selektionsintensitit in
Deutschland und Osterreich angewendet. In
Abbildung 3 sind hierzu die genetischen
Trends der bis April 2012 registrierten
Besamungsbullen aufgezeigt. Hier zeigt sich
ein deutlicher Anstieg der Bullen im
Geburtsjahr 2010. Diese deutliche Steigerung
der Selektionsintensitdt geht einher mit einer
deutlich geringeren Anzahl an eingestallten
Bullen in den Besamungsstationen. So liegen
im Geburtsjahr 2010 bislang nur 301
registrierte Besamungsbullen vor, wihrend in
den Geburtsjahren 2005 bis 2009 im Mittel

von insgesamt 105 Vitern ab, was zeigt, dass 656 Bullen eine  Nachkommenpriifung
es aktuell aus sehr vielen verschiedenen begonnen haben.
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Abbildung 3: Genetischer Trend der registrierten Besamungsbullen in Deutschland und

Osterreich iiber die Geburtsjahre 1998 bis 2011.
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Aktuelle Projekte zur
Weiterentwicklung

Aus einer Reihe von laufenden
Forschungsprojekten (DEU: Synbreed,
PAGeS, AUT: Across Breed, Gene2Farm) ist
mit weiteren neuen Erkenntnissen zur Nutzung
von genomischen Informationen des Illumina
HD-Chips zu rechnen, mit dem die Anzahl an
detektierten SNPs je Einzeltier von 54.000 auf
iiber 700.000 steigt. Hier ist mit konkreten
Untersuchungsergebnissen  beziiglich  der
Nutzung in der genomischen Zuchtwert-
schitzung der Rassen noch in 2012 zu
rechnen. Neben den hochdichten SNP-Chips
wird innerhalb des PAGeS Projektes auch ein
Versuch mit einem neuen sog. Low-Density
SNP-Chip der Firma Illumina mit 7.000 SNP
mit knapp 100 bayerischen Bullenmiittern der
Rasse Braunvieh durchgefiihrt. Inwieweit die
neuen Chipgenerationen einen Eingang in die
Routinelogistik haben konnen, wird nach
Vorliegen der Untersuchungsergebnisse zu
entscheiden sein.

Neben den Weiterentwicklungen auf dem
Gebiet der Genotypisierung gibt es auch
interessante Entwicklungen auf dem Gebiet
der Probenahme. Hier werden derzeit
verschiedene Nasentupferproben und eine
alternative Probenahme von Ohrgewebe zur
DNA-Gewinnung in Praxisversuchen in
Bayern und Osterreich getestet. Auch hier gilt
es die Erfahrungen aus diesen Versuchen im
Laufe der ndchsten Monate zu bewerten und
abzuwigen inwieweit sie fiir die Nutzung in
der Routinelogistik anwendbar sind.

Ausblick

Mit dem Ausbau der internationalen
Zusammenarbeit und hier insbesondere mit der
geplanten Zugénglichkeit des weltweiten
Braunviehgenotypenpools bei Interbull ist mit
weiteren Verbesserungen des genomischen
Zuchtwertschitzsystems zu rechnen. Durch das
Auflaufen der Wartebullenjahrginge mit
Tochterinformationen ist in den néchsten drei
Jahren noch mit einer stetigen Vergréferung
der Lernstichprobe zu rechnen. Der in den

letzten Monaten deutlich reduzierte Ankauf
von jungen Besamungsbullen zeigt jedoch,
dass sich dieser Zuwachs in den néchsten
Jahren verringern wird und dass hier auch
andere Strategien zur Validierung der
Verfahren notwendig sein werden. In diesem
Zusammenhang kann auch die Frage nach der
Durchfiihrung einer zufiélligen Ersteinsatz-
phase vor einem freien Einsatz der Bullen in
der breiten Population aufgeworfen werden.
Durch eine solche Ersteinsatzphase koénnen
Tochterinformationen iiber eine breite Palette
an verschiedenen Umwelten gewonnen
werden. Insbesondere bei Zuchtwertschitz-
verfahren, bei denen keine vollstindige
Erfassung der Merkmale bei allen Tieren
erfolgt (z.B. Exterieur) kann so auch ein
verzerrender Einfluss des Anpaarungspartners
auf den ersten tochterbasierten Zuchtwert
deutlich reduziert werden.

Abschlieflend kann man feststellen, dass die
vorliegende genomische Zuchtwertschitzung
verbunden mit der aufgebauten Logistik eine
ideale Voraussetzung zum Beginn einer
intensiven Nutzung im Rahmen der deutschen
und Osterreichischen Zuchtprogramme bei den
Rassen Fleckvieh und Braunvieh darstellt. Die
Ausgangssituation ist fiir die Organisationen
und Landwirte in Deutschland und Osterreich
sehr dhnlich und es héngt viel von den
Verantwortlichen ab, wie gut dieses neue
Werkzeug in der Zuchtarbeit Eingang findet
und welche Ergebnisse damit erzielt werden
konnen.
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Stand der genomischen Selektion in der Schweizer
Rinderzucht

Andreas Bigler

Die Arbeitsgemeinschaft der Schweizer
Rinderziichter (ASR) hat 2008 entschieden,
die Grundlagen fiir eine genomische Selektion
in der Schweiz zu schaffen. So wurden alle
vollstdndig gepriiften Schweizer KB-Stieren
der wichtigsten Milchviehrassen mit dem 50k
Chip von Illumina typisiert, um einen eigenen
Trainingsdatensatz fiir die Effektschitzung
aufzubauen. Als Ergidnzung dazu konnten mit
einigen Léndern noch zusédtzliche Genotypen
ausgetauscht werden. Parallel dazu wurden die
notwendigen Programme entwickelt, um die
Zuchtwertschitzung aufzubauen. Im Dezember
2009 wurden die ersten Kandidaten typisiert
und mit direkt genomischen Zuchtwerten

(DGZW) fiir die Leistungsmerkmale bewertet.
Nach und nach sind weitere Merkmale
hinzugekommen. Die Qualitas AG ist heute im
Auftrag der drei Milchvieh-Zuchtverbdnde
verantwortlich fiir die Durchfiihrung und die
Weiterentwicklung der genomischen Zucht-
wertschédtzung in der Schweiz. In Tabelle 1 ist
ersichtlich auf wie vielen Stieren die
Effektschiatzungen basieren und wie viele
Genotypen insgesamt verfiigbar sind. Durch
eine verstdrkte internationale Zusammenarbeit
konnte  der  Trainingsdatensatz ~ weiter
ausgebaut werden, was sich positiv auf die
Sicherheit der DGZW auswirken sollte.

Tabelle 1: Anzahl Genotypen in der Schweiz (Stand Jan. 2012)

Zuchtverband Total typisierte Trainingsstiere ~ Trainingsstiere aus

Tiere dem Ausland
Braunvieh Schweiz 6834 3685 2220
swissherdbook 5281* 3°616%* 2030
Schweiz. Holsteinzuchtverband 3°182%* 3°327*

Die Sicherheit der genomischen Zuchtwerte
leitet man aus der Ubereinstimmung zwischen
DGZWs und  Zuchtwerten aus  der
Nachzuchtpriifung ab. Dafiir wird ein Teil der
Stiere im urspriinglichen Trainingsdatensatz
von der Effektschitzung ausgeschlossen
(Validierungs-Tiere) und eine separate
Effektschitzung durchgefiihrt. Die Sicherheit
der DGZWs aller Tiere resultiert aus der
Ubereinstimmung zwischen dem DGZW und
den Zuchtwerten aus der Nachzuchtpriifung
der Validierungs-Tiere. In der Tabelle 2 sind
die so geschitzten Sicherheiten der DGZW fiir
die Rassen Red Holstein (RH) + Swiss
Fleckvieh (SF) sowie fiir Braunvieh (BV)
zusammengestellt. Neben der Anzahl Stiere
spielt aber auch die Zusammensetzung der
Stiere im Trainingsdatensatz eine wichtige
Rolle. Die Viter der Kandidaten sollten
moglichst vollstindig im Trainingsdatensatz

vorhanden sein. Unsere Untersuchungen haben
ergeben, dass sich die Rassen Original
Braunvieh (OB) und Simmental (SI) zu sehr
von den vorhandenen Trainingsdatenséitzen
unterscheiden und daher sind die Sicherheiten
der DGZW viel zu tief. Deshalb kann fiir diese
Rassen die genomische Selektion noch nicht
genutzt werden.

Tabelle 2: Sicherheit (B%) der DGZW fiir
ausgewihlte Merkmale

Merkmal RH, SF BV
Produktion 56 - 61 % 51 %
Zellzahl 41 % 54 %
Exterieur 14 -59 % 32-70 %
38,2 % 50,3 %
Fruchtbarkeit 41-55% 52-58%
Nutzungsdauer 30 % 38 %
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Genomisch optimierte
Zuchtwerte

Der DGZW eines Tieres stellt eine zusétzliche
Information zu den bisherigen traditionellen
Zuchtwerten dar. Die bestmogliche Schitzung
fiir den genetischen Wert eines Tieres ergibt
sich, wenn alle vorliegenden Informationen
(traditionell und genomisch) genutzt und zu
einem Index zusammengefasst werden. Diesen
kombinierten Wert nennen wir genomisch
optimierter ~ Zuchtwert  (GOZW).  Die
Gewichtung vom DGZW und traditionellem
Zuchtwert zum GOZW erfolgt anhand der
Sicherheiten. Bei jungen Tieren mit einem
(unsicheren) Abstammungszuchtwert erhélt
der DGZW ein relativ gro3es Gewicht. Sobald
ein Tier aufgrund von Eigen- oder
Nachkommenleistungen einen traditionellen
Zuchtwert mit einer hdheren Sicherheit
aufweist, wird das Gewicht des DGZW im
GOZW Kkleiner. Daher entspricht der GOZW
bei sicher nachzuchtgepriiften Stieren beinahe
dem traditionellen Zuchtwert. Die
Nomenklatur des GOZW richtet sich danach,
welcher traditionelle Zuchtwert mit dem
DGZW kombiniert wurde:

Deklaration der GOZW:

GA DGZW + Abstammungszuchtwert

G DGZW + CH-Nachzuchtpriifungsresultat
GI DGZW + Interbull-Zuchtwert

Erfolgreiche Validierung bei
Interbull

Im Sommer 2010 hat die Qualitas mit
Zuchtwerten des Merkmals EiweiB3-kg von
Braunvieh, Red Holstein und Holstein bei der
Validierung fiir Interbull teilgenommen.
Daraus ging hervor, dass die Genomischen
Zuchtwerte besser mit den realisierten
Zuchtwerten aus der Nachzuchtpriifung (NZP)
iibereinstimmen als herkdmmliche Abstam-
mungszuchtwerte. Es konnte auch festgestellt
werden, dass die Skalierung der DGZW
korrekt ist und keine  systematische
Uberschitzung vorliegt. Die Validierung fiir
weitere Merkmale ist in Arbeit.

Logistik

Die Qualitas libernimmt auch die logistische
Koordination fiir die Proben der Tiere, die
genomisch untersucht werden. In der Schweiz
sind dazu derzeit Haare, Nasenschleim-
hautabstriche sowie bei KB-Stieren
Samendosen iiblich. Die Proben werden zur
Analyse an das spezialisierte Labor des IFN in
Schonow (DE) weitergeleitet. Die Genotypen
werden dann in die Datenbanken der
Zuchtverbiande eingelesen und diese melden
dem Auftraggeber das Resultat zuriick.
Dreimal  jédhrlich, jeweils nach einer
konventionellen Zuchtwertschitzung, werden
die GOZWs aller genomisch untersuchten
Tiere neu berechnet und bei den Datenbanken
der Zuchtverbinde gespeichert. Ab dann

erscheinen die GOZWs auch auf den
Abstammungsausweisen und sind somit
offiziell publiziert.

Ausblick

Aktuelle Forschungsarbeiten im Bereich der
genomischen Selektion beschéftigen sich u.a.
mit der Nutzung verschiedener SNP-Chips und
sogar der vollstindigen Genomsequenz. Nach
wie vor aber ist der Bovine50k-Chip (54'000
SNP) der Firma Illumina Standard. Illumina
bietet dariiber hinaus im Rinderbereich auch
LD-Chips (Low Density) mit etwa 7'000 SNP
und einen HD-Chip (High Density) mit knapp
800'000 SNP an. Mittels der sog. Imputierung
konnen z.B. Typisierungsergebnisse vom LD-
Chip auf den 50k-Chip oder vom 50k-Chip auf
den HD-Chip hochgerechnet werden. Mit dem
HD-Chip und Sequenzdaten werden besonders
Hoffnungen im Bereich der genomischen
rasseiibergreifenden Zuchtwertschitzung
gesetzt, wodurch vor allem unsere kleineren
Populationen (OB, SI, SF) profitieren konnten.
Verschiedene Forschungsgruppen beschéiftigen
sich international unter anderem mit der
Nutzung von  Sequenzdaten in  der
genomischen Zuchtwertschdtzung beim Rind.
Sequenzdaten  stellen  sozusagen  den
ultimativen SNP-Chip dar, da die fiir die
Ausprigung eines Merkmals verantwortliche
Genvariante in jedem Fall im Datensatz
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enthalten ist. Die SNP-Effekte aus der
genomischen  Zuchtwertschdtzung  sollten
somit die tatsdchlichen Geneffekte deutlicher
darstellen. Dadurch konnte die Sicherheit der
genomischen Zuchtwerte erhoht werden.
Zudem konnte die genomische Zuchtwert-
schitzung nachhaltiger werden, d.h. die
geschitzten  SNP-Effekte  bleiben  {iber
Generationen konstanter. Die ASR bzw.
Qualitas plant die Sequenzierung von 60
Tieren bei Prof. Ruedi Fries in Miinchen.

Schlussfolgerungen

* Genomische ZW  sind ndher am
nachzuchtgepriiften ZW als Abstammungs-
zuchtwerte.

Der Trainingsdatensatz bildet die Basis fiir
die genomische Zuchtwertschitzung und
sollte aus moglichst vielen Tieren mit
moglichst genauen traditionellen Zucht-
werten zusammengesetzt sein.

Es steckt noch viel Verwandtschaft in den
SNP-Effekten. Daher sollten moglichst alle
Linien im Trainingsdatensatz vorliegen.

Genotypen sind ein Spiegelbild der
Population(en). Deshalb konnen derzeit
noch keine DGZW fiir Original Braunvieh
und Simmentaler geschétzt werden.

Die  Entwicklung der  genomischen
Selektion geht weiter. Es bleibt noch viel zu
tun!
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Genomische Selektion 2.0:
Von SNPs zur DNA-Sequenz

Hermann Schwarzenbacher

Einleitung

Die Genomische Selektion (GS) wurde in der
Rinderzucht so schnell in die praktische
Anwendung iberfiihrt wie kaum je eine
wissenschaftlich-technische Innovation zuvor.
Dies ist einerseits ein Zeichen fiir die grofle
Offenheit gegeniiber Neuerungen in dieser
Branche, andererseits zeigt es, dass die GS
eine  der  wichtigsten technologischen
Fortschritte in der Tierzucht der letzten
Jahrzehnte darstellt.

Das bislang in der Zuchtwertschitzung
angewandte konventionelle BLUP Tiermodell
erlaubt es, iiber die Ahnlichkeit zwischen
verwandten Tieren Zuchtwerte fiir Merkmale
zu schitzen, fiir die das Tier selbst keine
Eigenleistung aufweist. Als  klassisches
Beispiel sei hier der Milchwert eines Stieres
genannt, der iiber die Leistungsbeobachtungen
seiner Tochter geschétzt wird. Eine wichtige
Beschrankung dieses Verfahrens besteht
jedoch darin, dass die Zufallshélfte der
Erbanlagen, die Eltern an ein Tier weitergeben,
bisher nur {ber Nachkommen geschitzt
werden konnte. Dies fiihrt dazu, dass selbst im
theoretischen Fall, bei dem der wahre
Zuchtwert beider Eltern bekannt wire,
Zuchtwertsicherheiten von 50% bei Jungtieren
nicht {berschritten werden konnten. Dies
machte fiir die Entscheidung, ob ein Stier in
den breiten Besamungseinsatz gehen sollte,
eine Nachkommenpriifung notwendig, was
jedoch zu langen Generationsintervallen und
damit geringeren jdhrlichen Zuchtfortschritten
fiihrte.

Diese Limitiation wurde weitgehend durch die
Einfiihrung der genomischen Zuchtwert-
schiatzung tiiberwunden. Genetische Marker-
information erlaubt nun die Schétzung der
Zufallshédlfte ohne Nachkommen. Wenn auch
die Sicherheiten mit rund 65% wesentlich
niedriger sind als bei der Nachkommen-
prifung, so wiegt der Vorteil der Verkiirzung

des Generationsintervalls den Nachteil der
grofBeren Unsicherheit bei weitem auf.

Wihrend die GS bei den Praktikern
zunehmend an Akzeptanz gewinnt, stehen

Genomforscher dieser Technologie  oft
skeptisch  gegeniiber. Denn obwohl der
Terminus  ,genomisch®  suggeriert, dass
Varianten in Einzelgenen in der

Zuchtwertschiatzung berticksichtigt wiirden,
trifft dies nicht zu. Vielmehr werden die
Effekte von Chromosomenabschnitten
geschitzt. Die Anzahl der unabhéngigen
Abschnitte (Me) die in einer Rinderpopulation
vorliegen konnen durch folgenden
Zusammenhang beschrieben werden
(Daetwyler et al., 2010):

. _2N.L
In(4N,L)

Ne effektive Populationsgrofle,
L Linge des Genoms in Morgan (30 M beim
Rind)

Fiir effektive Populationsgroflen (N.) von 60

(Braunvieh) bzw. 150 (Fleckvieh) ergeben sich

damit rund 400 bzw. 900 unabhingige

Chromosomenabschnitte. Diese Segmente sind

also relativ lang und umfassen hunderte bis

tausende  von  FEinzelgenen. Da  die

Merkmalseffekte dieser langen Abschnitte nur

innerhalb einer Rasse Giiltigkeit haben, sind

bisher auch alle Bestrebungen leistungsfahige
rasseiibergreifende Zuchtwertschitzungen
aufzubauen gescheitert.

Die oft unterschiedliche Betrachtungsweise

von Genomforschern und Zuchtwertschétzern

auf die Genetik der Merkmalsauspragung lasst
sich auf zwei Modellvorstellungen zurilick-
fiihren:

e Das infinitesimale Modell besagt, dass
Einzelgene bei der Merkmalsauspriigung
unwichtig sind — es sind tausende Gene mit
jeweils kleinen Einzelwirkungen beteiligt.
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e Das Hauptgenmodell geht hingegen davon
aus, dass wenige Einzelgene einen
wesentlichen  Beitrag zur Merkmals-
auspriagung leisten, der restliche Anteil wird
durch viele unbedeutende Einzelgene
determiniert. Genomforscher versuchen
diese Hauptgene aufzuspiiren damit diese
direkt in der Selektion beriicksichtigt
werden konnen.

Schauen wir auf die Ergebnisse genomweiter
Studien der letzten Jahre, dann fillt folgendes
auf: Bel manchen Merkmalen, wie etwa dem
Milchfettgehalt gibt es wenige Einzelgene mit
starker Einzelwirkung. Sehr oft zeigt sich ein
Bild das dem infinitesimalen Modell weit
dhnlicher ist als dem Hauptgenmodell. Bei den
meisten wirtschaftlich wichtigen Leistungs-
merkmalen scheinen hunderte bis tausende
Gene an der Merkmalsauspriagung beteiligt zu
sein (Goddard, 2010).

Die rasanten Weiterentwicklungen im Bereich
der Sequenziertechnologie erdffnen nun neue
Perspektiven fiir die Genomforschung. Fries et
al. (2011) sagen in Zusammenhang mit der
Verfiigbarkeit von individuellen Sequenzdaten
eine neue Entwicklungsstufe der genomischen
Selektion voraus und haben diese mit dem
Ausdruck ,Genomische Selektion 2.0° belegt.
In diesem Artikel werden diese Technologien
schematisch dargestellt und es wird versucht,
mogliche Auswirkungen auf die Rinderzucht
aufzuzeigen.

Genomsequenzierung

Die Desoxyribonucleinsdure, englisch mit
DNA abgekiirzt, ist aus einer Kette von
Nucleotiden aufgebaut. Diese Bausteine der
DNA unterscheiden sich durch die vier
organischen Basen Adenin, Guanin, Cytosin
und Thymin. Unter Sequenzierung versteht
man die Entschliisselung der Abfolge dieser
Basen am DNA Strang, wobei das
Rindergenom rund 3 Milliarden solcher
Bausteine aufweist.

Bei der traditionellen Sequenzierungstechnik
(Sanger Sequenzierung) wird nur ein kleines
Genomstiick nach dem anderen einzeln
entschliisselt. Der Vorteil dieses Verfahrens ist
die exzellente Genauigkeit, der Nachteil der

niedrige Durchsatz und die damit verbundenen
hohen Kosten. Die Sequenzierung des Genoms
des Menschen mit dieser Technologie dauerte
rund 10 Jahre (Fertigstellung im Jahr 2002)
und die Kosten beliefen sich auf mehrere
hundert Millionen US Dollar. Nichts desto
trotz  spielte diese Technologie eine
entscheidende Rolle fiir die Erstellung der
sogenannten Referenzsequenz vieler Arten.
Diese Referenzsequenz wird in den heute
groen  Resequenzierungsprojekten  dazu
verwendet Varianten zu identifizieren, das
heillt Abschnitte, in denen sich die Sequenz
eines Individuums von der Referenzsequenz
unterscheidet.

