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Zum Ursprung der Rinderrassen

Erich Pucher

Naturhistorisches Museum Wien, Archdozoologie

Als ich in den 1970er-Jahren in die archdozoo-
logische Forschung! einstieg, war von Rinder-
rassen keine Rede. Das Thema war sogar ver-
pont. Zwanzig Jahre zuvor wurde im Fach —
speziell auch an der BOKU Wien — noch an der
Typologie Ritimeyers festgehalten. Der
Schweizer Pionier der Archdozoologie leitete
die lebenden Rinderrassen namlich von hypo-
thetischen wilden Stammformen her, die —
wie sich herausstellen sollte — z. T. nie exis-
tiert hatten. Doch anstatt Weizen von Spreu
zu trennen, d. h. Ritimeyers brauchbare An-
satze aus den 1860er-Jahren zu aktualisieren
und die damals beschrittenen Irrwege zu kor-
rigieren, erklarte man hundert Jahre spater
das gesamte typologische Denken pauschal
fur veraltet und verfehlt, denn, so meinte
man, sei die Rassenzucht ein junges Phano-
men, das in der Vor- und Friihgeschichte nicht
existiert hatte. Man hatte damit grundsatzlich
Recht, doch Gibersah man, dass es bereits zur
Vorzeit unter verschiedenen 6kologischen Be-
dingungen, wie bei der Differenzierung von
Unterarten der Wildtiere zur Aufspaltung in

regionale Gruppen kam. Dezidierte Verfechter

! Archiozoologie ist die Erforschung der Vor- und Friih-
geschichte der Tierwelt aus bei archdologischen
Ausgrabungen in Siedlungen geborgenen Knochen-
abfillen. Sie stiitzt sich hauptsachlich auf Knochen-
fragmente, nur selten auf ganze Skelette.

dieser neuen Wissenschaftsideologie der
Nachkriegszeit waren sonst durchaus ver-
dienstvolle deutsche Zoologen und Archédozo-
ologen wie Wolf Herre und Joachim Boess-
neck. Fir letzteren stand sogar fest, dass nicht
einmal die Rdmer Rinderschlage aus Italien in
ihre neuen Provinzen an Rhein und Donau
eingeflihrt hatten, sondern, dass sie dank ih-
res Uberlegenen Knowhows die viel grofleren
Rinder der Romerzeit erst aus den kleinwiich-
sigen lokalen Schldage heraus-geziichtet hat-

ten.

Dass die vorrémischen Rinder Mitteleuropas
Uber natirliche Selektionsprozesse fast ohne
zlichterische Eingriffe ganz andere Oko-
logische und 6konomische Anpassungen er-
worben hatten, als die italischen, wurde
schlicht Ubersehen. Wie das Kunststiick eines
vollzahligen Wandels der bodenstandigen

kleinen Dreinutzungsrinder mit betonter

Milchnutzung zu stattlichen Arbeits- und
Fleischrindern praktisch ohne Milchnutzung
binnen weniger Jahrzehnte gelingen hatte sol-
len, blieb allerdings offen. Mit dem Abzug der
Romer nach Ende ihres Imperiums seien die
groflen Rinder der nordlichen Provinzen in
den Handen Unkundiger sofort wieder ver-
kiimmert, und auf vorrémisches Niveau zu-

riickgefallen, wahrend jene, die mit den Ro-
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mern nach ltalien abzogen, grol8 blieben. Dass
die aus der Vorgeschichte stammenden Rin-
der Mitteleuropas und speziell des Alpenge-
bietes niemals weg waren, sondern auch wah-
rend der romischen Herrschaft in herkdmmli-
cher Weise den Sommer {iber auf Almen wei-
deten, wo schwere und an warmes Klima an-
gepasste Rinder fehl am Platz waren, war
nicht erkannt worden. Vor der Einflihrung die-
ser neuen Sichtweise waren alle Forscher da-
von ausgegangen, dass die Romer tatsachlich
stattliche ,primigene” Rinder, wie sie noch
heute in ltalien verbreitet sind, mitbrachten
und damit die alten ,brachyceren” Rinder
Mitteleuropas in den Hintergrund drangten.
Erst die Auffindung der Knochen kleiner Rin-
der des vorgeschichtlichen Typs zur fortge-
schrittenen Romischen Kaiserzeit brachte die
neue Theorie ins Wanken. Im Laufe der Jahr-
zehnte entdeckten mehrere Archdozoologen
grobe Unstimmig-keiten in Boessnecks Auf-
fassung, so dass sich ein neuerlicher Paradig-
menwechsel anbahnte. Selbst die nach dem
Krieg propagierte Nichtexistenz regional und
chronologisch unterschiedlicher Rinderpopu-
lationen zur Vorzeit bekam Schlagseite, nach-
dem sich schon zur Jungsteinzeit deutliche
Unter-schiede zwischen den sogenannten
Pfahlbau-rindern des Alpenraums und den

Rindern im Donauraum und nordlich davon

heraus-stellten.