Hochdurchsatzsequenzierung

Der wichtigste Unterschied dieser Verfahren
besteht darin, dass diese ungerichtet
sequenzieren. Die Erhohung des Durchsatzes
um den Faktor 10'* wurde durch eine massive
Parallelisierung der Abldufe ermoglicht.
Zunidchst wird die DNA zufillig in kleine
Stiicke zerschnitten und mit Klebestellen
versehen. Anhand dieser Klebestellen binden
die DNA Stiicke nun an einer Platte, der
sogenannte ,Flow Cell* an. Dort werden die
Abschnitte exponentiell vermehrt.
Abschlieend wird gleichzeitig an sdmtlichen
DNA Stiicken die eigentliche Sequenzierung
durchgefiihrt, wobei farbstoffmarkierte DNA
Bausteine den vorbereiteten DNA Stiicken in
vier unterschiedlichen Farben angeboten
werden. Entsprechend der Basenabfolge
werden die Basen nun schrittweise eingebaut.
Jeder Baseneinbau entspricht einem Zyklus
und nach jedem Zyklus wird ein Foto gemacht
und somit der neu eingebaute Farbstoff bzw.
die Base an der entsprechenden Stelle erkannt.
Faszinierend an diesem Prozess ist die
unvorstellbar groBe Anzahl von Einzel-
reaktionen, die gleichzeitig und auf kleinstem
Raum ablaufen (Streubel, 2012). Diese neuen
Technologien haben im Verlauf der letzten 10
Jahre zu einer Kostenreduktion um den Faktor
60.000 gefiihrt, eine Dynamik die jene der
Steigerung der Rechnerleistungen (Moorsches
Gesetz) weit tibertrifft (siche Abbildung 1).
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Abbildung 1: Kostenentwicklung der Sequenzierung eines Rindergenoms mit 10 facher
Abdeckung (blaue Linie) sowie Durchsatz pro Maschinenlauf in Kilobasen (braune Quadrate).
(http://www.genome.gov/sequencingcosts/; Pareek et al., 2011)

Im néchsten Schritt werden die relativ kurzen Referenz passt. Um allerdings das gesamte
Sequenzabschnitte  mit  der  gesamten Genom abdecken zu konnen, muss jede
Referenzsequenz verglichen. Die Mehrzahl der  Position im Genom mehrfach reprasentiert sein
sequenzierten  Abschnitte  weist eine  (mehrfache Abdeckung). Dies wird durch eine
einzigartige Abfolge von Basen auf, sodass Uberlappung der sequenzierten Abschnitte
diese nur an eine bestimmte Stelle der erreicht (Abbildung 2).

Referenzsequenz

Abbildung 2: Zuordnung (Alignment) der zufillig sequenzierten Abschnitte zur
Referenzsequenz (orange markiert). Die Farben symbolisieren die vier organischen Basen. Die
gelbe Linie markiert einen Sequenzabschnitt, der eine 4 fache Abdeckung aufweist.

Bei der Zuordnung dieser Sequenzabschnitte Position weist also einen SNP auf (Single
fallen Segmente auf, die nicht vollstindig zur Nucleotide Polymorphism) und das
Referenzsequenz passen. In der Abbildung 3 sequenzierte Tier ist heterozygot an dieser
weisen zwei der vier Segmente eine einzelne Position.

variable Position (blau anstatt griin) auf. Diese
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' variable Base

N variable Base

Referenzsequenz

Abbildung 3: Vergroferung des in Abbildung 2 strichlierten Bereichs: Zwei der vier Sequenzen
weisen eine Abweichung (blaue Base) zur Referenzsequenz auf (griine Base). Dieses Tier ist

daher heterozygot an dieser Position.

Limitationen der
Hochdurchsatzsequenzierung

Bei der Sequenzierung konnen zwei Arten von
Fehlern passieren: Einerseits kann ein
bestehender SNP iibersehen werden, wenn die
variable Position zufdllig nicht in den
sequenzierten Sequenzsegmenten reprasentiert
ist. Diese Fehler konnen durch eine hohe
Abdeckung reduziert werden. Ein zweiter
moglicher  Fehler besteht darin, dass
Sequenzierungsfehler zur falschlichen
Detektion von SNP fiihren. Die Reduzierung
der Fehlerrate bei der Sequenzierung ist
Gegenstand intensiver Forschung. Dennoch
muss angemerkt werden, dass Fehlerraten von
2 bis 5% Prozent durchaus realistisch sind
(Nielsen et al, 2011). Die Qualitdt der Daten
ist also deutlich geringer als jene von SNP
Chips.

Die Datenmengen, die bei Sequenzierungen
anfallen, sind enorm: Die eigentlichen
Rohdaten — hochauflosende Digitalfotos -

allerdings schon wihrend des Auslesens der
Daten wieder geloscht. Der Speicherbedarf fiir
die Rohdaten beléuft sich derzeit auf circa 125
Gigabyte pro Genomsequenz mit 10 facher
Abdeckung (miindliche Auskunft Dolezal M.,
Quantomics Konsortium).

Nutzung von Sequenzdaten

Da die Kosten fiir eine Genomsequenzierung
mit 10 facher Abdeckung aktuell immer noch
bei rund 2.000€ liegen, erscheint aus heutiger
Sicht eine vollstindige Sequenzierung ganzer
Stierjahrgdnge als zu teuer. Man nutzt daher
die bereits in groBer Zahl vorliegenden SNP
Chips mit 50.000 sowie 777.000 Genotypen
pro Tier. Sequenziert werden nur die
wichtigsten Ahnen einer Population, also
Stiere deren Gene sich in der gesamten
Population angereichert haben. Wie in
Abbildung 4 dargestellt, haben etwa bei
Fleckvieh nur 50 Tiere einen rund 75%igen

belaufen sich fiir eine Einzelsequenzierung auf Anteil —an  der  gesamten  genetischen
mehrere TeraByte. Diese Fotos werden Variabilitit.
3-Lénder-Seminar 2012 Schwarzenbacher — Genomische Selektion 2.0 29



Abbildung 4: Anteil der 100 wichtigsten Ahnen am Genpool der Rassen Fleckvieh und
deutsches Holstein (Quelle: Fries und Pausch, 2012; Lehrstuhl fiir Tierzucht der TU Miinchen,
http://www.svt-asp.ch/PDF/2012/Ruedi%20Fries.pdf).

Uber sogenannte Imputationsverfahren werden
dann Sequenzenzdaten von Schliisseltieren mit
den SNP Chip Daten der Stierpopulation
kombiniert und so ist es moglich, die
vollstindige @~ DNA  Sequenz fiir alle
genotypisierten Tiere mit relativ  hoher
Zuverlassigkeit abzuleiten.

Assoziationsstudien mit
Sequenzdaten

Die Sequenzdaten konnen dann dazu ver-
wendet werden, in grol  angelegten
Assoziationsstudien Hauptgene feinzu-
kartieren. Das Ziel in solchen Studien ist es,
jene genetischen Varianten zu identifizieren,
die einen ursdchlichen FEinfluss auf die
Merkmalsauspragung haben. Dies dient dem
wissenschaftlichen Erkenntnisgewinn,
wichtige Hauptgene konnten aber auch in
genomischen Zuchtwertschitzverfahren
Berticksichtigung finden. Besonders effizient
konnen Sequenzdaten zur Aufklirung und
Selektion gegen Erbfehler genutzt werden.

Im Gegensatz zu Genotypen aus SNP Chips ist
es nun sehr wahrscheinlich, dass die kausalen
Varianten wirklich in den Sequenzdaten
vorliegen. Die Herausforderung besteht freilich

darin, die wenigen ,Nadeln im Heuhaufen®
auch aufzufinden.

Genomische Zuchtwertschatzung
mit Sequenzdaten

Zum Zeitpunkt da dieser Artikel verfasst wird,
gibt es nach Kenntnis des Autors weltweit

noch keine Studie in der genomische
Zuchtwerte beim Rind aus Sequenzdaten
geschiatzt  wurden. Die  Erfinder der

genomischen Zuchtwertschiatzung haben aber
auch in diesem Bereich eine wegweisende
Simulationsstudie vorgelegt (Meuwissen und
Goddard, 2010). Simulationsstudien versuchen
Aussagen zu Zusammenhéngen zu machen, die
zu komplex sind um eine direkte
mathematische Losung zu finden. Zu diesem
Zwecke wird versucht, die Realitit mdglichst
gut in Modellen abzubilden. In diesem Modell
wurden Sequenzdaten und Leistungsmerkmale
fiir eine fiktive Population am Rechner geniert.
Dann wurden die Daten uber Verfahren, die
auch in der routinemiBigen genomischen
Zuchtwertschiatzung  angewendet  werden,
ausgewertet. Die Autoren konnten deutlich
hohere Sicherheiten erreichen, wenn knapp
eine Million anstatt 30.000 SNP zur Schitzung
verwendet wurden (Abbildung 5).
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Wurde das Hauptgenmodell mit nur 90
relevanten Genorten in der Simulation
unterstellt, dann waren die Sicherheiten

wesentlich hoher als beim Modell mit rund
900 Genorten, vor allem bei den Varianten mit
dichten SNP Daten.

Wurden die 990.000 SNP zusitzlich um die
kausalen Genvarianten ergidnzt, dann stiegen

die Sicherheiten nochmals um 3 bis 7% an.
Wie bei allen Simulationsstudien sind die
Ergebnisse nur auf der Basis der unterstellten
Annahmen zu interpretieren. Die Ergebnisse
sind daher nur in dem Ausmal relevant, als es
gelungen ist sich im Simulationsmodell der
Realitdt anzundhern.

100
=) Genorte

90 -

=fl=900 Genorte
80 | %
70

60 /
9 S A

30 /
20 E//

10

Sicherheit der Zuchtwerte (%)

0 |

30.000 330.000

Anzahl SNP

990.000

Abbildung 5: Zusammenhang zwischen Markerdichte, Anzahl von kausalen Genorten die das
Merkmal beeinflussen und der Zuchtwertsicherheit aus einer Simulationsstudie (Meuwissen und

Goddard, 2010).

Die erste und bisher einzige Studie mit realen
Daten wurde bei der Taufliege (Drosophila
melanogaster) durchgefiihrt (Ober et al. 2012).
In dieser Studie wurden 168 Inzuchtlinien
resequenziert wobei 2,5 Millionen SNP
identifiziert werden konnten. Die
phianotypischen = Merkmale  wurden  als
Durchschnittswerte innerhalb der Inzuchtlinien
erhoben. Aus diesem Grund lagen die
Erblichkeiten nahe bei 100%. Die Autoren
fanden Sicherheiten genomischer Zuchtwerte
von nur 6%, was auf die kleine
Kalibrierungsgréf3e von nur 125 Individuen
zuriickgefiihrt wurde. Diese Sicherheit wurde
bereits erreicht, wenn 150.000 SNP in die
Schitzung einbezogen wurden. Eine weitere
Erhohung der SNP Dichte auf 2,5 Millionen
zeigte keine weitere Verbesserung der
Ergebnisse. Setzt man die GroBe der Genome
ins Verhiéltnis, dann entsprechen 150.000 SNP
bei der Taufliege rund 65.000 SNP beim Rind
(bei Ne von 150). Eine Vorauswahl von

125.000 SNP mit den groBten Einzeleffekten
fiihrte ebenfalls nicht zu einer Verbesserung
der Vorhersagefihigkeit. Besonders {iber-
raschend war die Beobachtung, dass das
Zuchtwertschitzverfahren, welches implizit
ein Hauptgenmodell unterstellt (BayesB) nicht
besser Abschnitt als das GBLUP Verfahren,
welches von einer infinitesimales Verteilung
der Geneffekte ausgeht. Die Autoren
begriinden dies damit, dass die beobachtete
Verteilung der SNP Effekte anzeigt, dass es
bei den untersuchten Merkmalen kaum
wichtige Einzelgene gab.

Zusammenfassung und Ausblick

Die neuen Techniken der Hochdurchsatz-
sequenzierung werden grofle Auswirkungen
auf die Tierzucht haben. Die Erstellung der
vollstdndigen Genomsequenz ist fiir praktische
Anwendungen finanzierbar geworden und es
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ist davon auszugehen, dass die Kosten weiter
rapide sinken werden. Neue
Technologiespriinge konnten in naher Zukunft

sogar die flichendeckende Sequenzierung
ganzer Populationen ermoglichen. Derzeit
laufen die Bestrebungen dahin, weltweit

Sequenzdaten verschiedener Rinderrassen im
,1000 Bull Genomes Project® zu poolen, mit
dem Ziel die gesamte genetische Variablitit

des Rindes identifizieren zu koénnen
(www.1000bullgenomes.com). Diese Ansitze
konnten  fir die  Entwicklung  rasse-
iibergreifender Zuchtwertschiatzungen weg-

weisend sein.

Die gewaltige VergroBerung der Genotypen-
daten verstdrkt das Missverhéltnis zu den zur
Verfligung stehenden Leistungsdaten. Dies
diirfte den Druck zur internationalen
Zusammenarbeit in der Zuchtwertschitzung
abermals vergroern. Denkbar wiére etwa die

Schiatzung  von  Effekten fir  kleine
Chromosomensegmente wobei Sequenz- und
Phanotypendaten = weltweit und  rasse-

iibergreifend einbezogen werden. Bei aller
Euphorie sollte man die auBlerordentliche
Komplexitit der genetischen Merkmals-
ausprdgung nicht unterschitzen. Die Baume
werden auch im Zeitalter der Sequenzdaten
nicht in den Himmel wachsen.
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Zuchtprogramme und genomische Selektion:
Fokus Tiergesundheit

Christa Egger-Danner1 und Alfons Willam?

! ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH, A-1200 Wien
? Universitdt fiir Bodenkultur, Institut fiir Nutztierwissenschaften, A-1180 Wien

Einleitung

Die Rinderzucht durchlduft derzeit sehr grof3e
Verdanderungen. Durch die Moglichkeiten der
genomischen Selektion werden die Zucht-
programme weltweit umstrukturiert. Grof3e
Steigerungen bei den Zuchtfortschritten von
bis zu 100% werden oftmals erwartet (u.a.
Schaeffer, 2006; Pryce and Daetwyler, 2011;
Scheffers und Weigel, 2012). Zuchtziele,
Zuchtprogramme und die Moglichkeiten der
Leistungspriifung werden {berdacht. Das
Interesse an neuen Merkmalen nimmt weltweit
zu. GroBe Bedeutung kommt hier den direkten
Gesundheitsmerkmalen zu. Zum einen sind es
wirtschaftliche Aspekte, zum anderen jedoch
auch die Anforderungen der Konsumenten an
die Lebensmittelproduktion. Tierschutz und
gesunde Lebensmittel von gesunden Tieren
gewinnen immer stiarker an Bedeutung.

Die Entwicklung der genetischen Trends und
der phénotypischen Entwicklung der Milch-
und der Fitnessmerkmale zeigt (ZuchtData,
2012), dass in den letzten Jahren sehr grof3e
Zuchtfortschritte bei den Milchleistungs-
merkmalen erzielt worden sind. Bei den
Fitnessmerkmalen sind jedoch mit Ausnahme
der Nutzungsdauer keine nennenswerten
Verbesserungen erreicht worden bzw. sind
teilweise auch leicht negative genetische
Trends zu beobachten. Das trifft vor allem auf
die Fruchtbarkeit zu. Bei der Zellzahl lassen
Zuchtplanungsrechnungen (Neuner und Goétz,
2011; Karras et al. 2011; Egger-Danner et al.
2012c) einen zu erwartenden leicht negativen
Trend erwarten. Da bei der Stierauswahl doch
starker auf das Merkmal Zellzahl geachtet
wird, sind die aktuellen genetischen Trends
leicht positiv  (ZuchtData, 2012). Das
phinotypische Niveau der Zellzahl mit einem
Durchschnitt von 197.000 (ZuchtData, 2012)
und einem Anteil von 23,3% der Kiihe mit

mindestens 3 Uberschreitungen iiber 200.000
(Egger-Danner et al. 2012b), ist aus wirt-
schaftlichen Griinden zu hoch. Bei der
Fruchtbarkeit weist ein Abgang von 24,1% der
Kiihe aufgrund von Fruchtbarkeitsproblemen
und ein Anteil von 26% der Kiihe mit
mindestens einer Fruchtbarkeitsdiagnose im
Kontrolljahr 2011 auf die Notwendigkeit einer
Verbesserung der Fruchtbarkeit hin.

Im vorliegenden Artikel wird dargestellt,
welche Auswirkungen durch die Nutzung der
neuen Moglichkeiten der genomischen
Selektion speziell auf die Tiergesundheit zu

erwarten sind. Dabei werden auch die
allgemeinen  Einflussfaktoren  auf den
Zuchtfortschritt diskutiert und dann im

Speziellen die Auswirkungen auf Fitness- und
Gesundheitsmerkmale untersucht. Der Fokus
liegt auf der Analyse von Moglichkeiten zur
Verbesserung  der  Tiergesundheit  im
Zusammenhang mit der  genomischen
Selektion. Aspekte von Interesse sind dabei die
Rolle von Phénotypen (=Leistungspriifung),
Zusammensetzung des Gesamtzuchtwertes,
Verdanderungen im Zuchtprogramm und die
Moglichkeit der Genotypisierung von Kiihen.
Die Modellrechnungen wurden basierend auf
den Daten und Kennzahlen von Fleckvieh
AUSTRIA durchgefiihrt.

Methode und Material

Die Modellrechnungen wurden mit dem
Computerprogramm ZPLAN (Willam et al.
2008) durchgefiihrt. Informationen zu den

verwendeten Parametern (Populations-
parameter, genetische Parameter, Wirt-
schaftlichkeitskennzahlen) sind in Egger-

Danner et al. 2012¢, Fuerst et al. 2010 und
Fuerst-Waltl et al. 2010 zu finden.
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Zuchtziel

Referenzszenario: Gesamtzuchwert (GZW-R)
Das Zuchtziel wird in Osterreich und
Deutschland durch den Gesamtzuchtwert
(GZW) beschrieben. Die relative Gewichtung
im Gesamtzuchtwert betrdgt bei Fleckvieh
derzeit 38% fiir Fett- und Eiweil} kg, 16% fiir
die Fleischleistungsmerkmale, 44% fiir die
Fitnessmerkmale und 2% fiir die Melkbarkeit.
Dieser Gesamtzuchtwert ist die Referenz fiir
die durchgefiihrten Modellrechnungen am
Beispiel Fleckvieh AUSTRIA. Die genetischen
Korrelationen zwischen den Merkmalen sind
bei Neuner und Gotz (2011) dargestellt.

Varianten: GZW-GMON und GZW-GMONS50
Fiir die Modellrechnungen wurde weiters ein
GZW-GMON (Gesamtzuchtwert mit direkten
Gesundheitsmerkmalen aus dem Projekt

Gesundheitsmonitoring) mit Beriicksichtigung

der direkten  Gesundheitsmerkmale im
Fruchtbarkeits-Index und der Mastitis und
ausgewihlten Euterexterieurmerkmalen im
Eutergesundheits-Index  erstellt. Fir die
Variante GZW-GMONS50 wurde das
wirtschaftliche Gewicht fur den
Fruchtbarkeits-Index und den Euter-
gesundheits-Index um 50% erhoht.

Die unterstellten Heritabilititen fiir den

Fruchtbarkeits-Index liegen bei 2% und fiir
den Eutergesundheits-Index bei 12%. Die
genetische Korrelation zwischen dem Merkmal
Fett + Eiweil kg und Fruchtbarkeits-Index
betrdgt -0,20. Die genetische Korrelation
zwischen Fett+Eiweil kg zum Euter-
gesundheits-Index betragt -0,25.

Tabelle 1: Additiv genetische Standardabweichung (sa), wirtschaftliches Gewicht pro sa (WGsa)
in Euro und wirtschaftliches Gewicht in Prozent (WG %) der Einzelmerkmale in den
verschiedenen Gesamtzuchtwerten (GZW-R, GZW+GMON und GZW+GMONS50 fiir

Osterreichisches Fleckvieh)

GZW-R GZW+GMON GZW+GMONS50

Merkmal Einh. SA wG/spa2 WG %  wG/sp wG % wG/sp wG %
Fkg kg 21,9 9,86 4,4 4,2 3.8
Ekg kg 16,4 73,80 33,4 31,5 28,5
NTZ g 26,5 16,08 7,3 6,9 6,2
AUS % 1,15 10,20 4,6 4,4 3.9
HKL Kla. 0,25 10,20 4,6 4,4 3,9
ND Tg. 180 29,64 13,4 12,6 11,4
PERS Pkt. 12 4,32 2,0 1,8 1,7
FRU-I Pkt. 12 15,0 6,8 28,43 12,1 42,64 16,4
KVLp Kla. 0,22 4,08 1,8 1,7 1,6
KVLm Kla. 0,22 4,08 1,8 1,7 1,6
TOTp % 4 9,0 4,1 3,8 3,5
TOTm % 4 9,0 4,1 3,8 3,5
EUG-I Pkt. 12 21,36 9,7 21,36 9,1 32,04 12,4
DMG Pkt. 12 4,32 2,0 1,8 1,7
Zuchtprogramm GS50 werden 50% der Besamungen mit
Fir die Modellrechnungen wird eine Jungstierén Flurchgeﬁihrt (__Abb' D. Das. gi.lt

. . . sowohl fiir die Herdebuchkiihe als auch fiir die
optimierte  Variante eines Nachkommen- . . . -
suchtprogrammes ~ auf  Basis  Fleckvieh S't1ermutte'r. B§1 der Var'1ante GS100 handelt es
AUSTRIA angenommen. Es werden die sich um ein rein genomisches Zuchtprogramm,

gleichen Selektionsintensitdten wie in den GS-
Varianten unterstellt um die Auswirkung der
hoheren Sicherheit und des Generations-
intervalles sichtbar zu machen. In der Variante

bei dem keine Stiere mit Nachkommenpriifung
mehr im Einsatz sind. Die Stiervéter sind zu
100% Jungstiere.
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Struktur der Zuchtstrategien: Nachkommenpriifung (NKP), genomisches

Zuchtprogramm mit 50% Besamungen mit Jungstieren (GS50) und genomisches Zuchtprogramm
(GS100) mit 100% Besamungen von Jungstieren (JSAI = Jungstier mit Ahneninformation, JSGS
= Jungstier mit Ahnen und genomischer Information, NKP = Nachkommen gepriift)

Einflussfaktoren auf den

Zuchtfortschritt
Der  Zuchtfortschritt  wird  durch die
Remontierung  (Selektionsintensitéit),  die

Streuung des Merkmals, die Zuverldssigkeit
der Zuchtwertschitzung und das Generations-
intervall bestimmt. Im Detail setzt sich der
Zuchtfortschritt aus den Zuchtfortschritten fiir
die 4 Selektionspfade: Kuhmiitter (KM),

Kuhviter (KV), Stiermiitter (SM) und
Stierviter (SV) zusammen, der pro Selektions-
pfad durch das Generationsintervall (T)

dividiert wird.

Die grofiten Hebel fiir die Verdnderung des
Zuchtfortschrittes durch genomische Selektion
sind das Generationsintervall und die
Selektionsintensitdt. Hohere Sicherheiten bei
den genomischen Zuchtwerten haben auf den
Zuchtfortschritt bezogen auf die Population im
Vergleich dazu relativ geringe Auswirkungen.
Die Annahmen fiir die Berechnung der
Generationsintervalle, Sicherheiten, etc. sind
in Egger-Danner et al. (2012) dargestellt.

Zuchtfortschritt in Abhangigkeit vom
Gesamtzuchtwert und Zuchtprogramm-
Varianten

Um die Auswirkung von Zuchtzielen mit
Bertiicksichtigung von direkten Gesundheits-
merkmalen und einer Verdnderung der

Gewichtung fliir diese Merkmale zu
analysieren, wurden die Varianten NKP, GS50
und GS100 fir die drei GZW-Varianten
(GZW-R, GZW-GMON, GZW-GMONS50)
berechnet.

Was bringt die Genotypisierung von
Kuhen fur die Tiergesundheit?

Auswertungen am Beispiel Fleckvieh (Egger-
Danner et al. 2012) =zeigen, dass der
limitierende Faktor fiir die Bereitstellung von
genomischen Zuchtwerten fiir die direkten
Gesundheitsmerkmale die Verfligbarkeit von
geniigend Stieren  mit  zuverldssigen
Diagnosedaten der Tochter ist. Derzeit konnten
maximal 1.000 Stiere flir die direkten
Gesundheitsmerkmale fiir die Referenz-
population herangezogen werden. Durch die
geringe Referenzpopulation und die niedrigen
Erblichkeiten sind die Mdglichkeiten von
genomischen  Zuchtwerten  fiir  friihe
Fruchtbarkeitsstorungen, Zysten, Mastitis oder
Milchfieber derzeit begrenzt. Aktuell gibt es
zwar konventionelle Gesundheits-Zuchtwerte,
fiir die Jungstiere stehen aber noch keine
genomischen Zuchtwerte fiir Gesundheit zur
Verfiigung. In  Modellrechnungen  von
Schwarzenbacher (2012) und Egger-Danner et
al. 2012 wurde der Nutzen der Geno-
typisierung von Kiihen am Beispiel Fleckvieh
AUSTRIA abgeschitzt.
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Ergebnisse

In Tabelle 2 ist der aktuelle GZW fiir
Fleckvieh in Deutschland und Osterreich mit
den genetischen Standardabweichungen und
wirtschaftlichen Gewichten dargestellt. Die
monetdren Zuchtfortschritte wurden mit dem

optimierten Nachkommenpriifsystem (Abb. 2)
berechnet. Es ist zu erkennen, dass bei diesen
Annahmen der Zuchtfortschritt sich zu 80,6%
aus den Milchleistungsmerkmalen, zu 11,5%
aus den Fleischmerkmalen und zu 6,6% aus
den Fitnessmerkmalen zusammensetzt.

Tabelle 2: Genetische Standardeinheiten (s(,)) und wirtschaftliche Gewichte (WG) pro s, in
EUR, relative Gewichtung der Merkmale und naturale und monetire Zuchtfortschritte pro Jahr

im Gesamtzuchtwert bei der Variante GZW-R

GzZw GzZw
Merkmal s(@a) wG/s(a) % % monZF/J % %
Milch Fkg kg 21,9 9,86 45 37,9 2,05 8,5 80,6
Ekg kg 16,4 73,80 334 17,39 72,1
Fleisch NTZ g 26,5 16,08 7,3 16,5 1,98 8,2 11,5
AUS % 1,15 10,20 4,6 0,24 1,0
HKL Klasse 0,25 10,20 4.6 0,24 2,3
Fitness ND Tag 180 29,64 13,4 43,7 1,45 6,0 6,6
PERS Pkte 12 4,32 2,0 0,16 0,7
FRU-I Pkte 12 15,00 6,8 -0,18 -0,8
KVLp Klasse 0,22 4,08 1,8 -0,16 -0,7
KVLm Klasse 0,22 4,08 1,8 0,26 1,1
TOTp % 4 9,00 4.1 -0,10 -0,4
TOTm % 4 9,00 4,1 0,29 1,2
Y4 Pkte 12 21,36 9,7 -0,14 -0,6
MBK DMG Pkte 12 4,32 20 2,0 0,31 1,3 1,3
220,94 100,0 24,10 100,0

Tabelle 3: Informationen zu Selektionsintensititen und relativen monetdren Zuchtfortschritten

im Vergleich

NKP GS50 GS100
Teststiere/Jungstiere 100 100 100
Vorselektion 1:10 1:10 1:10
Gepriifte Stiere/Altstiere 15 15 0
Stiervéter 8 8 NKP/20 JS 20JS
Generationsintervall 5,54 4,69 3,57
mon. ZF in % 100 115 130
Steigerung mon.ZF (%) relativ zu NKP +15 +30
In Tabelle 3 sind die wichtigsten Faktoren zur ~ Zuchtfortschrittes wider, da bereits beim
Bestimmung der Selektionsintensitdt fiir die unterstellten NKP-Modell die Selektions-

drei Modellvarianten NKP, GS50 und GS100
dargestellt. Es ist ersichtlich, dass durch den
Einsatz von 50% der Besamungen mit
Jungstieren bei den Herdebuchkiihen und
Stiermiittern der monetére Zuchtfortschritt pro
Jahr um 15% gesteigert werden kann. Wenn
alle Besamungen mit den Jungstieren
durchgefiihrt werden, so liegt die Steigerung
bei 30%. Diese Zahlen spiegeln nicht das
tatsdchliche Potential zur Steigerung des

intensititen an die GS-Systeme angepasst
wurde, zB Vorselektion 1:10.
Werden die direkten Gesundheitsmerkmale

mit ihren entsprechenden wirtschaftlichen
Gewichten inkludiert, so erhoht sich der
monetire Zuchtfortschritt fiir den

Gesamtzuchtwert bei allen Varianten um 1
bzw. 2 Prozent. Wenn das Gewicht fiir die
direkten Gesundheitsmerkmale um 50% erhoht
wird, so ist insgesamt mit einem leichten

3-Léander-Seminar 2012

Egger-Danner — Zuchtprogramme und genomische Selektion

36



Riickgang des  jéhrlichen = monetiren
Zuchtfortschrittes zu rechnen (Tabelle 4).

Die genomischen Zuchtprogramme GS50 und
GS100 fiihren zu einer leichten Stiarkung des
Fitnesskomplexes wie Tabelle 5 zeigt. Werden
die direkten Gesundheitsmerkmale friihe
Fruchtbarkeitsstorungen und Zysten im

maternalen  Fruchtbarkeits-Index  bertick-
sichtigt, so ist eine Stirkung des
Fitnesskomplexes zu erreichen. Wird das
Gewicht weiter erhoht, so ist eine starke
Verschiebung zur Fitness und Gesundheit zu
beobachten.

Tabelle 4: Jahrlicher monetiarer Zuchtfortschritt in Prozent relativ zu GZW-R mit einem
Nachkommenzuchtprogramm (NKP) fiir die verschiedenen Zuchtziele (GZW-R, GZW-GMON,

GZW-GMONS50) und Zuchtstrategien (NKP,

GS50 und GS100) und die entsprechenden

Generationsintervalle.

GI(J) GZW-R GZW+GMON GZW+GMONS50
NKP 5,54 100 101 99
GS50 4,69 115 116 114
GS100 3,57 130 132 129

Tabelle 5: Relativer jahrlicher monetirer Zuchtfortschritt zusammengefasst fiir Milchleistungs-
merkmale und Fitnessmerkmale fiir verschiedene Gesamtzuchtwerte (GZW-R, GZW-GMON,

GZW-GMONS50) in %

GZW-R GZW+GMON GZW+GMONS50

Milch FIT Milch FIT Milch FIT

NKP 80,6 6,6 76,3 11,2 68,5 19,5
GS50 79,3 8,9 74,4 14,2 66,2 22,9
GS100 80,4 8,4 75,1 14,1 66,6 23,1

Tabelle 6: Naturale Zuchtfortschritte bei verschiedenen Zuchtstrategien NKP, GS50 und GS100
auf die Merkmale EiweiBmenge (Ekg), maternaler Fruchtbarkeits-Index (Fru-I) und Euter-
gesundheits-Index (EU-I) bei unterschiedlichen Zuchtzielen (GZW-R, GZW-GMON, GZW-

GMONS50)
GZW-R GZW+GMON GZW+GMONS50
Ekg Frul EU-I Ekg Fru-l EU-I Ekg Frul EU
NKP 3,86 -0,15 -0,08 3,68 022 0,07 325 0,61 0,50
GS50 437  -0,11 -0,09 415 037 0,10 3,63 0,87 0,61
GS100 502  -0,15 -0,19 475 042 0,08 413 0,99 0,68

Aus Tabelle 6 ist ersichtlich, dass fiir den
aktuellen GZW (GZW-R) der Zuchtfortschritt
fiir die Eiweimenge fiir GS100 um 30%
gesteigert wird, der negative Trend bei der
maternalen Fruchtbarkeit bestehen bleibt und
sich der negative Trend bei der Zellzahl eher
verstarkt. Werden die direkten Gesundheits-
merkmale  beriicksichtigt, so ist beim
Fruchtbarkeits-Index, WO auch das
wirtschaftliche Gewicht erhéht wurde, eine
deutliche Verbesserung durch GS zu
beobachten. Bei Variante GZW-GMONS50 ist
sowohl fiir den Fruchtbarkeits-Index als auch

den Eutergesundheits-Index eine sehr positive
Entwicklung durch GS50 und GS100 zu
erkennen. Der Zuchtfortschritt fiir die
Eiweilmenge ist ebenfalls klar positiv, aber
auf einem niedrigeren Niveau.
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Diskussion von MaRnahmen zur
Verbesserung der Tiergesundheit
mit genomischer Selektion

Gestaltung von Zuchtprogrammen

Zuchtplanungsrechnungen haben gezeigt, dass
die Nutzung der genomischen Selektion den
Zuchtfortschritt bei der Fitness und Gesundheit
insgesamt leicht stirkt, jedoch bei Merkmalen,
die bisher einen negativen Trend aufweisen,
auch keine positive Entwicklung erzielt wird.
Ein Grund fiir die Stirkung von Fitness und
Gesundheit ist, dass durch die Reduktion der
Anzahl der Jungstiere und des hoheren Anteils
der Jungstierbesamungen die Sicherheit fiir die
Fitness- und Gesundheitsmerkmale steigt.
Solange im genomischen Zuchtprogramm auch
Nachkommen gepriifte  Stiere eingesetzt
werden, konnen diese Stiere ihre Gene auch
wieder weitergeben (Willam et al. 2002). Ohne
NKP-Stiere ist die hohere Sicherheit der
Zuchtwerte fiir Fitness und Gesundheit ein
Vorteil flir die Referenzstichprobe und damit
die Schitzung der genomischen Zuchtwerte fiir
diese Merkmale.

Es ist aber darauf hinzuweisen, dass die hohere
Sicherheit der genomischen Zuchtwerte der
Jungstiere im Vergleich zum Ahnenindex von
den Teststieren generell nur einen sehr kleinen
Beitrag zum Zuchtfortschritt ausmacht. Eine
hohere Sicherheit verringert das Risiko fiir den
Einsatz eines einzelnen Stieres. Bezogen auf
die Population tridgt der Sicherheitszuwachs
durch GS relativ wenig zum Zuchtfortschritt
bei. Die Steigerung des Zuchtfortschrittes
erfolgt vor allem durch die Verkiirzung des
Generationsintervalls und die Erhohung der
Selektionsintensitdt. Durch die Optimierung
der verschiedenen Schritte im Zuchtprogramm
ist beziiglich Stirkung der Gesundheit relativ
wenig zu erzielen. Durch genomische
Selektion ist aber auch nicht davon
auszugehen, dass ein Merkmal, das derzeit
stabil ist, sich deutlich verschlechtert.

Das Augenmerk auf Fitness und Gesundheit
bei der Auswahl der einzelnen Stiere ist eine
Moglichkeit, wo jeder Ziichter reagieren kann.
Um auf diese Merkmale zu setzen sind jedoch
auch die  entsprechenden  Phanotypen
(=Leistungspriifung) notwendig.

Gesamtzuchtwert mit direkten
Gesundheitsmerkmalen

Wie die Ergebnisse zeigen, ist die
Berticksichtigung von direkten Gesundheits-
merkmalen im Gesamtzuchtwert bei Fleckvieh
eine Moglichkeit einen positiven Trend fiir die
maternale Fruchtbarkeit und die Euter-
gesundheit zu erzielen. In Norwegen wurde
das wirtschaftliche Gewicht fiir Mastitis soweit
erhoht, dass der erwiinschte Zuchtfortschritt
erzielt werden kann (Heringstad, 2009; Geno,
2012). Odegard et al. (2003) zeigten, dass die
Berticksichtigung der Mastitis zusétzlich zur
Zellzahl die Effektivitit der ZW-Schitzung
deutlich steigert.

Je deutlicher ein Trend fiir ein Merkmal
ausgepragt ist, desto stirker wird der Trend
durch genomische Selektion forciert. Dieses
Ergebnis ist auch im Einklang mit Karras et al.
2011.

Phanotypen (=Leistungsprufung)

In internationalen Studien wird immer wieder
auf die Bedeutung von Phénotypen fiir
Gesundheitsmerkmale hingewiesen (Bishop et
al. 2011). Fehlende Phénotypen fiir diese
Merkmale sind sehr oft die limitierenden
Faktoren fiir Arbeiten zur Verbesserung der
Tiergesundheit. Um die Moglichkeiten der
genomischen Selektion fiir Gesundheits-
merkmale nutzen zu konnen, sind zuverlissige
Gesundheitsdaten von sehr vielen Kiihen eine
Voraussetzung. Durch die niedrige Erblichkeit
ist der bendtigte Umfang vergleichbar mit
anderen Fitnessmerkmalen wie zB
Fruchtbarkeit oder Kalbeverlauf. Daher ist es
wichtig, dass in Zukunft solche Merkmale im
Zuge der Leistungspriifung flichendeckend
erfasst werden (Egger-Danner et al. 2012).

Ist die Referenzpopulation fiir die Ableitung
der genomischen Zuchtwerte fiir diese
Merkmale kleiner als fiir andere Merkmale, so
sind auch keine so hohen Sicherheiten zu
erzielen. Konig und Swalve (2009) sind
besorgt, dass die Kluft zwischen Produktion
und funktionalen Merkmalen groBer werden
konnte, wenn fiir die Milchleistungsmerkmale
sehr sichere Zuchtwerte vorliegen und fiir
Fitnessmerkmale nicht.
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Genotypisierung von Kiihen

Die Untersuchung geht von der Publikation
von deRoos et al. (2011) aus, wonach eine
Referenzpopulation von  3.000  Stieren
vergleichbar mit 21.000 Kiihe bei -einer
Erblichkeit von  10% ist. In  der
Modellkalkulation =~ von  Schwarzenbacher
(2012) wurde von der Genotypisierung von
25.000 Kiihen in Abhéngigkeit von 2
Merkmalen, einem Milchleistungs- oder
Exterieurmerkmal mit einer Erblichkeit von
35% und einem Gesundheitsmerkmal mit einer
Erblichkeit von 5% ausgegangen. Aus
Abbildung 2 ist ersichtlich, dass bei einer
aktuellen Referenzstichprobe von ca. 6.000
Stieren fiir die Milchleistungs-  oder
Exterieurmerkmalen die Hereinnahme von
25.000 Kiithen mit genomischen Zuchtwerten
einen Sicherheits-Zuwachs von ca. 15%
bringen wiirde d.h. die Sicherheiten der
genomischen Zuchtwerte fiir die

Milchleistungsmerkmale und das Exterieur
wiirden auf ca. 80% ansteigen.

Bei einem Gesundheitsmerkmal mit derzeit
1.000 Stieren in der Referenz und einer
Erblichkeit von 5% wiirden die 25.000 Kiihe
einen Sicherheitszuwachs von 20% bringen,
d.h. Sicherheiten von ca. 40% wéren mdglich.
Fiir hohere Sicherheiten filir niedrig heritable
Merkmale wéren noch deutlich mehr Kiihe
notwendig. Zu bedenken ist, dass hierbei ganze
Herden zu genotypisieren sind und nicht nur
die genetisch besten Kiihe, damit die Streuung
fiir diese Merkmale erfasst werden kann. Der
andere Weg ist, dass bei flichendeckender
Erfassung von Gesundheitsdaten in Osterreich
und Deutschland jéhrlich ca. 300 Stiere mit
zuverldssigen Gesundheits-Zuchtwerten der
Referenzpopulation beigefiigt werden koénnten
und so in ca. 10 Jahren auch eine
Referenzpopulation von ca. 4.000 Stieren fiir
diese Merkmale zur Verfligung stehen
konnten.

Abbildung 2: Sicherheitsgewinn bei genomischen Zuchtwerten in Abhéngigkeit von der
Erblichkeit des Merkmals und der GroBe der Referenzpopulation von Stieren durch
Genotypisierung von 25.000 Kiihen (Schwarzenbacher, 2012)

In anderen Léndern wird immer stirker auch
auf die Genotypisierung von Kiihen gesetzt.
Die Analyse von Weigel et al. (2012) zeigt,
dass es fir Kalbinnen unter gegebenen
Umsténden auch wirtschaftlich interessant sein

kann, bei Kiihen mit Eigenleistungen der
Nutzen aber begrenzt ist. Ahnliche Ergebnisse
zeigen eigene Studien. Werden die Stiermiitter
genotypisiert, so ist bei den Modellannahmen
von GS50 und GZW+GMON nur mit einem
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Anstieg von 1-2% monetdren Zuchtfortschritt
zu rechnen, wenn nicht gleichzeitig auch das
Generationsintervall verkiirzt werden kann.
Teilweise werden als Argumente fiir die
Genotypisierung von Kiihen hohere
Sicherheiten  fiir die  Fitnessmerkmale
angefiihrt. Wenn nicht durch Embryotransfer
oder andere Mallnahmen im Zuchtprogramm
(zB Vertrage) Argumente fiir die Auswahl der

genetisch interessantesten Kiihe sprechen,
erscheint es nach unserem derzeitigen
Wissenstand ~ effektiver das  Mendelian-

Sampling abzuwarten und nur die Kélber zu
genotypisieren. Die Genotypisierung von
Kiihen von ganzen Herden mit zuverldssigen
Daten zu neuen Merkmalen wie zB direkte
Gesundheitsmerkmale ist sehr wertvoll, um die
Referenzstichprobe fiir diese neuen Merkmale
zu erhohen. Fiir den wirtschaftlichen Nutzen
sind jedoch die Genotypisierungskosten zu
beriicksichtigen.

Zusammenfassung

Die genomische Selektion ist ein sehr scharfes
Werkzeug um den Zuchtfortschritt enorm zu
steigern. Daher ist es auch umso wichtiger,
dass auch Merkmale, auf die bisher kein so
grofles Augenmerk gelegt wurde und von
denen bekannt ist, dass sie einen negativen
Zusammenhang zur Milchleistung haben,
beobachtet und in der Zucht entsprechend
beriicksichtigt werden.

Wissenschaftliche Untersuchungen zeigen,
dass Zuchtprogramme mit Nutzung der
genomischen Selektion den Fitnesskomplex
insgesamt eher stirken. Durch die Optimierung
der verschiedenen Schritte im Zuchtprogramm
selber ist beziiglich Stirkung der Gesundheit
relativ wenig zu erzielen. Das Augenmerk auf
Fitness und Gesundheit bei der Auswahl der
einzelnen Stiere ist eine Moglichkeit, wo jeder
Zichter reagieren kann. Entscheidend fiir die
Starkung der Gesundheitsmerkmale durch
genomische Selektion ist die Beriicksichtigung
und Gewichtung dieser Merkmale im
Zuchtziel. Hier gilt zu bedenken, dass eine
direkte Selektion auf Zielmerkmale effektiver
ist als eine indirekte Selektion. Wenn, wie die
beiden GZW-Varianten GZW-GMON und

GZW-GMONS50 zeigen, den Gesundheits-
merkmalen ein entsprechendes Gewicht
beigemessen wird, so kann fiir die einzelnen
Fitness- und Gesundheitsmerkmale sehr wohl
ein deutlich positiver Trend erzielt werden.
Die genomische Selektion kann die
Geschwindigkeit steigern, aber nicht die
Richtung im Zuchtziel dndern.

Um auf diese Merkmale zu setzen sind jedoch
auch  die  entsprechenden  Phinotypen
(=Leistungspriifung) notwendig. Die
Limitierungen bei der Zucht auf Tier-
gesundheit mit Nutzung der Moglichkeiten der
genomischen  Selektion sind nicht die
Genotypen, sondern vielmehr Gesundheits-
daten aus der Leistungspriifung. Der haufig
verwendete Ausspruch ,,.Der Phénotyp ist
Konig™ trifft bei den direkten Gesundheits-
merkmalen im Besonderen zu.
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Genomische Selektion in den Schweizer
Zuchtprogrammen

Andreas Bigler

Die  Zuchtprogramme  der  Schweizer
Milchviehrassen basieren auf einer gut
funktionierenden Zusammenarbeit zwischen
den Zuchtverbinden und den Besamungs-
organisationen. Die Zuchtverbdnde legen die
Zuchtziele fest, stellen die Minimal-
anforderungen an die KB-Priifstiere und sind
fir den Druck der Priifstierkataloge
verantwortlich.  Sie  stellen mit ihren
Priifbetrieben die geeignete Population fiir eine
objektive Nachzuchtpriifung zur Verfligung
und sind fiir die Leistungspriifung inklusive
lineare Beschreibung der Priifstiertochter
verantwortlich. SchlieBlich konnen sie bei der
grofften Besamungsorganisation auch beim
Zuchtentscheid  fiir den  Zweiteinsatz
mitentscheiden. Die eigentliche Zuchtarbeit ist
aber seit gut 12 Jahren allein bei den
Besamungsorganisationen. Sie treffen die
Auswahl der Stierenmiitter und —véter,
organisieren allfidllige Vertragspaarungen und
kaufen schlieBlich die geeigneten Jungstiere in
den Zuchtbetrieben. Sie verteilen die Priifstiere
und iibernehmen auch den Verkauf und das
Marketing flir die gepriiften Stiere. Im letzten
Jahr sind rund 200 junge Stiere im Rahmen
des Priifprogramms in den Einsatz gelangt (93
Braunvieh wovon 10 OB, 54 Red Holstein, 28
Holstein, 22 Swiss Fleckvieh, 13 Simmental
und 1 Montbéliarde). Mit der genomischen
Selektion wurde diese Zahl bereits in diesem
Jahr um rund 10% gekiirzt und voraussichtlich
wird noch weiter reduziert. Obwohl die KB in
der Schweiz grundsitzlich frei ist, entfallen
iiber 80% der Priifstiere auf Swissgenetics. Die
Zuchtverbiande sind selber Mitglied von
Swissgenetics, welche als Genossenschaft
organsiert ist. Daneben beteiligt sich nur noch
Select Star SA mit gut 10% aktiv am
Priifprogramm,  wéhrend alle  anderen
Besamungsorganisationen sich vorwiegend auf
den Verkauf von Genetik konzentrieren.