Heute ist sowohl archaologisch als auch mole-
kulargenetisch unbestritten, dass die ,tauri-

nen” Hausrinder ausschlieRlich vom Aueroch-

sen (Bos primigenius) abstammen, der nach
der Eiszeit in mindestens drei Unterarten liber
weite Teile der gemaligten Zonen der alten
Welt verbreitet war. Als unmittelbare Stamm-
form der europaischen Hausrinder kommt nur
die europaisch-vorderasiatische Subspecies in
Frage. Die siidasiatischen Zebus gehen dage-
gen auf eine asiatische Subspecies zurlick, und
die afrikanischen Sanga-Rinder auf eine nord-
afrikanische. Der europaisch-vorderasiatische
Auerochse war ein Charaktertier der Niede-
rungen, Kistengebiete und  Flussland-
schaften. Er UberlieR das Bergland seinem
Verwandten, dem Wisent. Da der Auerochse
als machtiger Nahrungskonkurrent des Haus-
rindes bereits zur Jungsteinzeit vor rund 6700
Jahren im Donauraum massiv bejagt wurde,
dinnten seine Vorkommen immer mehr aus,
bis die letzte Kuh 1627 in einem Wildpark des
polnischen Konigs starb. So existieren nur er-
staunlich wenige authentische Berichte liber
das Aussehen des Auerochsen und fast keine
Uber sein Verhalten. Er geriet dariber hinaus
in Mitteleuropa in Vergessenheit und wurde
lange Zeit hindurch mit dem Wisent verwech-
selt. Erst der Fund eines Skeletts am Grunde
eines Torfmoores bei HaRleben in Thiringen
im Jahre 1821, an dessen Untersuchung sich
Geheimrat Goethe personlich beteiligte, flhr-
te zur Wiederentdeckung des ,vorsintflutli-
chen Stieres”, der dann vom deutschen Tier-
arzt und Anatomen L. H. Bojanus 1827 wis-
senschaftlich beschrieben wurde. Es sollte

sich noch herausstellen, dass die Auerochsen
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der spaten Eiszeit eine um rund 20 cm groRe-
re Widerristhohe hatten, als die nacheiszeitli-
chen Ure?. Dennoch waren auch diese sehr
grofle Rinder, von im mannlichen Geschlecht
rund 165 bis 185 cm StockmaR, im weiblichen
Geschlecht 145 bis 165 cm. Der Geschlechts-
unterschied ging so weit, dass Kiihe und Stiere
allein den Messwerten nach trennbar waren3.
Darliber hinaus soll der Stier ein fast ganz
schwarzes Fell gehabt haben, in dem sich nur
ein schmutzig grauer Aalstrich (ber dem
Rickgrat fand, und ein weiBliches Mehlmaul
um einen schwarzen Flotz, sowie helle Ringe
um die Augen. Die Kiihe waren dagegen zu-
mindest mit rotlichen Flanken versehen. Bei
den Kdlbern traten noch mehr helle Stellen
auf. Die machtigen Horner der Stiere waren
weitbogig und Uber die Stirn aufgekrimmt,
gelblich mit schwarzen Spitzen. Die Horner
der Kiihe waren rund halb so groB. Die vorne
stark Uberbaute Gestalt unterschied sich von
spateren Hausrindern durch langere Beine,
geringe Entwicklung der Wamme, und auRer-
halb der Sdugeperiode kaum sichtbares Euter.
Die wenigen Uberlieferten Bilder der Zeitge-
nossen sind z. T. leider ganz unzuverlassig. Die
besten und glaubwiirdigsten Bilder sind Hoh-

lenmalereien aus der spaten Eiszeit.

2 Die beiden Begriffe ,,Ur” bzw. , Auerochse” sind be-
deutungsgleich. Sie unterscheiden sich lediglich in
der Lautung. ,Ur“ ist der altere Ausdruck, der sich
im Niederdeutschen und Alemannischen bis heute
erhalten hat. Daraus entstand im Bairischen und
Neuhochdeutschen durch Diphthongierung ,Auer-
Ochse”.