Einfluss der genomischen
Selektion bei Swissgenetics

Weil die  Schweizer  Zuchtprogramme
anzahlméBig klar von Swissgenetics dominiert
werden, beschrianken wir uns in den folgenden
Ausfiihrungen auf die  Einfliisse der
genomischen Selektion bei dieser Besamungs-
organisation. Die genomische Selektion kann
den Zuchtfortschritt durch eine hdhere
Sicherheit der Zuchtwerte der Kéilber sowie
einem kiirzeren Generationenintervall
beschleunigen. Deshalb werden Jungstiere mit
einem genomischen Zuchtwert aber ohne
Nachzuchtpriifung bereits als Stierenviter
eingesetzt und deren Anteil soll weiter
gesteigert werden. Der Anteil solcher Stiere ist
aber abhédngig vom Angebot und der Qualitit
an gepriiften Stieren. Aktuell werden bei
Swissgenetics alle Stierkdlber vor dem Ankauf
typisiert, sofern fiir die Rasse diese
Moglichkeit besteht. Das heisst konkret, bei
den Rassen Braunvieh, Holstein, Red Holstein
und Swiss Fleckvieh (ab einem Holstein-
Blutanteil von ca. 62,5 Prozent). Zurzeit
werden in der Schweiz wegen der Kosten nur
wenige Kiithe genomisch untersucht. Bis jetzt

vorwiegend fiir Braunvieh, denn der
Zuchtverband unterstiitzt bei Elitekithen die
genomische  Untersuchung mit  einem
finanziellen Beitrag. Bis Ende 2011 hat

Swissgenetics liber 1000 Schweizer Stier-
kélber und tiber 1100 Stiere aus den Aufzucht-
stationen und der Wartehaltung typisieren
lassen. Die gesamten Typisierungskosten
belaufen sich bis heute auf {iber 600000
Franken. Daneben haben auch die Ziichter auf
eigene Kosten Stierkdlber typisieren lassen,
um deren Verkaufswert zu erhohen oder ganz
einfach fir den sichereren Finsatz im
Natursprung. Dennoch wird bei Swissgenetics
an der Nachzuchtpriifung festgehalten, denn
die Schweizer Ziichter legen weiterhin grof3en
Wert auf sichere Zuchtwerte. Aullerdem bildet
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die  Nachzuchtpriifung  eine  wichtige
Grundlage fiir die genomische Selektion.
Swissgenetics strebt ein Verhéltnis zwischen
der Anzahl Typisierungen und der Anzahl
angekaufter Stierkédlber von 10:1 an. Das heifit,
nur zehn Prozent der Stierkdlber werden
angekauft. Die Verhiltnisse liegen aktuell
zwischen 4:1 (Red Holstein) und 6:1 (Brown
Swiss). Die genomische Selektion erlaubt eine
strengere Selektion, weshalb bei der Auswahl
der Stierkdlber die Anforderungen hoher
gesetzt werden, es werden aber auch mehr
Ausnahmen gemacht, primidr, um die
Blutbreite sicherstellen zu konnen. Dafiir
kommen alle getesteten Priifstiere in die
Wartehaltung. Die besten Jungstiere werden
unmittelbar nach dem Priifeinsatz unter dem
Label «Optimis» im Breiteinsatz angeboten.
Die Vermarktung solcher Optimis-Stiere wird
aber bisher nicht forciert. Erst 15 Prozent der
Betriecbe  haben  bisher = Optimis-Stiere
eingesetzt und der Marktanteil ist insgesamt
noch gering (je nach Rasse zwischen 1 Prozent
(Red Holstein) und 6 Prozent (Brown Swiss).
Die Entwicklung héngt von der Nachfrage der
Kunden ab wund ist je mnach Rasse
unterschiedlich. Fiir Swissgenetics stehen eine
objektive Information der Kunden und eine
langfristige Vermarktungsstrategie im
Vordergrund. Die genomische Selektion stellt
auch neue Anforderungen an die Logistik. Die
Verfligbarkeit der nachgefragten Samendosen
sollte jederzeit sichergestellt sein. Nach wie
vor bilden aber nachzuchtgepriifte Stiere das
Schwergewicht. Sie garantieren fiir
Zuchtfortschritt dank hoher Sicherheit der

Zuchtwerte. Im Gegensatz dazu bieten die
Optimis-Stiere die Chance, auf Basis der
Geschwindigkeit einen hoheren  Zucht-
fortschritt zu erzielen, was aber auch mit
einem  hoheren Risiko verbunden ist.
Zukiinftig mochte Swissgenetics auch bei
Simmental und Original Braunvieh mit
genomischen Zuchtwerten arbeiten konnen,
was bis heute noch nicht moglich ist. Der
Nutzen der genomischen Selektion soll
erweitert werden, indem sie zur
Abstammungskontrolle und zur Erbfehler-
untersuchung sowie flir die ziichterische
Verbesserung  weiterer Merkmale (zum
Beispiel Gesundheit) genutzt wird.

Schlussfolgerung

Bei der Genetik-Entwicklung wird die
Moglichkeit der genomischen Selektion
systematisch genutzt. Die Anforderungen an
die Priifstiere sind dadurch gestiegen und
basieren heute stirker auf Zuchtwerten und
weniger auf phinotypischen Daten der
Mutterlinie. Auf eine breite Blutfithrung wird
jedoch weiterhin geachtet. In der Vermarktung
wird bei Swissgenetics noch relativ wenig von
der genomischen Selektion profitiert. Es ist fiir
den Verkauf zwar wichtig, dass genomische
Informationen vorliegen, aber noch dominieren
die sicher gepriiften KB-Stiere. Das Potenzial
der genomischen Selektion ist noch lange nicht
ausgenutzt. Nutzen wir es!
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Umsetzung der genomischen Selektion in
Zuchtprogrammen:
Verantwortung und praktischer Ansatz

Alfred Weidele

Mit der Einfiihrung der genomischen Selektion
wurde ein groBBer Schritt in der Neuausrichtung
von Rinderzuchtprogrammen moglich
gemacht.  Bereits beim Kalb liegen
umfangreiche Informationen vor, die eine
Nachkommenpriifung im  herkdmmlichen
Sinne zur Diskussion stellen. Verschiedene
Zuchtorganisationen reagieren auf die neue
Qualitdit von Informationen unterschiedlich.
Dabei sollte in jedem Fall das fachlich
mogliche mit dem wirtschaftlich notwendigen
kombiniert werden, um die Rinderzucht
nachhaltig voran zu bringen.

Wie aktuelle Auswertungen der Milchvieh-
haltung zeigen (Rinderreport 2011, LEL), liegt
in einer ausreichenden Milchleistung aktuell
und voraussichtlich auch wunter kiinftigen
agrarpolitischen = Rahmenbedingungen ein
wichtiger  Schliissel zur wirtschaftlichen
Milchviehhaltung. Gerade bei Wegfall der
Quotenbegrenzungen zeigt die Hohe der
Produktion wieder ein hohes wirtschaftliches
Gewicht (Seufferlein, 2005). Demgegeniiber
steht, dass die Zahl der Abginge in den
deutschen Rinderherden sich je nach Region
zwischen 30 und 45 % bewegen (ADR, 2011).
Damit erzielen viele der Kiihe heute nicht
mehr ihr Leistungsoptimum, in vielen
Betrieben ist die Remontierung nicht mehr
gesichert. Hauptursachen der Abginge sind
Fruchtbarkeit, Eutergesundheit und
Erkrankungen der Klauen und Gliedmalen, im
Stiden Deutschlands zudem eine gewisse
Leistungsselektion (ADR, 2011). Aus diesen
Rahmenverhiltnissen  ergibt  sich, dass
Landwirte ihre Kiihe vor allem neben
Leistungsmerkmalen zudem auf Exterieur-
merkmale sowie sekundidre Merkmale wie
Fruchtbarkeit, Nutzungsdauer und Melkbarkeit
selektieren (RoBler et al., 2010). Hierbei haben
sich in der Vergangenheit fiir die einzel-

betriebliche Entscheidung aus Sicht der
Landwirtschaft zum Teil erhebliche Probleme
ergeben, da sowohl die Erblichkeit der
Merkmale sehr gering war, als auch die
Zuchtwerte fiir einzelne Merkmale wie zum
Beispiel Nutzungsdauer erst sehr spit
aufgelaufen sind.

Bisher haben konventionelle Zuchtprogramme
vor allem mit der Selektion auf Zuchtwertbasis
bei den Bullenmiittern sowie den Zuchtwerten
von nachkommengepriiften Bullen gearbeitet.
Dabei stand eine intensive Vorselektion der
Bullenmiitter auf Basis der phéinotypischen
Information im Mittelpunkt. Fiir Bullenvéter
wurde eine sehr groBe Anzahl von
Nachkommen in der Nachkommenpriifung
angestrebt. Dabei unterlagen alle Bullen dieser
Nachkommenpriifung und wurden erst nach
abgeschlossener Priifung im breiten Einsatz
verwendet. Die RBW versuchte innerhalb der
Zuchtprogramme  jeweils die  gesamte
verfiigbare Population zur Selektion zu nutzen.
Dabei wurde bei der Rasse Fleckvieh ein
Bullenmiitterprogramm durchgefiihrt, das auf
gezielter Paarung, Eigenleistung Station,
Nachkommenpriifung und daraus folgende
Selektion basierte. Die Rassen Holsteins und
Braunvieh unterstiitzten die gezielte Paarung
mit Vertragsstrukturen, was sicherstellen
sollte, dass die vereinbarte Genetik auch im
heimischen Zuchtprogramm nutzbar wurde. Es
wurden in der Vergangenheit etwa 100
Jungbullen Fleckvieh, 80 Jungbullen Holsteins
und 25 Jungbullen Braunvieh in der
Nachkommenpriifung eingesetzt.

Heute setzt die RBW in ihren Zucht-
programmen in grolem Umfang genomische
Jungbullen ein. Basierend auf der Definition
von Zuchtfortschritt (Rendell und Robertson,
1950) liegen die  Moglichkeiten  der
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genomischen Selektion in der Verkiirzung des
Generationsintervalles, nachdem in der
Vergangenheit vor allem an der Selektions-
intensitdt, der Genauigkeit und der Varianz
gearbeitet wurde. Dabei zeigen sich die besten
Moglichkeiten bei der Verkiirzung des
Generationsintervalles auf ménnlicher Seite.
Mit dem Einsatz von genomischen Jungbullen
als Kuhviter und Bullenviter ldsst sich hier
der grofite Fortschritt erzielen und eine
Verdoppelung des Zuchtfortschrittes erwarten
(Thaller, 2008). Zudem zeigen gerade die
funktionalen Merkmale bereits beim jungen
Tier sehr hohe Sicherheiten und machen es
moglich, gerade auf diese in Zukunft wichtiger
werdenden Merkmale gezielter zu selektieren,
auch wenn bedingt durch die unterschiedlichen
Erblichkeiten, vor allem die Leistungs-
merkmale leichter zu bearbeiten bleiben.
Dennoch ist es heute moglich, vor allem im
Bereich der Fitness gezielte Vorhersagen zu
machen und Negativvarianten friithzeitig
auszuschliefen.

Die RBW setzt deshalb auf die jungen Bullen
und kann bereits einen Einsatz im Bereich von
50-60 % der Besamungen mit jungen Bullen
verzeichnen, weitere Steigerungen sind zu
erwarten. Im Bereich der Bullenviter liegt der
Anteil bei 50 bis 100 %. Da die Ziichterschaft
selbst {iber den Einsatz von Besamungsbullen
im Zuchtgebiet entscheidet, unterliegt das
Bullenprogramm  stets einer laufenden
Uberpriifung, die in der Regel steigende
Anspriiche und damit einen schnellen Wechsel
im Besamungseinsatz fordert. Bedingt durch
die hohen Anspriiche sind es junge Bullen, die
vor allem die Spitze der Angebotslisten
bestimmen.

Die Kunst des genomischen Zuchtprogrammes
liegt dabei nicht im Einsatz der Bullen sondern
in der Generierung der Genetik. Dabei setzt die
RBW auf flichendeckende Typisierung
innerhalb der eigenen Population. Bei
Holsteins werden zudem von genomisch

untersuchten Tieren Embryonen zugekauft, da
sich der Zugang zur Genetik mittels Vertragen
als schwierig erwiesen hat. Bei Braunvieh und
Fleckvieh werden zudem Kilber aus anderen
Zuchtgebieten zugekauft. Grundlage der
flichendeckenden Typisierung ist ein eindeutig
satzungsrechtlich festgelegter Zugang der
heimischen Ziichtervereinigung (RBW) zu den
Kélbern und eine ausschlieBliche Typisierung
im Rahmen des Zuchtprogrammes. Als
Gegenleistung werden alle fiir die Typisierung
vorgesehenen Kélber der Rassen Braunvieh
und Fleckvieh gekauft und auf die
Aufzuchtstation gebracht. Werden die Bullen
fiir die Besamung ausgewahlt und eingesetzt,
erfolgen entsprechende Nachzahlungen. Damit
wird versucht, eine breite Ziichterschaft in den
Zuchtprozess  mit  einzubeziechen  und
gleichzeitig die hohen Investitionen in das
Zuchtprogramm der heimischen Population zu
sichern. Gleichzeitig verzichtet die RBW
aktuell darauf, eigene Nucleusherden mit
Jungrindern aufzubauen, um die Motivation in
Rinderzucht nicht aus der Hand der Landwirte
zu nehmen. Zur Unterstiitzung dieser
Motivation wurden Jungrinder- und ET-
Programme aufgelegt, die eine Typisierung der
weiblichen Tiere voraussetzt. Ansonsten liegt
der aktuelle Schwerpunkt auf der Typisierung
von ménnlichen Kélbern.

Aufgrund der hohen Priifdichte erfolgt eine
laufende Validierung der Genetik {iber den
breiten Einsatz, wobei darauf zu achten ist,
dass jeder Bulle ausreichend Nachkommen
erhélt. Ein reguldrer Priifeinsatz von jungen
Bullen erfolgt nicht mehr. Dieser ist aufgrund
der hohen Eigenbestandsbesamerdichte und
der  Veroffentlichung der  Zuchtwerte
unselektiert und flichendeckend nicht mehr
durchfiihrbar. Jungbullen haben sich im
Besamungseinsatz mittels ihrer ziichterischen
Uberlegenheit durchzusetzen. Ein ausreichend
hohes Niveau an Bullen verhindert
Enttduschungen und sichert den ziichterischen
Fortschritt.
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Genomische Zuchtwertschatzung aus der Sicht von
Zucht- und Besamungsorganisationen -
Genostar und Rinderzucht Steiermark

Peter Stickler

Die Zuchtprogramme fiir Milch- und
Doppelnutzungsrassen wurden mit Einfiihrung
der Genomselektion organisatorisch gedndert.
Basis fiir Neuorientierung waren die ersten
Ergebnisse der Zuchtplanungsrechnungen, die
bei Erhohung des Besamungsanteiles mit
Jungstieren durch die Verkiirzung des
Generationsintervalles einen deutlich hoheren
Zuchtfortschritt ~ erwarten  lassen.  Die
Planungsrechnungen stellen mit zunehmendem
Anteil an Jungstierbesamungen zudem eine
Erhohung des Zuchtfortschrittes im Merkmals-
block Fitness dar. Daraus wurde die
Empfehlung fiir die Ziichter abgeleitet, 50%
der Herde mit Jungstieren zu besamen und
dabei das Risiko durch Verwendung mehrerer
Stiere in Grenzen zu halten.

Prufstierverpflichtung aufgehoben
Jungstiere werden ohne Testphase sofort in
den breiten Besamungseinsatz gegeben. Ziel
ist es, von jedem Jungstier binnen kiirzest
moglicher Zeit mindestens 1.000 Besamungen
in  Kontrollbetriecben zu machen. Der
verpflichtende Priifstiereinsatz auf Jungkiihe
wurde aufgehoben. Genomische Jungvererber
werden auch in Gezielter Paarung eingesetzt.

Genotypisierung auf vertraglicher
Basis

Die Genotypisierung von Kandidaten ist eine
zentrale Aufgabe im Zuchtprogramm. Die
laufende Auswahl der Kandidaten erfolgt {iber
von der ZuchtData zur Verfligung gestellte
Finderlisten. Den Zichtern wird am
Vertragswege die Ubernahme der Geno-
typisierungskosten gegen Zugriffsrecht auf das
Kalb angeboten. Die Vertragsvariante wird fiir
Kélber — in Abhidngigkeit vom jeweiligen
Vater — ab einem Pedigree-Index von 125
angeboten. Die Akzeptanz der Vertrags-
angebote ist sehr hoch.

Rolle des Exterieurs

Die bisher giiltigen Prinzipien beim
Stierankauf hinsichtlich der Anforderungen an
das Exterieur der Miitter und der Kuhfamilie
werden beibehalten.

Selektionsintensitat

Von 710 genotypisierten Kandidaten ab
01.01.2011 wurden bis April 2012 36
Jungstiere in den  Besamungseinsatz
genommen. Das entspricht einer Selektions-
intensitdt von anndhernd 1 : 20. 83 Stiere
(11,65%) weisen einen goGZW iiber 130 auf.

50% Jungstierbesamungen

Der Anteil der Jungstierbesamungen ist seit
August 2011 stetig angestiegen und liegt im
Mittel der letzten vier Monate bei Fleckvieh
bei 50%. Parallel dazu wurde das genetische
Niveau der Besamungen laufend erhoht.

Stierbestand

Der Wartestierbestand wurde im Janner 2011
um 25% reduziert. Der Ankauf von
Jungstieren wurde bei Fleckvieh gegeniiber
dem konventionellen Zuchtprogramm von 80
bis 90 Jungstieren jéhrlich auf 30 bis 40
verringert, bei Braunvieh von 15 auf fiinf.
Durch den reduzierten Jungstierankauf und
den normalen Abgang von Wartestieren
aufgrund der Nachkommenzuchtwerte ist der
Stierbestand insgesamt riickldufig. Aktuell
verfiigt GENOSTAR iiber 186 Stiere auf den
Standorten in Wieselburg und Gleisdorf.

Linienvielfalt

Es ist zu erwarten, dass der Inzuchtkoeffizient
durch die Implementierung der Genom-
selektion in die Zuchtprogramme weiter
steigen wird. Die Anpaarungsempfehlungen
der genetisch interessantesten Kiihe sind ein
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Instrument, der Linienverengung entgegen-
zuwirken.

Weitere Auswirkungen auf das
Zuchtprogramm

Die Teststiermiitterauswahl verliert durch die
Genomselektion weitestgehend an Bedeutung.
Die  Zahl der linearen  Nachzucht-
beschreibungen wird nach Auslaufen der
Priifstierverpflichtung erhoéht (Beschreibung
aller Jungkiihe am Betrieb). Die Erfahrungen
der ersten beiden Jahre mit Informationen aus
der Genomselektion zeigen, dass die
Jungstiere aus einer wesentlich gro3eren Breite
an Betrieben rekrutiert werden als vorher.

Die wesentlichen Parameter im Zucht-
programm sind der Anteil der Jungstier-

besamungen insgesamt und in Gezielter
Paarung, die Anzahl Genotypisierungen, das
genetische  Niveau der  genotypisierten
Kandidaten, die Selektionsintensitdt der
genotypisierten Kélber, die Linienvielfalt
sowie das genetische Niveau der Besamungs-
stiere mit Nachkommenzuchtwerten.

Herausforderungen

Tierdrzte und Ziichter miissen sich an den
raschen Wechsel des Stierangebots gewohnen.
Neben der Bewiltigung der ,,Datenflut™ ist die
Gewdhrleistung der Spermaverfiigbarkeit bei
jungen Spitzenvererbern eine grofle
Herausforderung fiir Besamungsstationen.
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Das vergessene Merkmal: Aufzuchtverluste

Birgit Furst-Waltl und Christian Flrst

Mittlerweile besteht international kein Zweifel
mehr daran, dass Fitnessmerkmale in
modernen Zuchtzieldefinitionen beriicksichtigt
werden miissen. Wihrend die Okonomische

Bedeutung der klassischen Produktions-
merkmale oftmals stirker von Preis-
schwankungen abhingt, ist es doch sehr

wahrscheinlich, dass z.B. Fruchtbarkeits-
merkmale oder die Nutzungsdauer unter allen
zukiinftigen =~ Bedingungen  eine  grof3e
Bedeutung haben (Goddard, 2009). Niedrige
Heritabilitéten, negative genetische
Beziehungen zu Leistungsmerkmalen (z.B.
Philipsson und Lindhé, 2003) aber auch
schwierige und daher teilweise vollstindig
fehlende Erfassung verkomplizieren jedoch die
Zucht. Dennoch wurden in den vergangenen
Jahren in  vielen  Rinderpopulationen
funktionale Merkmale in den Zuchtzielen
beriicksichtigt (Miglior et al., 2005).
Mittlerweile gibt es kaum mehr Liander, die
nicht zumindest fiir Fruchtbarkeitsmerkmale,
Zellzahl oder Nutzungsdauer eine Zuchtwert-
schiatzung durchfiihren (www.interbull.org). In
den skandinavischen Léndern sowie in
Osterreich (und Deutschland) kommen auch
noch Gesundheitszuchtwerte hinzu (z.B.
Fuerst et al., 2011; Egger-Danner et al., 2012).
Der iiberwiegende Grofteil dieser Merkmale
richtet sich auf Kihe, wihrend Kélber und
Kalbinnen nur einen ,Nebenschauplatz*
darstellen. Zu den wenigen Kailber- oder
Jungrinder-Merkmalen, die ziichterisch
bearbeitet werden, gehoren die Fruchtbarkeit
der Kalbinnen, der Kalbeverlauf und die
Totgeburtenrate (direkt). Letztere, da sie auch
— je nach Land — das Verenden bis 24 oder 48
Stunden nach der Geburt beinhaltet (Fiirst und
Fiirst-Waltl, 2006), gibt Riickschliisse auf die
Uberlebensfihigkeit der Kilber. Fiir den
langen Zeitraum zwischen 48 Stunden nach
der Geburt und der ersten Abkalbung bei
weiblichen bzw. der Schlachtung oder
Nutzung in der Zucht von minnlichen Tieren
liegen aber weltweit noch  keinerlei

routinemdfigen Auswertungen vor. @sterés et
al. (2007) schitzten die Okonomischen
Verluste bei Kilbern (inklusive tot geborener
Kélber) auf etwa 70 Millionen € pro Jahr, fiir
GrofBbritannien wurden die Kosten mit etwa 60
Millionen £ pro Jahr angegeben (Defra, 2003).
In beiden Untersuchungen wurden allerdings
nur Verendungen bis zum 180. Tag
beriicksichtigt. Daher ist davon auszugehen,
dass die tatsdchlichen Kosten noch deutlich
hoher liegen, da die Aufzuchtkosten mit dem
Alter ansteigen. Abgesehen von direkten
Kosten fiir die Aufzuchtphase sind bei
steigenden Jungtier-Verlusten auch
eingeschriankte Selektionsmdoglichkeiten und
damit  reduzierter = Zuchtfortschritt  zu
beriicksichtigen.

Ursachen und Haufigkeiten von
Kalber- und Jungviehsterblichkeit

Folgen von Schwergeburten, Atemwegs-
erkrankungen bzw. Lungenentziindung sowie
Durchfallerkrankungen sind die am haufigsten
beobachteten Ursachen fiir die Mortalitdt von
Kélbern und Jungtieren (z.B. Svensson et al.,
2006, Lombard et al., 2007, Gulliksen et al.,
2009). Andere Einflussfaktoren umfassen zum
Beispiel ~ Herden- und  Gruppengrofle,
Kolostralmilchverfiigbarkeit, = Geburtssaison,
Geburtstyp (Einling — Mehrling), Geschlecht
oder Alter der Mutter (z.B. Losinger und
Heinrichs, 1997; Svensson et al., 2006;
Gulliksen et al., 2009).

Nur einige wenige Arbeiten beschéftigten sich
in der Vergangenheit mit Kaélberverlusten,
noch weniger mit Verlusten bei Aufzucht-
kalbinnen. Je nach Rasse und Population
schwankten diese ziemlich stark. In Ddnemark
verendeten etwa 6,6% bei Holstein Jungtieren
(beide Geschlechter, Hansen et al., 2003) und
ein doch schon beunruhigender Anteil von
12,5% bei weiblichen Jersey Kaélbern
(Norberg, 2008) bis zu einem Alter von einem
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halben Jahr. Fiir die skandinavischen Lénder
berichteten aulerdem Gulliksen et al. (2009)
und Svensson et al. (2003) von Verlusten von
3,7% im ersten Lebensjahr in Norwegen bzw.
3,1% in den ersten 90 Lebenstagen in
Schweden.

Genetische Analysen

Auch die Genetik hat sicherlich einen Einfluss
auf die Vitalitdt von Jungtieren bzw. auch auf
die Abwehrkraft gegeniiber Krankheiten.
Genetische Analysen von Aufzuchtverlusten
wurden bisher hingegen kaum durchgefiihrt.
Zu den wenigen Arbeiten zdhlen Schitzungen
der Heritabilitdten beim dénischen Holstein
(Hansen et al., 2003) und Jersey (Norberg,
2008) fir die ersten 180 Tage und beim
Schweizer Braunvieh fiir die ersten 7
Lebenstage (Erf et al., 1990). Je nach
betrachtetem Zeitraum lagen diese zwischen
unter 1 und etwa 4 % (basierend auf linearen
Modellen).

Fir Kilber und Kalbinnen wurden kiirzlich
Untersuchungen beim dénischen Holstein
(Fuerst-Waltl und Serensen, 2010), sowie
beim  Osterreichischen  Fleckvieh  und
Braunvieh (Fuerst-Waltl und Fuerst, 2010;
Fuerst-Waltl und Fuerst, 2012) durchgefiihrt
bzw. publiziert. Fir die  gesamte
Aufzuchtperiode (ab 24 Stunden nach der
Geburt bis zur Abkalbung) verendeten von
mehr als einer halben Million dénischer
Holsteinkalbinnen (ohne Beriicksichtigung von
geschlachteten bzw. exportierten Tieren) 9,4%
aller Tiere (Fuerst-Waltl und Serensen, 2010;
Abb. 1). Die hochsten Verluste sind mit 3,23%
innerhalb der ersten 30 Tage und in Folge bis
zu einem halben Jahr (2,66%) zu verzeichnen.
Die Heritabilitit fiir den gesamten Zeitraum
betrug 4,2% auf Basis eines linearen
Vatermodells unter Beriicksichtigung der
Effekte = Herde*Jahr*Saison und  Vater
(zufillig) sowie der fixen Effekte Jahr*Monat,
Laktationsnummer der Mutter, Grofle des
Kalbes und Kalbeverlauf. Mit dem selben
Modell betrugen die geschitzten
Heritabilititen fiir den Zeitraum 1-30 Tage
bzw. 31-180 Tage 1,7 und 2,2%.

In der nachfolgenden Zuchtwertschitzung
konnten  grole  Unterschiede  zwischen
einzelnen Stieren beobachtet werden. Der Stier
mit dem besten Zuchtwert hatte 249 weibliche
Nachkommen im Datensatz von denen 3,6%,
das sind 9 Kalbinnen, vor der Abkalbung
verendeten. Der Stier mit dem schlechtesten
Zuchtwert hatte 117 weibliche Nachkommen
von denen 36, also fast 31%, verendeten.
Hinsichtlich der Zuchtwertkorrelationen zeigte
sich ein positiver Zusammenhang zum Nordic
Index fiir Nutzungsdauer von 0,22.

Situation in Osterreich?

Wie sieht nun die Situation beim
osterreichischen Fleckvieh und Braunvieh aus?
Zu Kkldren war einerseits, wie hoch die
Sterblichkeit von Aufzuchtkdlbern und -
kalbinnen ist und inwieweit auch eine
geniigend groBle genetische Varianz vorliegt,
um auf dieses Merkmal selektieren zu kdnnen.
Dazu wurden die Daten aller weiblichen
Kélber (nur Einlinge), die zwischen 2001 und
Anfang 2008 geboren wurden und bis zum
1200. Tag abkalbten bzw. verendeten,
untersucht (Fuerst-Waltl und Fuerst, 2010;
Fuerst-Waltl und Fuerst, 2012). Neben
Plausibilitdtspriifungen in Anlehnung an die
Routinezuchtwertschiatzung wurden Tiere, die
im beobachteten Zeitraum exportiert bzw.
geschlachtet wurden, generell von der Analyse
ausgeschlossen. Bei Jungtieren werden keine
bzw. nicht zuverldssig Abgangsgriinde erfasst,
wodurch nicht zuordenbar ist, ob es sich bei
Schlachtungen z.B. um Notschlachtungen oder
um gemadstete Tiere handelt.

Betrachtet man den Zeitraum zwischen 48
Stunden nach der Geburt und der ersten
Abkalbung, so kalbten im vorliegenden
Datensatz beim Fleckvieh etwa 2/3 der
Kalbinnen in Osterreich ab, das verbleibende
Drittel wurde zum Grofteil exportiert (18%)
oder geschlachtet (13%) wiéhrend ein kleinerer
Teil der Tiere als verendet gemeldet wurde (ca.
4%). Beim Braunvieh wurden etwa 18% der
weiblichen Tiere exportiert bzw. geschlachtet
wihrend etwa 6% bis zur Abkalbung
verendeten. Die folgenden Prozentangaben
hinsichtlich verendeter Tiere beziehen sich
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immer auf den Datensatz unter Ausschluss der
exportierten und geschlachteten Kalbinnen und
liegen daher entsprechend hoher.

Kalber- und Kalbinnensterblichkeit

Fiir die Schitzung der Erblichkeiten wurde als
Zielmerkmal das Verenden eines Tieres in
bestimmten  Zeitrdumen  definiert.  Der
Abschnitt ab 48 Stunden nach der Geburt bis
zur ersten Abkalbung wurde in einem ersten
Schritt in 4 Perioden, unterteilt: bis zum 30.
Tag, zwischen 31 und 180, 181 und 365 Tagen
sowie 366 Tagen und der ersten Abkalbung
(bzw. max. 1200 Tagen) sowie als
Gesamtperiode analysiert. Verendungen am
Tag der Kalbung selbst wurden nicht
beriicksichtigt. ~ Ahnlich ~ wie bei der
Totgeburtenrate erhielt das Tier eine 1, wenn
es im betreffenden Zeitraum verendete und
ansonsten eine 0.

10

Im Modell wurden die zufilligen Effekte
Herde*Jahr und Stier bzw. Tier sowie die
fixen Effekte Laktationsnummer der Mutter,
Jahr*Monat und Kalbeverlauf berticksichtigt.
Die Analyse erfolgte sowohl mit Schwellen-
wertmodellen und linearen Modellen; im
Folgenden wird allerdings nur auf die
Ergebnisse des linearen Tiermodells ein-
gegangen.

In den ersten 30 Tagen verendeten beim
Fleckvieh 1,8% der weiblichen Kélber, beim
Braunvieh 3,2%, die entsprechenden Werte bis
zur Abkalbung waren 5,6 und 9,3%
(Abbildung 1). Das Braunvieh liegt daher am
gleichen Niveau wie die ddnische Holstein-
Population. Beim Fleckvieh lagen die
Heritabilitdten fiir das Verenden in den ersten
30 Tagen sowie bis zum Abkalben bei 0,6 und
1,6%. Fiir dieselben Zeitraume wurden fiir das
Braunvieh Heritabilititen von 1 und 1,4%
geschitzt.

[ I VS T ¥ N =) s . B Ve

Verendete Kalbinnen in %

[y
‘

o

Holstein DK Fleckvieh O

2-30T.
W 2 T.-Abkalbung

Braunvieh O

Abbildung 1: Aufzuchtverluste in % bei verschiedenen Populationen (ohne Beriicksichtigung

der geschlachteten und exportierten Tiere)

Interessant ist aber natiirlich auch, wie grof3 die
Unterschiede zwischen den besten und
schlechtesten Stieren sind, wenn man eine
Zuchtwertschitzung durchfiihrt. Dies erfolgte
fir das Fleckvieh. Wie auch sonst in der
Zuchtwertschiatzung  iiblich, wurden die
Zuchtwerte als Relativzahlen mit einem
Mittelwert von 100 und einer Standard-
abweichung von 12 Punkten dargestellt, wobei
hohere Werte wiinschenswert sind. In den

ersten 30 Tagen verendeten von den besten
Fleckvieh-Stieren (ZW>112) mit mehr als 100
Nachkommen im Schnitt nur 0,7% der
Tochter; von den schlechtesten (ZW<88)
hingegen durchschnittlich 3,2%. Betrachtet
man die ganze Aufzuchtphase, so sind die
Unterschiede mit 2,8 und 8,8% noch
deutlicher. Wihrend der beste Stier (ZW 130)
nur 2,3% Gesamtverluste aufweist, verendeten
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9,5% der Tochter des schlechtesten Stieres
(ZW 80) bis zur ersten Abkalbung.

Zusitzlich zum Verenden wurden aber auch
noch jene Kalbinnen genauer untersucht, die
geschlachtet wurden. Natiirlich ist es -
besonders bei  Doppelnutzungsrassen —
moglich, dass Kélber und Kalbinnen bewusst
gemadstet und geschlachtet werden. Wird eine
Kalbin aber zumindest einmal belegt, kann
man davon ausgehen, dass sie prinzipiell fiir
die Zucht oder fiir den Verkauf in die
Landeszucht vorgesehen war. Daher wurde fiir
Schlachtungen von Kalbinnen, die ab dem
366. Lebenstag mindestens 1 mal belegt und
danach geschlachtet wurden, ebenfalls eine
Erblichkeit geschitzt. Die Heritabilitit fiir
dieses Merkmal lag bei 2,5% beim Fleckvieh
sowie bei 7% beim Braunvieh.

Zuchtwertkorrelationen

Um den Zusammenhang zu anderen wichtigen
Merkmalen zu verdeutlichen, wurden fiir das
Fleckvieh Zuchtwertkorrelationen berechnet
(Tabelle 1). Diese sind im Allgemeinen
deutlich niedriger als genetische Korrelatio-
nen. Insgesamt sind die Beziehungen zwischen
den Zuchtwerten fiir die gesamten Verluste
durch Verenden bzw. Schlachtung zum
Nutzungsdauerzuchtwert, zum Fitnesswert und
zum Gesamtzuchtwert durchwegs positiv, die
Korrelationen liegen etwa zwischen 0,1 und
0,3. Sowohl fiir die Nutzungsdauer als auch fiir
die Kalbinnen-Fruchtbarkeit wiren diese
Merkmale auch als Hilfsmerkmale der
Zuchtwertschitzung denkbar.

Tabelle 1: Zuchtwertkorrelationen beim Fleckvieh

Verenden Verenden Geschlachtet
2-30 T. 2 T.-Abkalbung nach Belegung
Gesamtzuchtwert 0,21 0,36 0,30
Milchwert 0,27 0,43 0,34
Fleischwert -0,17 -0,29 -0,30
Fitnesswert 0,05 0,13 0,19
Nutzungsdauer 0,09 0,16 0,33
Kalbeverlauf paternal 0,14 0,25 0,19
Totgeburtenrate paternal 0,13 0,18 0,16
Verzogerungszeit Kalbinnen 0,01 -0,05 0,14

Mannliche Tiere

Tabelle 2: Verenden von méannlichen Tieren vom 2. bis zum 100. Tag bei Braunvieh, Fleckvieh,
Grauvieh, Holstein und Pinzgauer in Osterreich (in % aller nach 48h lebenden Kilber)

Lebt Verendet Geschlachtet in Exportiert,
den ersten 30 geschlachtet zw.
Tagen 30.-100. Tag
Fleckvieh 83,6 2,9 0,1 13,4
Braunvieh 53,1 4,7 0,6 41,6
Holstein 34,6 4.4 0,7 60,3
Pinzgauer 54,5 2,6 0,5 423
Grauvieh 86,0 2,5 0,1 11,3

In Tabelle 2 werden die Verluste durch
Verenden bei ménnlichen Tieren der
Osterreichischen Milchrinderrassen in den
ersten 100 Lebenstagen (ab 48 h) dargestellt
(nicht publizierte Ergebnisse). Angefiihrt sind

weiters der Anteil der in den ersten 30 Tagen
geschlachteten Stierkdlber. Bei einem Teil
dieser Kilber konnte es sich um
Notschlachtungen gehandelt haben, auf Grund
der fehlenden Abgangsursachen bei Jungvieh
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sind allerdings keine  diesbeziiglichen
Analysen moglich. Ahnlich wie beim
dénischen Holstein (Hansen et al., 2003) bzw.
hinsichtlich der Totgeburtenrate sind die
Verluste bei minnlichen Kélbern hoher als bet
weiblichen.

Inzuchtdepression beim Braunvieh

In der Untersuchung beim Braunvieh wurde
zusétzlich auch der Einfluss der Inzucht auf

das Merkmal Aufzuchtverluste untersucht
(Fuerst-Waltl und Fuerst, 2012). Eine
signifikante Inzuchtdepression wurde

beobachtet — pro % Inzuchtanstieg stieg die
Mortalitdt in der gesamten Aufzuchtphase um
0,49%. In Bezug auf eine durchschnittliche
Mortalitit von 9,3% ist diese Inzucht-
depression als sehr hoch einzustufen.

Fazit

Zichter und Zuchtverantwortliche hatten
bislang vielleicht das Gefiihl, dass die Kélber-
und Kalbinnensterblichkeit zu niedrig ist, um
auch ziichterisch beriicksichtigt zu werden.
Am Beispiel Fleckvieh verendet im Schnitt
Hhur® etwa jede 20. Kalbin, auf die ganze
Population umgerechnet ist dies jedoch eine
grole Anzahl von Tieren und fiir jeden
betroffenen Ziichter ein grofler Verlust. Im
Vergleich zur Totgeburtenrate, fiir die ja eine
Zuchtwertschitzung international eine
Selbstverstiandlichkeit darstellt, muss beriick-
sichtigt werden, dass sich Verluste in der
Aufzuchtphase umso mehr auswirken, je
spater im Leben sie passieren. Daneben diirfen
aber eventuelle vorangegangene Tierarzt-
kosten, sowie die verringerte Selektionsschirfe
und damit verringerter  Zuchtfortschritt
genauso wenig vergessen werden wie auch
ethische Aspekte. Eine weitere Beobachtung
der Situation aber auch eine Beriicksichtigung
als Selektionskriterium wird daher empfohlen,
um negativen Entwicklungen rechtzeitig
vorzubeugen und besonders schlechte Vererber
von der Zucht ausschlielen zu kénnen. Aktuell
wird in Ddnemark an der Einfilhrung einer
Zuchtwertschiatzung  fiir  Aufzuchtverluste
gearbeitet. Fiir die Nutzungsdauerzuchtwert-

schitzung konnten die Informationen aus
solchen Daten iiberdies auch als
Hilfsmerkmale verwendet werden um friiher
hohere Sicherheiten zu erreichen. Eine andere
Moglichkeit wire die Einfiihrung eines
Zuchtwertes, der beide Altersgruppen, die
Aufzuchttiere (Zuchtwert Aufzuchtverluste)
und die Kiihe (Zuchtwert Nutzungsdauer) in

einem ,Lebensdauer-Zuchtwert®  beriick-
sichtigt.
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Mit optimierter Infrarotspektroskopie der Milch mehr
Informationen fur das Herdenmanagement

Friedrich Gollé-Leidreiter

Im EU-Projekt OptiMIR arbeiten 11
nordwesteuropdische Kontrollverbidnde und 7
Forschungseinrichtungen zusammen, um mehr

Informationen aus der Milchprobe der
Leistungs- und  Qualitdtspriifungen  zu
gewinnen.

Infrarotspektroskopie

Alle Milchuntersuchungslabore der
europdischen Kontrollverbidnde bedienen sich
der Infrarotspektroskopie. Die Analysegerite
der Firmen Foss, Bentley und Delta senden
einen Lichtstrahl des mittleren Infrarotlichtes
durch die zu untersuchende Milch. Je nach
Fabrikat entstehen 850 bis 1060
Absorptionswerte  bei  jeder analysierten
Milchprobe. Die Absorptionswerte (Spektren)
werden in Relation gesetzt zu den ,,wahren*
Milchinhaltsstoffen, z.B. dem Fettgehalt in der
Milchprobe (Methode nach Gerber). Bei
ausreichend hohen Korrelationen werden
Kalibrationsgleichungen entwickelt, die es
ermdglichen aus den festgestellten
Absorptionswerten/Spektren die Milchinhalts-
stoffe zu ermitteln. Auf Basis dieser Methode
werden in Europa millionenfach Milchproben
exakt, schnell und preiswert auf ihren Fett-,

OptiMIR Projektidee

In den letzten Jahren konnten weitere
Milchparameter {iber die Infrarotspektroskopie
ermittelt werden. Hier sind vor allem die
Milchfettsduren zu nennen.

Vor diesem Hintergrund der Erfolge der
Spektroskopie wollen die OptiMIR
Projektpartner priifen, ob mit dieser Methode
weitere Informationen aus der Milch zu
gewinnen sind, wie z.B. iiber Trachtigkeits-,
Azidose-, Energiestatus und Eutergesundheit.

OptiMIR Projektpartner
1. Forschungseinrichtungen

» Universitét Liittich-Gembloux, Belgien
(Gx-ABT-VLG)

 Institut de I’Elevage, Frankreich (IE)

» Teagasc, Irland (TG)

* Centre Wallon de Recherches
agronimigues, Belgien (CRA-W)

* Scottisch Agricultural Collage,
GroBbritannien (SAC)

» Universitdt Hohenheim, Deutschland
(UHOH)

* Comité du lait, Belgien (CL)

Eiwei3-, Laktose- und Harnstoffgehalt
untersucht. 2. Milchkontrollverbinde
Mitgliedsstaat Organisation N° Betriebe N° Kiihe
Belgien LKV Wallonie 1.250 74.000
Frankreich LKYV Elsass 630 35.500
LKV Pas-de-Calais 1.340 58.900
LKV Mayenne 4.000 176.100
LKV Doubs-Belfort 1.700 76.200
France Controle Elevage 29.000 1.514.000
Deutschland LKV Baden-Wiirttemberg 7.000 280.000
LKV Nordrhein-Westfalen 5.600 320.000
GroB3britannien LKV GroBbritannien 7.540 1.234.700
Irland Irish Cattle Breeding Federation 6.200 435.000
Luxemburg LKV Luxemburg 640 35.000
Gesamt 11 LKV’s 64.900 4.239.400
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Zentrale Forschungsdatenbank

Kernstiick des Projektes OptiMIR ist die
zentrale  Forschungsdatenbank an  der
Universitét Liittich-Gembloux. Daten aus 2000
Betrieben aller beteiligten Kontrollverbiande
werden eingespeist. Gespeichert werden die
Daten der monatlichen Milchleistungs-
prifungen mit den dazugehorigen Spektren.
Dariiber hinaus werden eine Fiille von
Tiergesundheitsdaten erhoben und gespeichert,
u.a. tierdrztliche Diagnosen, Flitterungsdaten,
Pansen pH-Werte, Methanwerte und Daten
iiber Mastitis (PCR/BU).