3 Das ist Gibrigens auch beim Rothirsch der Fall.

Selbstverstandlich stellt sich die Frage, wann,
wo und wie ein derart grofles und wehrhaftes
Tier zum Haustier werden konnte. Nach vielen
Spekulationen engte sich der Domestikati-
onsursprung archaologisch wie molekularge-
netisch auf Stdostanatolien um 8000 v. Chr.
ein. Dort existieren namlich einige fruchtbare
Gebiete, die zumindest zu Beginn der Nach-
eiszeit geeignete Habitate flr den Auerochsen
geboten haben. Dazu weisen auch die archéo-
logischen Befunde in diese Richtung. Man
fand etliche Hinweise auf einen friihjungstein-
zeitlichen Rinderkult, in dem der Auerochse
die Hauptrolle spielte. Schafe und Ziegen wa-
ren schon einige Jahrhunderte zuvor im soge-
nannten ,Fruchtbaren Halbmond“ am Nor-
drand der Arabischen Halbinsel als Nebenpro-
dukt der Herdenjagd zu Haustieren geworden.
Man hatte sie einfach in Umfriedungen ge-
trieben und darin einige Zeit gefangen gehal-
ten. Die widerspenstigen Leittiere wurden zu-
erst getotet, die anderen folgten nach und
nach, bis die schwachsten, gentigsamsten und
zahmbarsten Ubrigblieben. Sie bildeten den
Grundstock der Haustierpopulation. Fir den
tonnenschweren Auerochsen ist eine solche
Vorgehensweise jedoch kaum vorstellbar. Wir
verstehen bis heute nicht, wie es zu seiner
Domestikation kommen konnte. Man tippt
auf die Haltung einiger fir rituelle Zwecke
eingefangener Tiere, deren Nachkommen be-
reits einen ungeplanten Selektionsprozess zur
die
durchmachten. Der Stierkult starb im Mittel-

Anpassung an Haltungsbedingungen
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meerraum nicht mit der Jungsteinzeit aus,
sondern setzte sich z. B, auf Kreta weiter fort,
wie neben bildlichen Darstellungen auch die
Sage vom Minotaurus belegt, und blieb bis
heute in verbramter Form im iberischen Stier-
kampf erhalten. Allerdings sind die Andalusi-
schen Kampfrinder dem Auerochsen zwar in

der Farbe dhnlich, jedoch um vieles kleiner.

Im Folgenden seien die weiteren Entwicklun-
gen der Rinderpopulationen, soweit sie bisher
archdozoologisch fassbar wurden, extrem
komprimiert zusammengefasst. Es muss be-
tont werden, dass es sich dabei nur um erste
Mosaiksteine handelt, die noch vielfacher Er-
ganzung bediirfen. Die ersten Hausrinder wa-
ren zwar aullerlich noch ihrer Stammform
dhnlich, jedoch viel kleiner und schwaécher. Sie
traten neben den Schafen und Ziegen, die das
Rickgrat der jungsteinzeitlichen Tierhaltung
der friihen Bauern des Mittelmeerraums bil-
deten, zusammen mit friihen Hausschweinen
auf, blieben aber unter den damaligen Bedin-
gungen lange Zeit im Hintergrund. Anderun-
gen an dieser viehwirtschaftlichen Praxis tra-
ten erst ein, als die dltesten Bauern weiter ins
Landesinnere Europas vordrangen, wo ganz
andere okologische Bedingungen als im Na-
hen Osten herrschten. Wir wissen heute, dass
es sich damals tatsachlich um ein Eindringen
von Siedlern nahdostlicher Herkunft handelte,
die in Europa noch auf verstreute Gruppen
von einheimischen Jagern und Sammlern tra-
fen. Die rasche Ausbreitung der Viehhaltung

Uber das Mittelmeer und das nachweisliche

Erreichen der Mittelmeerinseln setzt den
Viehtransport mit ausreichend grofRen Booten
voraus, von deren Beschaffenheit wir zurzeit
noch keine konkrete Vorstellung haben. Wah-
rend die Mittelmeerkustenlander in der Phase
des nacheiszeitlichen Klimaoptimums keine
gravierenden Anpassungsanderungen erfor-
derten, stellten sich weiter im Landesinneren
erhebliche 6kologische Barrieren der weiteren
Ausbreitung der primitiven Viehhaltung ent-
gegen. Die Spitzen der altesten jungsteinzeit-
lichen Land- und Viehwirtschaft erreichten um
6000 v. Chr. auf der Balkanroute gerade noch
Sidungarn und entlang der Rhone wenig spa-
ter auch die Siidschweiz. Danach trat eine
Pause ein, in der Anpassungen der Viehhal-
tung und der Tiere selbst an die Landesnatur
notig wurden. Mitteleuropa war viel feuchter
und kihler als der Mittelmeerraum, hatte ein
anderes Angebot an Futterpflanzen und war
dazu stellenweise der Lebensraum umfangrei-
cher Populationen von Auerochsen und Wild-
schweinen, wahrend wilde Schafe und Ziegen
fehlten. Gerade die eingefiihrten Schafe
machten zumindest in mittleren Donauraum
eine veritable Futterkrise durch und erkrank-
ten an den fremden Weidebedingungen, wah-
rend sich die Ziege als anpassungsfahiger er-
wies. Besonders forderlich waren die neuen
Lebensbedingungen jedoch fir Rinder und
auch Schweine. So kam es im Karpatenbecken
und auch in Ostosterreich um 5300 v. Chr, zu
einer raschen Bevorzugung der Rinderhaltung

und zu einem dramatischen Rickgang der

RINDERZUCHT AUSTRIA-Seminar 2024 — Pucher — Zum Ursprung der Rinderrassen

7



Schafhaltung, der stellenweise bis zum Ausfall

fahrte.

Die in bescheidener Zahl mitgefiihrten Haus-
rinder begegneten besonders im Karpatenbe-
cken zahlreichen Auerochsen, die den linear-
bandkeramischen Bauern zum Problem wur-
den, indem sie dieselben Weiden wie die
Hausrinder beanspruchten und diese als un-
gebetene und weit unterlegene Konkurrenz
behandelten. Dazu fraRen sie von den miih-
sam angelegten Getreidefeldern und die wil-
den Stiere bestiegen wahrscheinlich auch ge-
legentlich die Hauskilihe, denn Wildtiere miss-
achten zwar gewodhnlich ihre domestizierten
doch

mannlichen Wildtiere gelegentlich fir weibli-

Artgenossen, interessieren sich die
che Tiere der Hausform, die ihnen wegen der
Hypersexualitdt der Haustiere besonders at-
traktiv erscheinen. Auf diese Weise kam es
wahrscheinlich auch zur Hybridisierung zwi-
schen Hauskiihen und Auerochsenbullen?, die
den Bauern absolut nicht behagte, die sie je-
doch nur durch Intensivierung der sogenann-
ten Schutzjagd unterbinden konnten. Sie er-
reichte zu Beginn des 5. Jt. vor Chr. einen Ho-
hepunkt, in dessen Folge die Auerochsenpo-
pulation des Donauraums bereits stark dezi-
miert war. Die dennoch entstandenen Hybride
waren jedoch deutlich groRer als die Hausrin-

der zuvor, und hatten dazu Okologische An-

passungen an Mitteleuropa genetisch (ber-

4 Das ist eine zunichst molekulargenetisch bestrittene
Hypothese, die jedoch bis heute kontroversiell dis-
kutiert wird.

nommen. Sie dhnelten auch im Knochenbau —
abgesehen von den anders gestellten und ge-
formten Hornern — den sogenannten Heck-
Rindern, auf die wir sogleich zuriickkommen
mussen. Die westliche Route der jungstein-
zeitlichen Invasion erreichte zundchst Uber
das Rhonetal die Schweiz. Dort gab es aber
weit weniger Auerochsen als im Karpatenbe-
cken, so dass es kaum zu einer Hybridisierung
kommen konnte. So mussten die kleiner ge-
bliebenen Rinder der westlichen Bauern tber
Generationen selbstindig eine Anpassung an
Klima und Futterbedingungen durchmachen.
Von Tierzucht im heutigen Sinne waren die
jungsteinzeitlichen Bauern allerdings noch
weit entfernt. Sie mussten froh sein, wenn sie
ihre kleinen Herden Uberhaupt durchbrach-
ten, wobei der Winter eine groBe Herausfor-
derung darstellte. Die Bauern taten jedoch
nichts anderes als die Natur selbst, indem sie
die kréankelnden Tiere zuerst schlachteten und
die besser gedeihenden zur Nachzucht brach-
ten. Auf diese Weise kam es ebenfalls zu einer
Okologischen Anpassung, die zwar schneller
als unter Wildtieren voranschritt, jedoch vollig
analog ablief. Daraus entstanden regional un-
terschiedliche Schlage mit jeweils hoher Vari-
abilitat.

Samtliche Bauern umgingen zunachst das
Bergland, speziell die Alpen. In der Schweiz
drangen immerhin einige Gruppen in die son-
nigsten Alpentédler ein und erreichten auf die-
se Weise auch die Alpenseen, wo ab rund

4000 v. Chr. nach und nach auch bauerliche
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Niederlassungen entstanden, die man als
Pfahlbauten bezeichnet. In vielen Pfahlbau-
siedlungen spielte die Jagd noch eine wichtige
Rolle, da die landwirtschaftliche Produktivitat
instabil und bescheiden blieb. Wie weit hier
noch sudliche Immigranten den Ton angaben,
oder akkulturierte Jager- und Sammler des Al-
penraums, ist eine ungeloste Streitfrage. Je-
denfalls entwickelten sich diese Rinder zu ei-
ner Form, der man zum Unterschied von den
donaulandischen Rindern die mediterrane
Herkunft noch ansah, die jedoch die ersten
Schritte zur Anpassung an die raueren Ver-
haltnisse bereits durchgemacht hatte. Als
wichtiges Unterscheidungskriterium erwies
sich die Zwischenhornbreite der Stirn, die im
Osten wesentlich groRer war als im Westen.
Populationen dieses Typs breiteten sich ent-

lang der Alpenseen nach Osten bis Slowenien

aus.