Standardisierung der Daten

Unter Leitung der belgischen Forschungs-
einrichtung CRA-W ist es gelungen, die
Spektren der Firmen Foss, Bentley und Delta
zu vereinheitlichen. 28 Labore und 55
Analysegerdte sind an diesem Prozess
beteiligt. Die Standardisierung erfolgt auf das
Spektrum der Firma Foss. Dies ist ein
fortlaufender Prozess.

Bereits abgeschlossen ist der notwendige
Arbeitsschritt der Vereinheitlichung der MLP-
Datenschliissel der einzelnen beteiligten
Organisationen, wie z.B. fiir Rassen und
Diagnosen.

Arbeitsgruppe Futterung

Diese Arbeitsgruppe wird geleitet von
Vertretern des Instituts fiir Tiererndhrung der
Universitdt Hohenheim. Basis der Arbeit sind
1000 Milchproben mit den dazugehorigen

Spektren  von  Kithen aus  deutschen
Versuchsbetrieben  (Hohenheim, Riswick,
Karkendamm, Neumiihle), deren exakte

tdgliche Futteraufnahme verfligbar ist. Der
genaue  Energiestatus am  Tag  der
Milchprobenahme wird errechnet und dem
Spektrum gegeniibergestellt. Es soll gepriift
werden, ob sich der Energiestatus aus den
Spektraldaten ermitteln I&sst.

In einem weiteren Arbeitsschwerpunkt wird
untersucht, ob sich der Azidosestatus einer
Kuh {iber die Spektraldaten darstellen lésst.
Referenzdaten sind Pansen pH-Werte von
fistulierten Kiihen aus Versuchsbetrieben.

Arbeitsgruppe Fruchtbarkeit

Unter der Leitung von Mitarbeitern der
Universitédt Liittich/Gembloux Agro-Bio Tech
beschiftigt sich die Gruppe in erster Linie mit
dem Tréchtigkeitsstatus der Kuh. Grundlage
der Arbeiten sind 100.000 Milchproben und
Spektren von MLP-Kithen mit bekanntem
Trachtigkeitsstatus.  Ziel ist es  eine
Kalibrationsgleichung zu entwickeln, die es
ermdglicht tiiber die Spektren der MLP
Milchproben den Trachtigkeitsstatus darzu-
stellen.

Arbeitsgruppe Tiergesundheit

Die Gruppe wird geleitet von Mitarbeitern der
Forschungseinrichtung Teagasc in Irland. Im
Mittelpunkt der Arbeiten steht die Absicht zu
priifen, ob sich eine beginnende Mastitis aus
dem Spektrum der MLP Milchprobe ableiten
lasst. Grundlage dieser Arbeiten sind 10.000
MLP Proben und deren Spektren von Kiihen
mit der Diagnose ,,Mastitis*.

Arbeitsgruppe Umwelt

Die Verantwortlichen fiir diese Gruppe sind
Wissenschaftler des Scottish Agricultural
College in Grofbritannien. Im Focus der
Gruppe steht die Methanproduktion der
Einzelkuh. Auch hier soll gepriift werden, ob
sich die Methanproduktion der einzelnen Kuh
aus den Spektraldaten der MLP Probe ableiten
lasst. Grundlagen dieser Arbeiten sind 1000
Milchproben und deren Spektren von Kiihen
aus Dbelgischen, irischen und schottischen
Versuchsbetrieben mit exakt ermitteltem
Methanausstof3 (SF6 Methode).

Projektstand

Seit Projektbeginn 2011 hat sich ein ganz
hervorragendes Netzwerk europdischer
Organisationen gebildet, mit Wirkung tiber den
Projektgegenstand  hinaus.  Die  ersten
Projektziele ~wurden erreicht. Es gibt
vielversprechende erste Ergebnisse aus den
Bereichen Trachtigkeit und Methan.
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Stand und Perspektiven der Gesundheitsprojekte:
Osterreich

Christa Egger-Danner

Vor 6 Jahren wurde auf Initiative der
RINDERZUCHT AUSTRIA das Projekt
,Gesundheitsmonitoring Rind“ mit den

Projektpartnern aus Wissenschaft (BOKU,
Vetmeduni), Interessensvertretung  (LKO,
OTK), Tiergesundheitsdienste, LKVs und
Zuchtorganisationen das Projekt ,,Gesundheits-
monitoring Rind* gestartet. Das Projekt wurde
2010 in der Routine etabliert. Seit Dezember
2010 stehen Gesundheitszuchtwerte im
Rahmen der gemeinsamen  Zuchtwert-
schitzung Osterreich/Deutschland fiir Fleck-
vieh zur Verfiigung. Fiir die Wirtschaftlichkeit
der Rinderproduktion ist die Vermeidung von
Erkrankungen wund auch die friihzeitige
Erkennung und Behandlung wichtig. Die
Integration von Diagnosedaten in die LKV-
Berichte und das TGD-Programm Gesund-
heitsmonitoring sind wichtige Schritte der
Nutzung dieser Informationen zur Optimierung
des Herdenmanagements.

Der vorliegende Artikel gibt einen Uberblick
iiber den aktuellen Stand in Osterreich und
zeigt Chancen und Moglichkeiten der
Erfassung und Nutzung von Diagnosedaten
auf.

Aktueller Stand der
Diagnosedatenerfassung

Um bestehende Dokumentationspflichten fiir
die Erfassung von Gesundheitsdaten nutzen zu
konnen, wurde bei Projektstart 2006 der
Arzneimittelbeleg als Ausgangsbasis
herangezogen. Der Beleg wurde um den 2-
stelligen Diagnosecode erweitert. Fiir die
Erfassung der Diagnosen ist die Codierung
durch den Tierarzt Voraussetzung. Erfasst
werden:  Tier-ID, Betriebs-ID, codierte
Diagnose,  Diagnosedatum,  Tierarztcode
(optional) und Information zur Erstdiagnose
von den Arzneimittelbelegen. Mit Mérz 2012
standen von ca. 12.300 Betrieben Diagnose-

daten zur Verfiigung (davon wurden von ca.
5.000 Betriecben die Daten -elektronisch
ibermittelt), im Janner 2011 waren es
insgesamt noch ca. 9.000 Betriebe. Trotz der
sehr erfreulichen Entwicklung besteht in
einigen Gebieten doch noch deutlicher
Autholbedarf.

Fast alle dsterreichischen Rinderzuchtverbénde
haben beschlossen, dass die Erfassung von
Gesundheitsdaten  fixer  Bestandteil im
Zuchtprogramm und der Leistungspriifung ist
Dies bedeutet, dass der Landwirt gegeniiber
der erhebenden Organisation (LKV) beziiglich
Diagnosen auskunftspflichtig ist. Bis die
flichendeckende Erfassung der Gesundheits-
daten Realitit wird, ist jedoch noch wviel
Bewusstseinsarbeit notwendig.

Tabelle 1 zeigt, dass der Grofiteil der in
Osterreich erfassten Diagnosen von
Milchkiihen im  Zusammenhang  mit
Fruchtbarkeits- und Reproduktionsstérungen
(ca. 40%) auftreten, gefolgt von den
Eutererkrankungen. Stoffwechselstérungen
nehmen mit steigenden Laktationen zu. Der
Anteil an Klauenerkrankungen ist relativ stabil
iber die Laktationszahl.

Abbildung 1 zeigt den Anteil der Kiihe mit
mindestens einer Diagnose nach Erfassungsart.
Es ist wiederum ersichtlich, dass die
Fruchtbarkeitsstorungen das Hauptproblem
darstellen. Bei elektronischer Erfassung
wiesen 2010 mehr als 28% der Kiihe
mindestens eine Fruchtbarkeitsstorung auf, bei
den Eutererkrankungen sind es ca. 17%.

Die Unterschiede in der Héaufigkeit der
Erkrankungen je nach Erfassungsart (LKV-
Erfassung und elektronische Diagnosedaten-
iibermittlung durch den Tierarzt, zeigen, dass
es vor allem Unterschiede bei Diagnosen ohne
Wartezeiten  gibt. Die  unterschiedliche
Erfassungsart wird bei der Zuchtwertschitzung
beriicksichtigt (Fuerst et al. 2011), es ist aber
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trotzdem wichtig, dass die Gesundheitsdaten
moglichst vollstindig erfasst werden. Daher
wird nun begonnen zusdtzlich zu den
tierdrztlichen Diagnosen Beobachtungen zu

erfassen. Diese Erfassung ersetzt nicht die
Erfassung der Diagnosen! Sie dient nur der
Vervollstindigung der Daten fiir die
Zuchtwertschitzung.

Tabelle 1: Verteilung der erfassten Diagnosen nach Laktationen in % (Egger-Danner et al. 2012)

n=51.814 n=42.851

n=38.180 n=31.789

n=56.428

Diagnose 1.Lakt.(%) 2.Lakt.(%) 3.Lakt.(%) 4.Lakt.(%) >5.Lakt.(%)
Fruchtbarkeitsstorung 42,56 45,81 42,55 40,28 37,32
Gebirmutterentziindung 6,84 6,19 5,65 5,64 5,46
Stillbrunst 13,10 13,02 10,86 9,72 7,96
Zysten 12,61 15,32 14,51 13,62 12,21
Nachgeburtsverhaltung 5,49 6,55 6,61 6,57 6,82
Puerperalerkrankungen 3,80 3,29 3,49 3,34 3,5
Eutererkrankungen 31,91 34,66 35,73 35,77 37,02
Akute Mastitis 18,77 20,4 21,59 21,66 22,35
Chronische Mastitis 9,51 11,24 11,29 11,41 12,1
Verdauungsstérungen 2,96 3,90 7,07 10,24 12,48
Milchfieber 0,83 2,04 4,56 7,71 10,06
Ketose 1,61 1,37 1,78 1,86 1,64
Klauenerkrankungen 7,90 5,88 6,14 6,24 6,10
Panaritium, Mortellaro 3,84 2,87 2,86 2,93 2,68
Sohlengeschwiir 1,82 1,41 1,55 1,57 1,74
Andere 14,67 9,75 8,51 7,47 7,08
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Abbildung 1: Anteil der Kiihe mit mindestens einer Diagnose im Kontrolljahr 2010 nach
Erfassungsart (LKV: Erfassung durch LKV-Mitarbeiter, VET-elektr.: direkte elektronische

Ubermittlung durch den Tierarzt)
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Was bringt die Erfassung von
Diagnosedaten?

Zichterischer Nutzen

Verschiedene  wissenschaftliche  Arbeiten
zeigen, dass die ziichterische Verbesserung der
Tiergesundheit effektiver erreicht werden
kann, wenn die direkten Gesundheitsmerkmale
wie Mastitis oder andere Merkmale basierend
auf Erkrankungsinformationen herangezogen
werden konnen (u.a. Odegard et al. 2003;
Heringstad et al. 2007). Bei der Fruchtbarkeit
standen bislang nur Besamungen und
Abkalbungen als  Malzahl fir die
Reproduktion zur Verfiigung. Nun gibt es mit
den Diagnosedaten zu Nachgeburtsverhaltung
und anderen fritheren Fruchtbarkeitsstérungen
oder Zysten genauere Informationen. Bei der

Eutergesundheit ist die Mastitis das eigentliche
Zielmerkmal.  Die  Zellzahl ist ein
Hilfsmerkmal, das vor allem fiir die
chronischen Eutererkrankungen wichtig ist.
Die akuten Mastitiden konnen iiber die
Zellzahl nur ungeniigend erfasst werden, da
sich die Zellzahl nach der Behandlung bis zur
ndchsten  Milchleistungskontrolle  oftmals
schon wieder normalisiert hat.

Auswertungen zum Anteil der Tochter mit
Diagnosen nach den verschiedenen Merkmalen
in der Zuchtwertschitzung fiir Gesundheits-
merkmale bei Fleckvieh in Osterreich und
Deutschland (Fuerst et al. 2011; Egger-Danner
et al. 2012) zeigen, dass es betrachtliche
Unterschiede im Anteil der Erkrankungen der
Tochter zwischen den besten und schlechtesten
Stieren gibt (Tabelle 2).

Tabelle 2: Anteil Kithe mit Diagnosen in % nach Merkmalen von den besten 20 und den
schlechtesten 20 Stieren aus der Routine-ZWS fiir Fleckvieh in Osterreich und Deutschland

(Egger-Danner et al. 2012)

Kiihe mit Diagnosen in %

Mastitis Fr. Fruchtbarkeits- Zysten Milchfieber
storungen
Beste 20 Stiere 7,32 2,14 1,84 1,78
Schlechteste 20 Stiere 16,51 8,87 12,22 10,67

Die neuen Moglichkeiten der genomischen
Selektion konnen den Zuchtfortschritt massiv
steigern. Wissenschaftliche Arbeiten zeigen
auch, dass entscheidend ist, dass das Zuchtziel
die richtige Richtung vorgibt. Um fiir die
erwiinschten Merkmale auch Zuchtfortschritte
zu erzielen, sind Daten aus der
Leistungspriifung die Voraussetzung fiir eine
effektive Zucht auf bessere Tiergesundheit.
Ein weiterer wesentlicher Schritt ist, dass diese
Merkmale in den Gesamtzuchtwert integriert
werden. Dass diese Strategie erfolgreich ist,
zeigen die phénotypischen und genetischen
Entwicklungen der Nutzungsdauer und der
Zellzahl in Osterreich. Seit ca. 15 Jahren gibt
es Zuchtwerte fiir Nutzungsdauer und Zellzahl,
seit 1998 sind diese Merkmale auch im
Gesamtzuchtwert gewichtet. Dass diese
positiven Entwicklungen mdglich sind, héngt
auch damit zusammen, dass bei der
Stierauswahl Zuchtwerte fiir diese Merkmale

zur Verfiigung stehen und auch auf diese
Einzelmerkmale geachtet wird.

Verbesserung des
Herdenmanagements

Die Nutzung der Diagnosedaten kann sich am
schnellsten wirtschaftlich auswirken, wenn
diese Informationen in Ergidnzung zu den
Daten aus der bisherigen Leistungspriifung,
auch gezielt fiir Analysen von
Verbesserungspotentialen  genutzt  werden.
Wesentlich ist, dass auch entsprechende Ziele
gesetzt und entsprechende MalBnahmen
abgeleitet und umgesetzt werden. Mit dem
Bildungsprojekt LKV-Herdenmanagement mit
Gesundheitsmonitoring wurden diesbeziiglich
wertvolle Schritte gesetzt.
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Bessere Qualitat der TGD-
Betriebserhebung

Mit dem TGD-Programm Gesundheits-
monitoring (TGD-GMON) wurde es im TGD
verankert. Durch TGD-GMON kann die
Effizienz und Qualitit der TGD-Betriebs-
erhebung verbessert werden. Tagesaktuelle
Daten aus der Leistungspriifung und dem
Gesundheitsmonitoring stehen fiir die Arbeit
im Rahmen des Tiergesundheitsdienstes zur
Verfiigung (BMG, 2010).

Monitoring der Haufigkeit von
Erkrankungen

Kennzahlen auf Basis dieser Diagnosedaten
ermdglichen eine Beobachtung der
Entwicklung von diversen Erkrankungen
(Schwarzenbacher et al. 2010). Durch die
Moglichkeiten der genomischen Selektion, die
das Potential hat, den Zuchtfortschritt massiv
zu steigern, gewinnt dieser Aspekt an
Bedeutung.

Welche weiteren Schritte sind
wichtig?

Vollstandige und flachendeckende
Erfassung der Diagnosen und weiterer
Gesundheitsdaten

Damit auch fiir aktuelle nachkommengepriifte
Stiere und genomisch gepriifte Jungstiere
Gesundheits-Zuchtwerte zur  Verfligung
stehen, ist eine flichendeckende zuverlédssige
Erfassung von Gesundheitsdaten notwendig.
Zusdtzlich zu den tierdrztlichen Diagnosen
werden von den LKV-Mitarbeitern nun auch
gesundheitsrelevante Beobachtungen erfasst,
da tlber den Arzneimittelbeleg nicht alle
relevanten  Gesundheitsinformationen  voll-
standig erhoben werden konnen.

Sollen fiir die Gesundheits-Zuchtwerte in
absehbarer Zeit auch genomische Zuchtwerte
zur Verfiigung stehen, ist es wichtig, dass sehr
bald von moglichst allen Jungstieren mit
Tochtern unter Leistungspriifung im Rahmen
der gemeinsamen Zuchtwertschitzung
Gesundheitsdaten vorliegen. Seit 2010 wird in
Baden-Wiirttemberg und Bayern im Rahmen

von Projekten zur Gesundheitsdatenerfassung
daran gearbeitet.

Gesundheitszuchtwerte auch fir die
anderen Rassen und Integration in den
Gesamtzuchtwert

Fiir die Rasse Braunvieh ist die Entwicklung
der Zuchtwertschiatzung fiir Gesundheits-
merkmale im 2. Halbjahr 2012 vorgesehen.

Erste Datenanalysen fiir Grauvieh und
Pinzgauer stehen auch 2012 auf dem
Programm.

Ein wesentlicher weiterer Schritt ist die

Integration der Gesundheits-Zuchtwerte in den
Gesamtzuchtwert.

Nutzung der Daten im Rahmen des
TGD (TGD-GMON)

Es ist das Ziel, dass TGD-GMON (BMG,
2010) das Basisprogamm im Tiergesundheits-
dienst wird und die verschiedenen TGD-
Programme darauf aufbauen (Janacek, 2010).

Zusammenfassung

Die Beschliisse der Zuchtverbdnde beziiglich
Gesundheitsdatenerfassung als fixer Bestand-
teil im Zuchtziel und Zuchtprogramm sind
richtungsweisend. Sie unterstreichen die
Bedeutung der Zucht auf Fitness und
Gesundheit in der Osterreichischen Rinder-
zucht. Es wird noch viel Arbeit notwendig
sein, bis die Erfassung der Gesundheitsdaten
so selbstverstindlich ist, wie die Erfassung von
zB Besamungen oder des Kalbeverlaufs. Wenn
diese Merkmale jedoch ziichterisch in Zukunft
auch effektiv bearbeitet werden sollen, so sind
flichendeckende und zuverldssige Daten die
Basis dazu. Zuverldssige Gesundheitsdaten
sind auch die Voraussetzung fiir genomische
Gesundheitszuchtwerte.

Die Integration der Diagnosedaten in die LK'V-
Berichte und die TGD-Betriebserhebung bietet
die Chance zur Optimierung des Herden-
managements durch Fritherkennung und
Vorsorgemallnahmen. Es ist das Ziel, dass das
TGD-Programm Gesundheitsmonitoring die
Basis im TGD wird. Damit wiirde eine
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wertvolle Datenbasis fiir die anderen TGD-
Programme zur Verfiigung stehen.

MaBnahmen zum Erhalt und zur Verbesserung
der Tiergesundheit sind ein wesentlicher
Beitrag zur Lebensmittelsicherheit und das
Image der Osterreichischen Rinderwirtschaft.
Die = Konsumenten  erwarten  gesunde
Lebensmittel von gesunden Tieren.

Danksagung

Der Projekttrager RINDERZUCHT AUSTRIA

(ZAR) dankt

e dem Bundesministerium fiir Land-,
Forstwirtschaft, Umwelt und Wasser-
wirtschaft, dem Gesundheitsministerium
und den Bundeslindern fiir die finanzielle
Unterstiitzung.

e den Projektpartnern fiir die wertvolle
Unterstiitzung und gute Zusammenarbeit.

e den teilnehmenden Bauern und Tierdrzten.

Literatur

Bundesministerium  fiir =~ Gesundheit.  2010.
Kundmachung des TGD-Programms Gesund-
heitsmonitoring Rind. http://bmg.gv.at/home/
Schwerpunkte/Tiergesundheit/Rechtsvorschrift

en/Kundmachungen/Kundmachung des TGD
Programms_Gesundheitsmonitoring Rind

Egger-Danner, C., B. Fuerst-Waltl, W.
Obritzhauser, C. Fuerst, H. Schwarzenbacher,
B. Grassauer, M. Mayerhofer und A. Koeck.
2012. Recording of direct health traits in
Austria — Experience report with emphasis on
aspects of availability for breeding purposes. J.
Dairy Sci. 95:2765-27717.

Fuerst, C., A. Koeck, C. Egger-Danner und B.
Fuerst-Waltl. 2011. Routine genetic evaluation
for direct health traits in Austria and Germany.
Interbull Meeting, August, 26-28, 2011,
Stavanger, Norway.

Heringstad, B., G. Klemetsdal und T. Steine. 2007.
Selection responses for disease resistance in
two selection experiments with Norwegian red
cows. J. Dairy Sci. 90:2419-2426.

Janacek, R. 2010. Ergebnisse aus dem Projekt:
TGD-Programm Gesundheitsmonitoring.
Erweiterte Teamsitzung, 23. Nov. 2011, Weiz.

Odegard, J., G. Klemetsdal und B. Heringstad.
2003. Genetic improvement of mastitis
resistance: validation of somatic cell score and
clinical mastitis as selection criteria. J. Dairy
Sci. 86,4129-4136.

Schwarzenbacher, H., W. Obritzhauser, B. Fuerst-
Waltl, A. Koeck, and C. Egger-Danner. 2010.
Health monitoring system in Austrian dual
purpose Fleckvieh cattle: incidences and
prevalences. Page 145 in Book of Abstracts of
the 61th Ann. Meeting of the EAAP, Heraklion,
Greece. Wageningen Academic Publishers,
Wageningen, the Netherlands.

3-Linder-Seminar 2012 Egger-Danner — Stand und Perspektiven der Gesundheitsprojekte: Osterreich 60



Stand und Perspektiven des bayerischen
Gesundheitsprojekts "PRO GESUND"

Dieter Krogmeier1, S. Uebelhack’, E. Zeiler', J. Duda? A. Randt’,
S. Moder® und K.U. Gétz’

! Landesanstalt fiir Landwirtschaft, Institut fiir Tierzucht, > Landeskuratorium der Erzeugerringe fiir tierische
Veredelung in Bayern e.V., ° Tiergesundheitsdienst Bayern e.V.,
? Bund praktizierender Tierdirzte, Bayerische Landestierdrztekammer

Einleitung

»Pro Gesund* ist ein Gemeinschaftsprojekt der
Landesanstalt fir Landwirtschaft, des Landes-
kuratoriums der Erzeugerringe fiir tierische
Veredelung in Bayern e. V., der Bayerischen
Landestierdarztekammer, des Bundes
praktizierender Tierdrzte und des
Tiergesundheitsdiensts Bayern e. V. Triger ist
das  bayerische  Staatsministerium  fiir
Erndhrung, Landwirtschaft und Forsten.