Es fiel bereits der Begriff ,Heck-Rinder”. Die
Brider Lutz und Heinz Heck waren in der Zwi-
schenkriegszeit beide Zoodirektoren in Berlin
bzw. Minchen. Damals tauchte in der Zoolo-
gie der Gedanke auf, aus rezenten Haustier-
rassen, die Rulckziichtung ausgestorbener
Stammformen zu versuchen, um deren Ver-
halten studieren zu kdnnen. Man nahm an,
dass samtliche Eigenschaften des Auerochsen
verstreut in den einzelnen Rassen erhalten
geblieben waren, und man diese Einzelmerk-
male nur zu einem Ganzen zusammenfiihren

musse. Die beiden Hecks begannen das Expe-

riment auf jeweils verschiedene Weise, jedoch

stets durch gezielte Kreuzung verschiedener
Rinderrassen, aus denen sie jeweils die ver-
muteten Wildmerkmale reinzuzichten ver-
suchten. Es brauchte etliche Generationen,
bis sich anndhernd stabile Merkmalskombina-
tionen ergaben, die dem Auerochsen wenigs-
tens duBerlich nahekamen. Da man zu dieser
Zeit noch keine genauere Kenntnis der seit
dreihundert Jahren ausgestorbenen Wildform
hatte, begnligten sich beide Ziichter mit einer
ungefdahren Anndherung und erklarten diese
optimistisch zur Wiedererstehung des Auer-
ochsen. Die Berliner Population wurde sogar
in OstpreuRen versuchsweise ausgewildert.
Den Zweiten Weltkrieg Uberlebte sie jedoch
nicht, da sie Opfer der eingetretenen Le-
bensmittelknappheit wurde. Die Minchener
Population Uberlebte jedoch, und wird bis
heute als ,Auerochse” in Wildparks ausge-
stellt. Eine genauere Untersuchung dieser Tie-
re bringt jedoch erhebliche Abweichungen
vom einstigen Auerochsen ans Licht. Sie sind
nicht nur viel kleiner, sondern auch in der Ge-
stalt dem Hausrind viel dhnlicher als dem Au-
erochsen. Der Unterschied zwischen Stieren
und Kihen ist dazu bei weitem nicht so mar-
kant wie einst, und oft genug sind die Euter
der Kiihe viel zu groR. Die Horner sind nur sel-
ten in GrofRe, Form und Stellung der Wildform
entsprechend, und es treten immer wieder
Farbungsabweichungen auf. Vor allem sind
diese Tiere im Verhalten primitive Haustiere
geblieben. Alles kein Wunder, denn die Ins-

tinkte der Wildform pflegen stets das erste zu
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sein, das im Zuge des Domestikationsprozes-
ses verloren geht oder mindestens starke
Rickbildungen erfahrt. Keine rezente Rinder-
rasse kann deshalb diese Eigenschaften in vol-

lem Umfang bieten.

Soweit die Sicht der modernen Zoologie, die
vor hundert Jahren jedoch noch nicht existier-
te. Das Rickzlichtungsexperiment war aus
wissenschaftlicher Sicht dennoch wiinschens-
wert und zeitgemal}, schon um das Verhalten
der Wildform studieren zu kdénnen. Es wurde
zur selben Zeit ja auch vom polnischen Zoolo-
gen Tadeusz Vetulani versucht, den ausge-
storbenen Tarpan zuriickzuzichten — (ibrigens
mit demselben Erfolg. Wegen der Ndhe Lutz
Hecks zum Nazi-Regime zu unterstellen, dass
die ,Rickzichtung” nur dazu diente, dem
Reichsjagermeister Goring ein attraktives
Jagdwild zu bieten, ist jedoch schlicht ein zoo-
logisch unbedarfter Versuch eines jungen
Journalisten und eines kritiklos daran orien-
tierten Beitrags der ORF-Wissenschafts-
redaktion billige Lorbeeren mit der hunderts-
ten Verurteilung der Nazis zu lukrieren. Wer
selbst stets die angebliche Wissenschafts-
feindlichkeit der Osterreicher beweint, sollte
wenigstens selbst die Meinung der Fachwis-
senschaft respektieren, anstatt sich mit politi-
scher Polemik in die Naturwissenschaft einzu-

bringen.

Die auf die Rhone-Route zuriickgehenden
Rinder und die entlang der Donau nach Mit-
teleuropa gelangten Rinder standen schliel3-

lich einander im Gebiet des Rheins gegeniiber.