Im Rahmen des Projekts sollen durch die
Erfassung von tierdrztlichen Diagnosen in
bayerischen =~ Milchviehbestinden folgende
Ziele erreicht werden:

* Unterstiitzung der Milchviehbetriebe beim

Herdengesundheitsmanagement

* Unterstiitzung der Tierdrzte bei der
Bestandsbetreuung

* Schitzung von Gesundheitszuchtwerten fiir
Besamungsbullen.

Bestandteile des Projekts sind der Autbau

eines Datenerfassungs- und Auswertungs-
systems, die Projektbewerbung und die
Durchfiihrung  von  Schulungsmafinahmen

sowie die Schaffung der Voraussetzungen zur
Teilnahme an einer gemeinsamen deutsch-
osterreichischen Schétzung von Gesundheits-
zuchtwerten.

Anfangliche Startschwierigkeiten des Projekts
bestanden darin, sowohl Landwirte als auch
Tierdrzte vom Sinn und Nutzen des Projekts
zu liberzeugen. Insbesondere in der Tierdrzte-
schaft bestand die Auffassung, dass einem
Mehraufwand durch die Diagnoseerfassung
und -iibermittlung keine direkten Vorteile
gegeniiberstechen  wiirden. In  intensiven
Diskussionen wurde darauthin das Konzept

einer Datenbank als Grundlage fiir eine
integrierte  tierdrztliche Bestandsbetreuung
(ITB) ins Leben gerufen. Durch die Schaffung
einer eigenen selbst-verwalteten , Tierdrzte-
Datenbank® konnten Vorbehalte hinsichtlich
der  Datensicherheit und  Anonymitdt
tiberbriickt werden.

Datenerfassung

Der Schwerpunkt der Datenerfassung liegt in
der elektronischen Erfassung von Diagnose-
daten mit tierdrztlichen Abrechnungs- und
Herdenbetreuungsprogrammen. Da nicht in
allen tierdrzt-lichen Praxen mit EDV-Systemen
gearbeitet wird, werden vom Tierarzt von
Hand auf dem Arzneimittel-Anwendungs- und
Abgabebeleg (AuA-Beleg) codierte
Diagnosen, in einem zusétzlichen Pilotprojekt
durch LKV-Angestellte (Leistungsoberpriifer)
elektronisch erfasst. Wéhrend bei beiden
Erfassungswegen ausschlieflich tierdrztliche
Diagnosen zu Grunde liegen, wurde zusétzlich
die Moglichkeit geschaffen, Beobachtungen
des Landwirts zu geburtsnahen Problemen
(Festliegen, = Nachgeburtsverhaltung ~ und
Nabelbruch) iiber HI-Tier (Herkunfts-
sicherungs- und Informationssystem fiir Tiere)
elektronisch zu erfassen.Die erhobenen Daten
werden nur nach Zustimmung des Landwirtes
und des behandelnden Tierarztes, unter
Einhaltung  aller  datenschutzrechtlichen
Vorgaben gespeichert. Erfasst werden nur die
Lebensohrmarkennummer des behandelten
Tieres, die vom Tierarzt gestellte Diagnose
und das Datum der Diagnosestellung. Nicht
erfasst werden die Medikamentennamen oder
die  angewendeten oder  abgegebenen
Medikamentenmengen.
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Abbildung 1: Datenfluss in PRO-GESUND

Einen Uberblick iiber den Aufbau von Pro-
Gesund gibt Abbildung 1. Aus der Abbildung
ist die Trennung in zwei separate
Datenbanken, die durch das LKV (LKV-
Datenbank im Rinderdatenverbund) und durch
die Tierdrzte (Tiergesundheits-Datenbank)
betrieben und gehostet werden, ersichtlich.
Beide Datenbanken kommunizieren iiber
Webanwendungen miteinander, die einen
zeitnahen Datenaustausch ermoglichen. Trotz
einer getrennten Datenerfassung und -
speicherung wird hierdurch eine gemeinsame
Datennutzung erreicht. Die entsprechenden
Praxissoftware-Programme  der  Tierdrzte
konnen auf Informationen aus der LKV-
Datenbank (z. B. aktuelle Tierstammdaten,
Besamungsdaten, Fruchtbarkeitsdaten) zuriick-
greifen und die LKV-Datenbank kann
Diagnosedaten fiir Auswertungen fiir die
Landwirte nutzen. Daten aus beiden Systemen
werden fiir die Gesundheitsberichte fiir
Tierédrzte und flir Landwirte benotigt.

Die Trennung in zwei separate Datenbanken
bietet z. B. den Tierdrzten zusitzlich die
Moglichkeit, die Datenbank in Zukunft auch
fiir interne Projekte, zu nutzen.

Die Abbildung zeigt auch, dass weitere fiir die
Tiergesundheit wichtige Daten im System
erfasst werden sollen. So konnen Klauen-

Gesundheitsdaten ~ kommerzieller — Klauen-
pfleger elektronisch erfasst oder auch
Schlachthofbefunde eingespeist werden. Auch
die Aufnahme zusitzlicher fiir die Tier-
gesundheit wichtiger Informationen aus der
Milchleistungspriifung ins System ist mdglich.
Die Schnittstelle mit der HI-Tier-Datenbank ist
zurzeit nur auf die Erfassung der oben
beschriebenen Beobachtungen von Landwirten
und auf einen Abgleich mit dem aktuell
erfassten Tierbestand beschrinkt.

Sowohl in der Tiergesundheitsdatenbank als
auch in der LKV-Datenbank werden die
tierdrztlichen Diagnosen gemeinsam mit den
Milchleistungspriifdaten und  zusdtzlichen
Gesundheitsdaten fiir eine Webanwendung
aufbereitet.

Webanwendungen fiir Tierarzte
und Landwirte

Der teilnehmende Landwirt bekommt einen
gezielten Uberblick iiber den Gesundheits- und
Leistungsstatus seiner Herde, entweder als
gedruckten  Gesundheitsbericht oder als
Direktabruf im Internet iiber den RDV4M
(=Rinder-Daten-Verbund des LKV Bayern).
Der teilnehmende Tierarzt erhdlt die Daten
entweder in Form einer Datenbereitstellung fiir
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seine Praxissoftware und/oder in Form der
Darstellung von Betriebsergebnissen in einer
Web-Anwendung fiir Tierédrzte.

Die Webanwendungen flir Landwirte und
Tierdrzte werden in einem Gemeinschafts-
projekt ~ mit  Baden-Wiirttemberg  und
Osterreich entwickelt. Die Entwicklung erfolgt
in verschiedenen Modulen, wobei die Module
1 (Datentransfer/Kontrolle der iiberlieferten
Daten) und Modul 2 (Eutergesundheit) in
Kiirze zur Verfligung stehen werden.
Weiterhin sind die Module Fruchtbarkeit,
Klauengesundheit und Kélberkrankheiten u./o.
Stoffwechselerkrankungen angedacht.
Innerhalb  der  Webanwendungen  sind
verschiedene Ebenen der Datenauswertung
vorgesehen. In der Tierdrzte-Webanwendung
erhdlt der Tierarzt auf Praxisebene -eine

allgemeine Ubersicht iiber alle in der Praxis
gestellten Diagnosen, auf Betriebsebene eine
allgemeine Ubersicht iiber einen einzelnen
Betrieb aus der jeweiligen Praxis und auf der
Einzeltierebene alle verfligbaren Leistungs-
daten und Diagnosedaten zum jeweiligen
Einzeltier. Der Landwirt erhdlt im RDV4M
ebenfalls eine Ubersicht iiber alle auf seinem
Betrieb erfassten Diagnosen, einen
horizontalen und vertikalen Betriebsvergleich
sowie ebenfalls alle Informationen auf
Einzeltierebene.

Dabei wird mit Hilfe eines sogenannten
Ampelsystems direkt auf Probleme im Betrieb
und auf Probleme beim jeweiligen Einzeltier
aufmerksam gemacht.

Abbildung 2: Testseite Modul 2 Eutergesundheit auf Einzeltierebene

Ausblick

Der Aufbau der Infrastruktur ist weitgehend
abgeschlossen und erste Testprojekte zur
Datenerfassung bestehen seit Anfang des
Jahres. Eine bayernweite Projektbewerbung
bei den praktizierenden GroBtierdrzten ist ab
Juli 2012 geplant, so dass mit einer
routineméfigen Datenerfassung ab Oktober
2012 zu rechnen ist, was die Herausgabe erster
Gesundheitsberichte mit Ende des 4. Quartals
2012  ermdglichen  wiirde. Wenn das

angestrebte Ziel einer Teilnahme von 8 - 10%
der Tierarztpraxen am Projekt bis Ende 2013
erreicht  wird, konnten 2014 erste
Gesundheitszuchtwerte auf Grundlage
bayerischer Daten vorliegen.
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Stand und Perspektiven des GMON-Projektes
Baden-Wurttemberg

Klaus Drossler

Einleitung

Bereits seit Anfang der 90er Jahre des letzten
Jahrhunderts beschéftigt sich der LKV Baden-
Wiirttemberg mit der Erfassung von
Tiergesundheitsdaten im Rahmen von PC-
Herdenmanagementprogrammen. Das Daten-
sammeln und Bereitstellen gestaltete sich
schwieriger als angedacht, so dass der Umfang
bescheiden blieb. Seit dieser Zeit wird jedoch
vertrauensvoll mit der Tierdrzteschaft im Land
zusammengearbeitet. Mit der Einfiihrung des
RDV in Baden-Wiirttemberg und seinen
Onlineanwendungen gelang es, das
Gesundheitsmonitoring auf eine breitere Basis
zu stellen. Das Projekt GMON Baden-
Wiirttemberg wird von sieben Partnern
getragen und startete Mitte 2010.
Diese Partner sind:
* das Land Baden-Wiirttemberg,
* die Landestierdrztekammer Baden-
Wiirttemberg,
* der bpt Baden-Wiirttemberg,
» die Tierseuchenkasse Baden-
Wiirttemberg,
* die Rinderunion (RBW),
* der LKV Baden-Wiirttemberg und
e die Universitdt Hohenheim, die das
Projekt mit einer Dissertation begleitet.

Dem Projekt wir ein hoher Stellenwert
beigemessen, da die Gesundheitsdaten nicht
nur der Zucht und dem Herdenmanagement
dienen, sondern es wird auch die
gesellschaftliche Akzeptanz der Rinderhaltung
erhoht. Genannt seien in diesem Zusammen-
hang die Bereiche gesiindere Tiere,
verringerter Medikamenteneinsatz und erhohte
Lebensmittelsicherheit.

Projektvorstellung

Betrieb, Tierarzt und LKV arbeiten eng
zusammen. Die Teilnahme am Projekt GMON
ist freiwillig, kostenlos und steht jedem
Betrieb im Rahmen der MLP, sowie jedem
Hoftierarzt jederzeit offen. Es erfolgt keine
Kostenerstattung von Seiten des LKV. Betrieb,
Tierarzt und LKV unterzeichnen eine Beitritts-
und Datenschutzerklarung. Daten, aus denen
Riickschliisse auf den Betrieb oder Tierarzt
moglich sind, werden nicht an Dritte
abgegeben. Der Datenschutz wird von Seiten
des LKV gewiéhrleistet.

1.1 Datenerfassung

Grundlage fiir die Datenerfassung ist der
Anwendungs- und Abgabebeleg (AuA-Beleg)
mit den Diagnosen. Erfasst werden die
Diagnosen aller Rinder, nicht nur die
Diagnosen von Kiihen.

Gespeichert werden: der Betrieb, der Tierarzt,
die Tieridentitdt, der Diagnosecode mit
Diagnosedatum, Erst- oder Wiederholungs-
behandlung. Nicht erhoben werden das
Arzneimittel, die Anwendungsmenge und die
Wartezeit.

1.2 Diagnosecode

Zum Finsatz kommt der vereinfachte ADR-
Diagnoseschliissel. Dieser Schliissel wird von
der ADR (Arbeitsgemeinschaft Deutscher
Rinderziichter) bei der manuellen Erfassung
von Diagnosedaten empfohlen. Der Schliissel
besteht aus neun Hauptmerkmalen,
untergliedert in bis zu neun weitere
Untermerkmale. Insgesamt stehen auf diese
Weise 77 Diagnosen zur Verfiigung.
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1.3 Datenfluss

Die Datenerfassung von Diagnosen erfolgt
aktuell ausschlieBlich per Hand {iber mobile
Gerite. Bei den monatlichen Betriebsbesuchen
der Zuchtwarte werden die vom Tierarzt
codierten Diagnosen vom AuA-Beleg erfasst
und in den Rinderdatenverbund (RDV)
iibertragen.

Am elektronischen Datenaustausch mit der
Praxissoftware des Tierarztes wird zurzeit
verstiarkt gearbeitet. Als Plattform fiir den
Datenaustausch wird den Anbietern von
Praxissoftware = das  sogenannte = DLQ-
Datenportal zur Verfiigung gestellt (DLQ =
Deutscher Verband fiir Leistungs- und
Qualitétspriifung (Dachverband der deutschen
LKV’s)).

Die erfassten und gespeicherten Diagnosen
konnen von Betrieb und Tierarzt {liber die
Onlinecanwendung  RDV4M  tierbezogen
betrachtet werden. An weiteren Online-
auswertungen und auch an Papierberichten
wird mit Hochdruck gearbeitet.

2 Aktueller Stand in Baden-
Wirttemberg

Seit dem Januar 2011 werden in Baden-
Wiirttemberg im Projekt GMON Diagnosen
erfasst. Vorausgegangen ist dem eine intensive
Informations- und  Schulungsphase der
Tierarztpraxen, der MLP-Mitgliedsbetriebe
und der Zuchtwarte von ca. 6 Monaten.
Geleistet wurde diese Arbeit von der
Universitdt Hohenheim zusammen mit dem
LKV im Rahmen einer Dissertation. Besonders
erwdhnt werden muss hierbei auch die
Unterstiitzung der Landestierdarztekammer und
des bpt Baden-Wiirttemberg. Die Information
und Kommunikation ist ein wesentlicher
Bestandteil der Projektarbeit und muss laufend
gepflegt und aufrechterhalten werden um
GMON weiter voranzubringen.

2.1 Tierarzte und Rinderhalter

Zwischenzeitlich nehmen 115 Tierarztpraxen
und 606 MLP-Mitgliedsbetriecbe am GMON
teil.

Dies entspricht ca. einem Viertel der
Tierarztpraxen und ca. 10 Prozent der MLP-
Mitgliedsbetriebe in Baden-Wiirttemberg.

2.2 Rinder und Diagnosen

In den 606 teilnehmenden Betriecben werden
insgesamt 76.015 Rinder gehalten. 35.560
davon sind Milchkiihe. Bisher wurden 43.475
Diagnosen erfasst.

Diese verteilen sich wie folgt:

28%
24%
11%

8%
15%
14%

Fortpflanzungsstorungen
Eutererkrankungen

Bewegungsapparat

Stoffwechsel- u. Verdauungsstérungen
Kalberkrankheiten

Ubrige

3 Perspektiven

Das Projekt GMON entwickelt sich mit einer
guten Eigendynamik. Dies betrifft sowohl die
Anzahl teilnehmender Tierdrzte als auch die
Zahl der Betriebe. Weiter ist zu beobachten,
dass das Interesse an den Gesundheitsdaten
von allen Seiten zunimmt, insbesondere auch
von der Zucht. Neue Projektpartner kommen
hinzu und es ist dringend notwendig den
Datenfluss zu optimieren. Den Projekt-
teilnehmern miissen mittelfristig optimierte
Berichte, Auswertungen und Anwendungen
zur Verfligung gestellt werden.

3.1 Abgabe der Diagnosedaten an die

Zuchtwertschatzung
Die bisher gesammelten Diagnosedaten
werden demndchst an die Zuchtwert-

schitzgruppe Baden-Wiirttemberg abgegeben.
Es werden  wichtige Hinweise  zur
Datenqualitit erwartet. Die Datenverifizierung
und die Entwicklung einer Schnittstelle zur
Zuchtwertschiatzung sind in  Angriff zu
nehmen.
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3.2 Neue Projektpartner in Baden-
Wiirttemberg

Mit dem Milchpriifring Baden-Wiirttemberg
und der Firma ,agroviva Klauenpflege*
konnten zwei neue Partner fiir das GMON
Projekt gewonnen werden.

3.2.1 Mastitiserreger-Monitoring
Der Milchpriifring Baden-Wiirttemberg e. V.
bietet Betrieben, die an GMON teilnehmen,

seit Januar 2012 ein  Mastitiserreger-
Monitoring mittels dem PCR-Test,
,PathoProof* an. Beprobt wird einmal

monatlich die Tankmilch. Die Ergebnisse
erhalten der Betrieb, der Hoftierarzt und der
Eutergesundheitsdienst soweit der Betrieb
dazu die Erlaubnis erteilt.

Die Untersuchung erstreckt sich auf drei
kuhassoziierte Erreger:

»  Staphylococcus aureus

»  Streptococcus agalactiae

*  Mycoplasma bovis

Die Probe aus der Tankmilch erlaubt damit
eine Herdeniibersicht (Monitoring).
Grundsitzlich gilt, dass die PCR eine
bakteriologische Untersuchung der Milch nicht
ersetzten kann, sie ist lediglich ein schneller
Hinweis zum Infektionsgeschehen in der
Herde.

Zwischenzeitlich nehmen nahezu alle GMON
Betriebe an diesem Monitoring teil.

3.2.2 Klauenpflegedaten

Erkrankungen des Bewegungsapparates
gehoren mit zu den hiufigsten Diagnosen der
Rinder. GroBtenteils werden diese Diagnosen
aber nicht von den Tierdrzten gestellt, sondern
von den professionellen Klauenpflegern im
Rahmen der regelmédBigen Klauenpflege.
Damit diese wichtigen Daten (hohe
Heritabilitdt) nicht verloren gehen ist es
notwendig, diese Informationen zu speichern.

Der LKV hat zusammen mit der Firma
sagroviva Klauenpflege* ein Projekt zur
Einarbeitung der Klauenpflegedaten in den
Rinderdatenverbund (RDV) gestartet.

Die Klauenpfleger erfassen die Klauendaten
nach dem DLG-Diagnoseschliissel. Wichtig ist
an dieser Stelle die genaue Zuordnung zum
Tier.

Der automatisierte Datenaustausch erfolgt
hierbei iiber das DLQ-Datenportal nach
standardisierten Vorgaben. Tierstammdaten
werden vom RDV an die Software der
Klauenpfleger abgegeben und im Gegenzug
werden die Klauendiagnosen in den RDV

eingestellt.
Voraussetzung ist auch hier, dass der
Rinderhalter die Erlaubnis zum Daten-

austausch erteilt.
3.3 DLQ-Datenportal

Datenaustausch ist ein einfacher Begriff fiir
eine Sache, die nur mit groBem Aufwand
umsetzbar ist. Der DLQ (Deutscher Verband
fiir  Leistungspriifungen und  Qualitéts-
sicherung) hat ein Portal geschaffen, mit dem
Daten  automatisiert und  standardisiert
ausgetauscht werden konnen. Das Portal hat
unter anderem die Funktion der
Personalisierung, dient der Sicherheit und
Navigation und koordiniert die Suche und
Bereitstellung von Informationen. Es ist keine
Webapplikation oder zentrale Datenhaltung.
Jeder Beteiligte behilt die Hoheit {iber seine
Daten.

Das DLQ-Datenportal ist eine gemeinsame,
auf  Standards  beruhende  Datenkom-
munikationsplattform, realisiert {iiber eine
kooperative Zusammenarbeit auf Basis eines
gemeinsamen Frameworks.

Diagnosedaten und Tierstammdaten werden
unter Verwendung von ADIS/ADED und
ISOagriNET — Standards ausgetauscht. Im
Bereich der Tiergesundheit kommt  der
Zentrale Diagnoseschliissel  (Staufenbiehl-
Schliissel) zum Einsatz.

Es ist wichtig, dass sich die Hersteller von
Praxissoftware fiir Tierdrzte und die Hersteller
von Klauenpflegesoftware iiber das DLQ-
Portal am GMON beteiligen. Durch den
automatisierten Datenaustausch wird die
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Akzeptanz zur Teilnahme am GMON Projekt
bei Tierdrzten und Klauenpflegern weiter
zunehmen.

3.4 Weiter- und Neuentwicklung von
Berichten, Auswertungen,
Anwendungen

Berichte, Auswertungen und Anwendungen
werden immer in  die  Kategorien
Betriebsdaten/Herdendaten/Ubersichten  und
Einzeltierdaten eingeteilt. Die Entwicklung
erfolgt modular. Folgende Prioritdten wurden
von den RDV Partnern und den Tierdrzte-
organisationen festgelegt:

*  Eutergesundheit

*  Fruchtbarkeit

*  Stoffwechselstérungen

*  Klauen- u. GliedmaBlen Erkrankungen

* Kalberkrankheiten
3.4.1 Onlineanwendung RDV4M fiir MLP
Mitgliedsbetriebe
Die Onlinecanwendung RDV4M wird von der
RDV Arbeitsgruppe (Osterreich, Bayern,
Schleswig-Holstein, Baden-Wiirttemberg)
weiterentwickelt. Die Diagnosedaten sind
bereits beim Einzeltier einsehbar. An weiteren
Auswertungen wird gearbeitet.

3.4.2 Papierberichte fiir Betriebe und
Tierirzte

Da noch nicht alle MLP-Betriebe und Tierérzte
»online® sind ist es notwendig, dass auch
Papierberichte zur Tiergesundheit entwickelt
werden. Fiir Osterreich liegen solche Berichte
bereits vor. Sicher ist es moglich hier
Anregungen zu entnehmen. Die Weiter-
entwicklung erfolgt hier in der RDV
Arbeitsgruppe und wird verstirkt durch
Vertreter der Tierdrzteschaft.