Die Rinder der jungsteinzeitlichen Michels-
berger Kultur diirften den Schadelresten nach
zu schlieRen zur westlichen Gruppe gezahlt
haben, jene der Linearbandkeramik, der
Lengyel-Kultur und der Rossener Kultur hinge-
gen zur ostlichen Gruppe. Beide Populationen
breiteten sich mit dem Bauerntum weiter
nach Norden aus und es kam in der Kontakt-
zone bestimmt auch zu Vermischungen. Vor
Erreichen der europdischen Nordkisten kam
es aber neuerlich zu einem Stillstand, da das
Marschland wieder neue Bedingungen stellte
und sich dort bis beinahe 4000 v. Chr. Jager-
kulturen gehalten hatten. Wie die weitere
Anpassung an die dortigen Verhaltnisse er-
folgte ist bisher nicht erforscht. Die Britischen
Inseln dirften in mehreren Wellen zur Vieh-
haltung Ubergegangen sein. Das Schottische
Hochlandrind konnte der ersten Welle aus
Westeuropa angehort haben. Die Abfolge der

Einwanderung anderer Rassen ist leider noch

vollig ungeklart.

In Mitteleuropa hatten die Pfahlbaukulturen
bereits die Voralpengebiete besetzt, waren
aber noch nicht in die Taler der Hochalpen
eingedrungen. Das geschah erst, nachdem in
den Alpen Erzlagerstatten entdeckt worden
waren, die zur Bronzezeit an Bedeutung ge-
wannen. So begann gerade in den Ostalpen
um 2200 v. Chr. der Kupferbergbau zu florie-
ren. Die technisch spezialisierten Mineure be-
durften einer permanenten und stabilen Ver-
sorgung mit Lebensmitteln und bezahlten die-

se mit dem begehrten Kupfer, das wieder ge-
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mischt mit Zinn durch Schmiede zu diversen
Bronzegeraten und Waffen verarbeitet wurde.
So musste die Viehwirtschaft nun tiefer in die
Alpen eindringen, wo sich jedoch neue Hiir-
den entgegenstellten. In den engen und durch
Hochwasser gefahrdeten Talern war der Platz
fur die Anlage von dauerhaften Viehweiden
und die Gewinnung von Wintervorraten
knapp. Einen Ausweg bot die SOmmerung im
hochalpinen Griinland Uber der Baumgrenze,
die Almweide. Daflr waren allerdings die
Pfahlbaurinder noch nicht geeignet. Sie muss-
ten erst die notige Gelandegdngigkeit und
Wetterharte erwerben. Die ersten Schritte
dazu erfolgten nach derzeitigem Kenntnis-
stand am sidlichen Alpenrand, wo auch Uber
der Baumgrenze mildere Verhaltnisse
herrschten als am Alpennordrand. Konkret
stammen zurzeit die altesten Hinweise auf
Almwirtschaft aus dem Trentino. Im Abfall
frih- bis mittelbronzezeitlicher Pfahlbauten
am kleinen Ledrosee in den Bergen oberhalb
des Gardasees wurden Rinderknochen ent-
deckt, die mit ihrer Zartheit und Gestalt be-
reits den alpinen Rindern spaterer Zeit ent-
sprachen. Dazu fanden Archdologen auf den
nahen Bergriicken Gebdudereste, die als Alm-
hitten wahrscheinlich auch mit Kaseverarbei-
tung interpretiert wurden. Es diirfte sich um
das Entstehungsgebiet der alpinen Rinder-
wirtschaft handeln, die sich von dort ausge-
hend, konzentrisch Uber die Alpen ausbreite-
te, wahrend in den grofRen Tadlern noch langer

Reste der Pfahlbaurinder tberlebten. Als sol-

che kénnte man die Eringer Rasse der Schweiz
und die Tux-Zillertaler Tirols ansprechen. Die
alteste noch bis heute Uiberlebende almtaugli-
che Rasse scheinen die Rendenaer Rinder
Norditaliens zu sein, die als extrem wetterhart
und milchreich gelten. Die Ausbreitung dieser
ertragreichen Alpenrinder brauchte einige
Zeit, erreichte um 1600 v. Chr. Nordtirol und
Salzburg, um 1300 v. Chr. auch den Donau-
raum. Dabei entstanden durch Zufallsmutati-
onen lokale Farbungsabweichungen, die vom
urspriinglichen dunkelbraun (ber grau bis zu
Fleckvieh fiihrte, das zumindest ab 500 v. Chr.
auf dem Halleiner Diirrnberg durch Knochen
und Fellreste nachgewiesen ist und zweifellos
die Vorfahren der spater weit verbreiteten
Bergscheckengruppe bildete, aus der zur Neu-

zeit auch die Pinzgauer Rinder hervorgingen.

Besitz von Metallen war gleichbedeutend mit
Reichtum, und wo Reichtum existiert, gibt es
auch Neider, Feinde und Kriege. Es bildeten
sich rasch hierarchische Strukturen mit einem
Kriegeradel zu Pferd. Damit I6ste sich die rei-
ne Bauerngesellschaft auf, und es entstand
schon zur Bronzezeit, lange bevor hier noch
die Schrift gebraucht wurde, eine mehrschich-
tige und arbeitsteilige Gesellschaft und
schlielilich politische Gebilde wie Konigreiche.
Das keltische Konigreich Noricum war den
Romern als Stahllieferant wohl bekannt, und
es kam im 2. Jh. v. Chr. sogar zu einem ro6-
misch-norischen Freundschafts- und Bei-
standsvertrag und schliefSlich zu einer gewalt-

losen Annexion Noricums durch das Romische
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Imperium, wahrend andere Alpenlander wie
Ratien noch kurz vor Christi Geburt blutig er-
obert wurden. Die Romer brachten viele me-
diterrane Gepflogenheiten, so auch land- und
viehwirtschaftliche, in ihre Donau- und Rhein-
provinzen mit, wo sie durch eine gerade an-
haltende klimatische Warmeperiode an glins-
tigen Stellen beinahe wie in Italien ausgeiibt
werden konnten. So erschienen nun in den
romischen Gutshofen auch italische Tierras-
sen, wie die beriihmt gewordenen groRen Ar-
beits- und Fleischrinder, die in Mittelitalien
seit Jahrhunderten existierten. Rindermilch
spielte fiur die Stidlander hingegen keine Rolle,
da sie sie wegen Laktoseintoleranz nicht ver-
trugen. Die vielen steinernen Uberreste der
Romerzeit haben die Archdologen dazu be-
wogen, an eine vollstandige Romanisierung
der Alpen zu glauben. Die archdozoologischen
Funde sprechen jedoch eine andere Sprache.
Neben den in den Ballungsgebieten dominie-
renden groBen Importrindern fanden sich
namlich die gesamte Rémische Kaiserzeit hin-
durch immer wieder die Knochen der kleinen
heimischen Rinder. Ebenso ist die Fortdauer
der Almwirtschaft belegt. Dafiir waren aber
die schweren italischen Rinder garantiert
nicht geeignet. Es gab also mit grofRer Sicher-
heit im Hinterland auch eine Viehwirtschaft
heimischer Tradition, da die Alteinwohner ja
nicht verschwunden waren und bestimmt
nicht auf ihre angestammten Beddirfnisse, zu

denen auch die Milchwirtschaft gehorte, ver-

zichteten.

Wahrend das Land siidlich der Donau an Rom
fiel, schlossen sich die Kelten nordlich des
Stromes den nach Siiden drangenden Germa-
nen an. Donau und Rhein blieben jahrhunder-
telang die Grenze. Untersucht man nun die
Knochenfunde aus dem germanischen Grenz-
raum, wie sie beispielsweise aus dem nieder-
Osterreichischen Weinviertel vorliegen, so
zeigt sich, dass die sogenannten Germanen
nicht etwa Vieh aus dem Norden einfihrten,
sondern das bodenstandige keltische Vieh
Ubernommen hatten. Sie versuchten aller-
dings anfanglich ihre kleinen Rinder mit der
romischen Importrasse zu kreuzen, wohl um
sie groBer zu machen, so dass Hybride ent-
standen. Sehr bald stellte sich jedoch heraus,
dass diese etwas groReren Rinder aber an
Milchleistung verloren, so dass diese Versu-
che eingestellt wurden. Das Resultat war
wahrscheinlich Blond- bzw. Gelbvieh, das von
nun an den germanischen Grenzraum saumte.
Der Militarstaat des Romerreichs zerfiel, als
die Hunnen erschienen und die sogenannte
Volkerwanderung auslosten. Das rdmische
Militdar hatte in seinem unersattlichen Durst
nach Legiondren unzahlige Germanen aufge-
nommen, die auch hoéchste Dienstgrade er-
reichten, und nun die Macht an sich rissen.
Gleichzeitig drangten immer mehr Germanen-
stdmme ins ehemalige Reich, dessen West-
halfte einschlieBlich Italien fast nur noch von
ihnen regiert wurde. Die geschlagenen Romer

zogen sich nach Italien zurtick und nahmen ihr

einst importiertes Vieh mit. Nur an einigen
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Stellen besonders in Frankreich und Nordita-
lien blieben verkreuzte Restbestande der ro-
mischen Importrinder erhalten. Die germani-
sche Sprache, die inzwischen Althochdeutsch
geworden war, Uberschichtete in dieser Zeit
allerdings das 6stliche Alpengebiet bis zur Po-
ebene. Die letzten Germanen, die im 6. Jh.
von Ostdsterreich und Pannonien nach Italien
zogen, waren die Langobarden. |hr Vieh war
urspriinglich jenes der grenznahen Stamme,
doch lieBen sie es im Laufe ihrer Sidwande-
rung zurlick, um zu italienischen Rindern zu
wechseln. Nutznieler waren die gerade in
Pannonien eingedrungenen Awaren, kriegeri-
sche Reiternomaden aus Asien, die froh wa-
ren auf diese Weise zu neuem Vieh zu kom-
men, das sie von mitgeschleppten Slawen und
Uberrannten Germanen huten lieBen. Im
Westen drangen Bajuwaren und Alemannen
in die Alpen ein, Ubernahmen dabei aber

ebenso das bereits ortlich vorhandene Vieh

eisenzeitlicher Wurzel.