3.4.3 Onlineanwendung zur
Tiergesundheit fiir Tierarzte

Die Tierdrzteorganisationen und die RDV
Partner entwickeln gemeinsam eine
Onlineanwendung fiir Tierdrzte, mit der die
Diagnosen und Daten zur Tiergesundheit
iibersichtlich darstellbar sind. Die tierdrztliche
Bestandsbetreuung soll mit dieser Online-
anwendung erleichtert werden. Die

Attraktivitét des Projektes Gesundheits-
monitoring Rind diirfte bei den Tierdrzten
durch dieses Programm erheblich zunehmen.

4 Ziele fur das Jahr 2012

* Die Datenabgabe von Diagnosen an die
Zuchtwertschiatzung wird bis Ende des
Jahres 2012 in den Regelbetrieb {ibergehen.

* Bis zum Ende des Jahres 2012 sollen
mindestens 1.000 LKV Mitgliedsbetriebe
am Projekt GMON teilnehmen. Dazu ist es
notwendig, dass auch bei den Tierdrzten
weiter intensiv fiir das GMON Projekt
geworben wird.

* Durch die Einbindung der professionellen
Klauenpfleger wird mit einer groeren und
qualitativ besseren Datenbasis im Bereich
Bewegungsapparat gerechnet.

* Die Inbetriebnahme des DLQ-Datenportals
spielt hierbei eine wichtige Rolle. Es ist
davon auszugehen, dass dies im Laufe
dieses Jahres gelingen wird.

* Die Einbindung des DLQ-Datenportals wird
auch die Datenlieferung {iber die
Praxissoftware der Tierdrzte beschleunigen.
Erste Tests mit Praxissoftware wurden
bereits erfolgreich durchgefiihrt.

* Die Akzeptanz und der Zulauf zum Projekt
GMON werden mit der Ausgabe und
Bereitstellung ~ von  Berichten  und
Auswertungen zunehmen. Das Modul
,Euter soll bis zum Jahresende komplett
umgesetzt sein.

e Bis zu diesem Stand soll auch die
Onlineanwendung fiir Tierdrzte in diesem
Jahr entwickelt werden.

Einer positiven Entwicklung des Projektes
Gesundheitsmonitoring Rind diirfte in Baden-
Wiirttemberg nichts im Wege stehen, da alle
Partner gut und zielstrebig zusammenarbeiten.
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Stand und Perspektiven der Gesundheitsprojekte
in der Schweiz:
Projekt ,,Erfassung Gesundheitsmerkmale*

Martin Reist', Lucas Casanova?, Pascal Montelone®, Matthias Schelling4

! Sanisys SA, CH-2502 Biel, ? Braunvieh Schweiz, CH-6300 Zug,
3 Schweizerischer Holsteinzuchtverband, CH-1725 Posieux, * swissherdbook, CH-3052 Zollikofen

1. Zusammenfassung

Das Hauptinteresse der Schweizer Rindvieh-
zuchtverbinde an einer Datenbank zur
Aufzeichnung von klinischen Daten, Labor-
ergebnissen und Behandlungsdaten liegt in der
Nutzung von klinischen und diagnostischen
Befunden fiir die Zucht von robusten Tieren
im Rahmen der genomischen Zuchtwert-
schiatzung. Neben der Zucht gibt es aber noch
weitere Nutzungsfelder, die fiir die Ziichter
aber auch fiir weiter potentielle Nutzer von
grossem Interesse sind. Datenbanken zur
Registrierung von klinischen und Diagnostik
Daten sowie von Behandlungsdaten kdénnen
durch den Tierhalter fiir das elektronische
Fihren des obligatorischen Behandlungs-
journals verwendet werden. Sie sind zudem ein
unverzichtbares Werkzeug flir die Umsetzung
von auf Freiwilligkeit basierenden, national
koordinierten Programmen zur Verbesserung
der Eutergesundheit und der Fruchtbarkeit.
Zusdtzlich  konnen solche Systeme als
Werkzeug fiir Syndromic Surveillance im
Sinne einer Fritherkennung von neu- und
wiederauftretenden Tierseuchen und Zoonosen
verwendet werden. Schliesslich wiirde eine
elektronische Erfassung von Behandlungs-
daten in Datenbanken die amtstierdrztliche
Kontrollen und die Uberwachung des
Arzneimitteleinsatzes vereinfachen. Aufgrund
der Eintrdge konnten Kontrollen risikobasiert
geplant und durchgefiihrt werden. Fiir
Betriebe, welche ihre Daten zuverléssig
elektronisch erfassen, konnten unter
Umstdnden  Erleichterungen  wie  eine
herabgesetzte Kontrollfrequenz oder verkiirzte
Kontrollen vor Ort eingefithrt werden, was
wiederum dem Tierhalter zu Gute kommt.

Im Vordergrund steht aber erst mal die
Realisierung eines Systems fiir die Erfassung
von Gesundheitsdaten und Behandlungen fiir
die Zuchtwertschiatzung und fiir das Fiihren
des Behandlungsjournals im zweiten Halbjahr
2012. Eine allfillige Ausweitung des
Anwendungsbereichs geméss oben stehenden
Ausfiihrungen erfolgt allenfalls zu einem
spateren Zeitpunkt.

2. Ziele

Die Zuchtverbiande verfolgen mit dem Projekt
,Erfassung der Gesundheitsmerkmale
folgende Ziele:

1. Verbesserung  der  Gesundheit  der
Milchviehzuchtbestinde und damit Zucht
von robusteren Kiihen.

2. Verbesserung der Wirtschaftlichkeit der
Milchviehzuchtbestinde  dank  Kosten-
senkung im Betriebsmanagement und
Verminderung von Produktionsausfillen.

3. Internationale Stirkung der Wettbewerbs-
position fiir Schweizer Genetik

3. Grundsatzliche Nutzungs-
zwecke der Erfassung von
Gesundheitsmerkmalen

Die moglichen Nutzungszwecke eines Systems
zur Erfassung von Gesundheitsmerkmalen sind
vielschichtig und gehen iiber eine rein
ziichterische Nutzung hinaus.
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3.1 Zichterische Nutzung

Das Hauptinteresse der Zuchtverbinde liegt in
der  Nutzung von  klinischen  und
diagnostischen  Befunden sowie  von
Behandlungsdaten im Hinblick auf die Zucht
von robusten Tieren im Rahmen der
genomischen Selektion.

Es wird angestrebt, dass in der neuen
Schweizerischen Tierzuchtverordnung, giiltig
ab  Januar 2013, die  Gesundheits-
datenerfassung als neue Leistungspriifung, die
staatlich gefordert werden kann, aufgenommen
wird. Die Erfassung von Diagnosen durch die
Ziichter konnte somit mit einem moderaten
finanziellen Anreiz verbunden werden. Ein
Entscheid zur Aufnahme einer solchen neuen
Leistungspriifung in die Verordnung steht
noch aus.

3.2 Unterstiitzung von Gesundheits-
programmen

Datenbanken zur Registrierung von klinischen
und  Diagnostik  Daten  sowie  von
Behandlungsdaten sind ein unverzichtbares
Werkzeug fiir auf Freiwilligkeit basierende,

national  koordinierte =~ Programme  zur
Forderung der Eutergesundheit und zur
Verbesserung der Fruchtbarkeit.

Erfahrungen aus Norwegen, wo im Rahmen
eines national koordinierten Mastitiskontroll-
programms die Inzidenz von klinischer und
subklinischer Mastitis halbiert werden konnte,
haben gezeigt, dass Datenmanagementsysteme

zur  Erfassung von  klinischen  und
diagnostischen  Befunden sowie  von
Behandlungen ein Hauptelement bei der

Bekdampfung von wirtschaftliche relevanten
Produktionskrankheiten darstellen.

Produktionskrankheiten gehen mit sehr hohen
wirtschaftlichen Verlusten einher. Allein die
durch Mastitis verursachten Kosten werden in
der Schweiz auf jdhrlich 250 Mio. CHF
geschitzt. Eine reprdsentative Umfrage bei
rund 2'300 Schweizer Milchproduzenten im
Jahr 2011 (Riicklaufquote ca. 60%) ergab, dass
59% die Tankmilchzellzahl auf ihrem Betrieb
senken mdchten. Von diesen 59% gaben aber
fast alle zu bedenken, dass sie nicht wiissten,
wie sie das bewerkstelligen sollten.

Zudem gehen fast alle Produktionskrankheiten
mit hohem Antibiotika Verbrauch einher, was
die Entwicklung von Resistenzen ungiinstig
beeinflussen kann. Der Nutzen einer
erfolgreichen ~ Verbesserung der  Euter-
gesundheit liegt demzufolge auch bei den
Konsumenten in Form einer verbesserten
Lebensmittelsicherheit und -qualitit.

3.3 Friherkennung von neu- und
wiederauftretenden Krankheiten
(Syndromic Surveillance)

Eine Datenbank zur Erfassung von klinischen
Befunden und Symptomen sowie von
Behandlungsdaten  kann  zusétzlich  als
Werkzeug fiir Syndromic Surveillance im
Sinne einer Fritherkennung von neu- und
wiederauftretenden Tierseuchen und Zoonosen
verwendet werden.

Neu- und wiederauftretende Tierseuchen,
Tierkrankheiten und  Zoonosen  stellen
aufgrund ihrer negativen Auswirkungen auf
die tierische und menschliche Gesundheit, die
Wirtschaft und den internationalen Handel
eine Bedrohung dar, die aufgrund von
Klimawandel und zunehmendem globalem

Tier-, Waren- und Personenverkehr an
Bedeutung gewinnt. Demzufolge besteht
grosses Interesse, zuverldssige Frithwarn-

systeme zu etablieren, welche eine rasche und
effiziente Reaktion auf das Neu- oder
Wiederauftreten von Pathogenen ermdoglichen.
In der Tiergesundheitsstrategie Schweiz 2010+
der Schweizerischen Eidgenossenschaft wurde
die Fritherkennung als relevantes Leistungsziel
im Handlungsfeld Pravention identifiziert.

Aber auch  wirtschaftlich  bedeutsame
Krankheiten wie Mastitis, Klauenkrankheiten,
Reproduktionsstorungen, etc. konnen mittels
Methodik aus  Syndromic  Surveillance
iiberwacht und der Trend verfolgt werden.

Eine Haufung von in  Tierhaltungen
festgestellten Symptomen oder ein
aussergewoOhnlicher Anstieg im Arzneimittel-
einsatz konnte mit Hilfe der Erfassung von
Gesundheitsdaten bereits auf kleinrdumiger
Stufe rasch erkannt und ein Warnsignal
ausgelost werden. Durch gezielte Nach-
untersuchungen und  Diagnostik  durch
Spezialisten in betroffenen Regionen konnten
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neue Seuchen rasch erkannt werden und sofort
Massnahmen eingeleitet werden, um die
gesunde Population landesweit zu schiitzen.
Syndromic Surveillance stellt eine kosten-
effiziente Alternative zu teuren, aufwendigen,
umfangreichen, auf  einzelne  Erreger
ausgerichtete Uberwachungsprogrammen zur
Friherkennung dar. Sie ist dadurch sowohl
von volks- wie auch von betriebswirt-
schaftlichem Interesse.

3.4 Amtstierarztliche Kontrollen

Die elektronische Erfassung von Behandlungs-
daten in Datenbanken wiirde zudem
amtstierdrztliche =~ Kontrollen  und  die
Uberwachung  des  Arzneimitteleinsatzes
vereinfachen. Aufgrund der Eintrige konnten
Kontrollen  risikobasiert  geplant  und
durchgefiihrt werden. Fiir Betriebe, welche
thre Daten zuverldssig elektronisch erfassen,
konnten unter Umstidnden Erleichterungen wie

eine herabgesetzte Kontrollfrequenz oder
verkiirzte Kontrollen vor Ort eingefiihrt
werden.

4. Leistungsbeziiger und

-erbringer
Die vielen denkbaren Anwendungs- und
Nutzungsbeispiele  eines  Systems  zur

Erfassung von Gesundheitsmerkmalen gehen
mit vielen denkbaren Leistungsbeziigern und —
erbringern einher.

4.1 Leistungsbeziiger

4.1.1 Leistungen fiir den Tierhalter

» Fortschritte in der Zucht (robuste Tiere)

* Unterstiitzung bei der Bestandesfiihrung,
planerische  Entscheidungshilfen, Unter-
stiitzung bei Aufzeichnungspflicht
(Behandlungsjournal, Umsetzen Tierarznei-
mittelverordnung)

* Management-Kennzahlen: Tabellarische
und grafische Aufarbeitung von MLP
Daten, Fruchtbarkeitskennzahlen, Kenn-
zahlen der Eutergesundheit, etc. als
Unterstiitzung in der Entscheidungsfindung.

* Proaktive Hinweise auf bevorstehende
Ereignisse mittels Aktionslisten
* Unterstiitzung bei der Umsetzung von

Programmen zur  Verbesserung  der
Gesundheit (z.B. Eutergesundheit)
4.1.2 Leistungen fiir Bestandestierarzt,
Gesundheitsdienste und Berater
* Unterstiitzung bei der tierdrztlichen

Bestandesbetreuung durch aufgearbeitete
Information zur Herde in Form der
Management-Kennzahlen.

* Unterstiitzung bei der tierdrztlichen
Einzeltierbehandlung dank Information zur
Tiergeschichte des Einzeltieres wie Zahlen
aus der MLP, Fruchtbarkeitskennzahlen,
Krankheitsdiagnosen, Behandlungen.

* Hilfsmittel fiir den Bestandestierarzt zur

Unterstiitzung des Tierhalters bei der
Umsetzung der Tierarzneimittel
Vorschriften

» Effizientere und genauere Beratung des
Tierhalters mittels den im  System
verfiigbaren Informationen zur Herde

* Unterstiitzung bei der Umsetzung von

Programmen zur  Verbesserung  der
Tiergesundheit (z.B. Eutergesundheit)

4.1.3 Leistungen fiir die Zucht-

organisationen

* Nutzung von Krankheitsdiagnosen und
Behandlungsdaten fiir die
Zuchtwertschitzung

* Unterstiitzung bei der Umsetzung von
Programmen zur  Verbesserung  der

Tiergesundheit (z.B. Eutergesundheit)

4.1.4 Leistungen fiir die offentliche Hand

* Nutzung der Informationen im System fiir
Fritherkennungsprogramme (Syndromic
Surveillance)

* Nutzung der Information fiir amtliche

Vollzugsaufgaben (Vorbereitung blaue
Kontrollen, etc.)
* Nutzung der Information fir die

Priorisierung von Kontrollen

* Unterstiitzung bei der Umsetzung von
Prorammen  zur  Verbesserung  der
Tiergesundheit
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4.2 Leistungserbringer

4.2.1 Leistungen durch Tierhalter

* Eingabe / Codierung Krankheitsdiagnosen
(ev. mit Unterstiitzung Tierarzt)

* Eingabe Diagnostikergebnisse

* Eingabe Behandlungsdaten

+ Pflege, Uberpriifung der Daten

4.2.2 Leistungen durch Tierirzte, Berater,

Gesundheitsdienste
* Unterstiitzung des  Tierhalters  beim
Eintragen/Codieren von
Krankheitsdiagnosen und Behandlungen
* Ev. selbststindiges ~ Eingeben  von

Diagnosen und Behandlungen im System
(wenig wahrscheinlich, da (i) zeitaufwindig
und Zusatzarbeit nicht entgolten, (ii) kaum
Moglichkeiten zur Automatisierung des
Datentransfers aus Praxis- oder Buch-
haltungssoftware (sehr Heterogenitit der
Applikationen und der administrativen
Vorgehensweise der verschiedenen Praxen),

(i11)  Widerstand, detaillierte ~ Auf-
zeichnungen zu  kurativer  Tatigkeit
(Diagnosen, Behandlungen, Nach-

behandlungen, etc.) 6ffentlich zu machen.

* Unterstiitzung / Beratung des Tierhalters bei
Kontroll-, Sanierungs- oder Prophylaxe-
programmen (z.B. Mastitiskontrolle,
Mastitispravention)

4.2.3 Leistungen durch
Zuchtorganisationen

* Entwicklung und Betrieb des Systems

* Lieferung von MLP und QK Daten

* Lieferung von Fruchtbarkeitsdaten

* Leistungspaket Priifbetriebe

* Unterstiitzung / Beratung des Tierhalters bei

Kontroll-, Sanierungs- oder Prophylaxe-
programmen (z.B. Mastitiskontrolle,
Mastitispravention)

4.2.4 Leistungen durch o6ffentliche Hand

* Beteiligung an Entwicklung und Betrieb des
Systems

* Lieferung von o6ffentlich rechtlichen Daten
(z.B. TVD Daten, amtliche Tierseuchen-
diagnostik)

* Beitrag zur Fritherkennung von bisher
unbekannten, neu- und wiederauftretenden
Tierkrankheiten

* Vereinfachter amtstierdrztlicher Vollzug
(z.B. in Abhingigkeit der Qualitit von
Aufzeichnungen verkiirzte Kontrollen auf
den Betrieb oder Herabsetzung der
Kontrollfrequenz)

5. Kurzbeschreibung des Projekts
Erfassung Gesundheits-
merkmale der Milchviehzucht-
verbande

Braunvieh Schweiz, swissherdbook und der
Schweizerische Holsteinzuchtverband beab-

sichtigen, noch in diesem Jahr eine
Internetlosung  fiir die Erfassung von
Krankheitsdiagnosen  und  Behandlungen

aufzubauen. Die Erfassung soll via bestehende
Internetplattformen durch die Ziichter selber
erfolgen. Damit auswertbare Daten anfallen,
wird die Erfassung durch eine zweistufige
Auswabhlliste, welche auch die Anforderung
der Aufzeichnungspflicht im Rahmen der
Tierarzneimittelverordnung (Behandlungs-
journal, Stallapotheke) erfiillt, unterstiitzt.

Fir die Erfassung der Behandlungen sind
ebenfalls Auswahllisten (mit Schnittstellen
zum  Tierarzneimittelkompendium)  vor-
gesehen.

In einer zweiten Prioritit sollen Herden- und
Einzeltieriibersichten sowie Kennzahlen und
Vergleichswerte flir das Herdenmanagement
angeboten werden. Das System wird modular
aufgebaut und je nach weiteren Anforderungen
ausbaubar sein.

Damit geniigend Daten in guter Qualitit erfasst
werden, miissen die teilnehmenden Landwirte
einen Nutzen sehen. Dieser liegt einerseits

darin, dass neue Instrumente fiir das
Herdenmanagement angeboten werden.
Andererseits soll das System auch die

Anforderungen der Tierarzneimittelverordnung
(Behandlungsjournal) erfiillen. Mittelfristig
entsteht ein Nutzen dank der Zucht von
gestlinderen Tieren.
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Erfahrungen aus dem Ausland zeigen, dass
finanzielle Anreize die Datenerfassung positiv
beeinflussen. Die Zuchtorganisationen werden
thre Zuchtprogramme und Anreizsysteme auch
unter diesem Gesichtspunkt {iberpriifen und
Anpassungen vornehmen.

Dieses Papier bezieht sich vor allem auf die
Milchviehzucht. Die Thematik Gesundheits-
daten ist grundsidtzlich auch fir die
Fleischrinderzucht  von  Interesse.  Die
wirtschaftlich wichtigsten Produktions-
krankheiten sind aber abhidngig von der
Nutzungsrichtung.

Das System soll modular aufgebaut werden.
Dies erlaubt in Abhédngigkeit der sich
beteiligenden  Organisationen und deren
inhaltlichen, technischen und terminlichen
Anforderungen eine flexible Realisierung
(Etappierung). Minimalanforderungen an das
System sind die Sicherstellung der Bediirfnisse
der Zuchtorganisationen und der Tierhalter.

6. Schlussfolgerungen

Die Erfassung von Gesundheitsdaten ist ein
Gebot der Stunde und findet mehr und mehr
internationale Verbreitung. Die schweizer-
ischen Milchviehzuchtverbidnde setzen sich
mit dem Projekt ,Erfassen von Gesund-
heitsmerkmalen® zum Ziel, durch die Zucht
von robusten Tieren die Gesundheit in
Milchviehbestinden zu verbessern, die Kosten
im Betriebsmanagement zu senken und
Produktionsverluste zu vermindern. Sie
mochten langfristig die Wirtschaftlichkeit der
Milchviehpopulation verbessern und eine neue
Leistungspriifung ~ Gesundheit  aufbauen.
Zudem soll die Wettbewerbsfahigkeit der
Schweizer Genetik langfristig sichergestellt
werden. Das Datenerfassungssystem soll
modular aufgebaut werden und allfillige
weitere, zu einem spiteren Zeitpunkt zu
realisierende Nutzungsmoglichkeiten wie im
Papier diskutiert grundsitzlich offen lassen.

3-Léander-Seminar 2012

Reist — Stand und Perspektiven der Gesundheitsprojekte in der Schweiz 72



Veranstalter des 3-Lander- bzw. ZAR-Seminars

Organisiert in Zusammenarbeit mit:

ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH
Dresdner Stralle 89/19, A-1200 Wien

Institut fur Nutztierwissenschaften
Universitat fir Bodenkultur
Gregor Mendel Strafle 33, A-1180 Wien

Medieninhaber und Herausgeber:
Zentrale Arbeitsgemeinschaft osterreichischer Rinderziichter (ZAR)
Dresdner Straf3e 89/19, 1200 Wien

Fiir den Inhalt verantwortlich:
Die jeweiligen Autorlnnen

Layout-Umschlag:
DI Lukas Kalcher, ZAR

Redaktion:
Dr. Christian Fiirst, ZuchtData

Druck: digitaldruck.at



—  RINDERZUCHT —
.

Zentrale Arbeitsgemeinschaft 6sterreichischer Rinderziichter
A-1200 Wien, Dresdner Stral3e 89/19, Tel.: +43 (0) 1 334 17 21-0, Fax: +43 (0) 133417 13
E-mail: info@zar.at, www.zar.at, Fotodatenbank auf http://bilder.zar.at

Mit freundlicher Unterstiitzung:

llumina

i

FLECKVIEH AUSTRIA




	cover-web-Titel
	Seminar2012-Innen
	Seminar2012

	cover-web-Rückseite