In den folgenden Jahrhunderten des Friihmit-
telalters versuchten die Bajuwaren, die sich
nun Baiern® nannten, mit wechselndem Erfolg
die Awaren und die mit ihnen gekommenen
Slawen zurlickzudrangen. Es stabilisierte sich
zunachst eine Grenze an der Enns. Im Siden
drangen Slawen — wer weil} ob sie nicht blof3

slawisierte Alteinwohner waren® — tief nach

5> Bayern schreibt sich erst seit dem 19. Jh. mit y.

6 Die explosionsartige Ausbreitung der osteuropéischen
Slawen in Gebiete die zuvor von Kelten und Germa-
nen bewohnt waren, ist ein bis heute ungeldstes
Ratsel.

Karantanien (Karnten) und in die spatere Stei-
ermark ein. Leider gibt es noch keine archao-
zoologischen Befunde dazu, doch ist anzu-
nehmen, dass sie das von den Langobarden
zuriickgelassene Blondvieh mit sich fuhrten. In
anderen Gebieten, wie z. B. in Polen, erreich-
ten die wohl aus Osteuropa stammenden sla-
wischen Rinder kaum einen Meter Schulter-
hohe. Solche Rinder wurden spater als Busa-
Rinder bezeichnet. Sie waren wahrscheinlich
die Wurzel des Rotviehs. Den Baiern gelang es
schlieflich Karnten und die Steiermark vom
awarisch-slawischen Einfluss zu befreien und
Karnten zur dltesten Mark des neu entstande-
nen Frankenreichs zu machen. Um 800 brach
ein grofles Heer unter Karl dem GroRen ent-
lang der Donau nach Osten auf, und gab dem
bereits briichig gewordenen Awarenreich den
Gnadenstofl. Damit wurde Niederdsterreich
und Pannonien in Baiern und dem Franken-
reich integriert. Gerade als die bairische Ost-
siedlung anlief, erschien eine neue Gefahr aus
dem Osten. Magyaren stiirmten wie einst die
Awaren Uber die Karpaten und besiegten die
Uberraschten Baiern 907 bei Pressburg. Es
dauerte noch eine gute Generation lang, bis
die eingedrungenen Magyaren endlich im bai-
rischen Lechfeld vernichtend geschlagen wur-
den und sich in die ungarische Tiefebene zu-
riickzogen. Entgegen zdhlebigen Legenden
hatten sie — auller einigen Pferden — keine
fremden Haustierrassen mitgebracht. Nun be-
gann die bairisch-frankische Ostsiedlung neu-

erlich und erreichte bald die Leitha. Es for-
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mierte sich eine neue Mark, die den Namen

Osterreich  erhielt und von bairisch-
frankischen Markgrafen aus dem Geschlecht
der Babenberger regiert wurde, die schlieRlich
auch mit der Steiermark belehnt wurden. In
den ehemals von Awaren beanspruchten Ge-
bieten dirfte nach gegenwartigem Kenntnis-
stand Blondvieh verbreitet gewesen sein. Die
Ostsiedler brachten jedoch wieder das schon
seit vorchristlicher Zeit hier heimische Alpen-
vieh in Form der kleinwiichsigen Berg-
scheckengruppe aus dem Umbkreis des Salz-
kammergutes mit nach Osten, stellenweise bis
Pannonien. Ein bemerkenswertes Beispiel fir
diese Vorgange ist im Waldviertel aufge-
taucht. Wahrend eine slawische Festung des
9. Jh. noch mit Blondvieh versorgt wurde, bis
sie nach wenigen Jahrzehnten von ungari-
schen Kriegern nun in Eintracht mit Baiern
vernichtet wurde, fand sich im 10. Jh. in der
eng benachbarten bairischen Burg Raabs be-
reits alpines Vieh. Ihr Name wurde in Tsche-
chien Osterreich:

zum Begriff flir ganz

Rakousko.

So entstand im éstlichen und siidlichen Oster-
reich ein Mosaik aus kleinem Fleckvieh alpi-
nen Typs und mittelgrofem Blondvieh in den
Niederungen und Beckenlagen, wahrend die
Verteilung im Westen relativ stabil blieb. Erst
am Ende des Mittelalters erschien in der Un-
garischen Tiefebene das beriihmte graue
Steppenrind, dessen Herkunft bis heute un-
klar ist. Es erschien fast gleichzeitig mit der

osmanischen Besetzung Ungarns zu Beginn

des 16. Jh., so dass eher die Turken als die
Ungarn mit seiner Einfuhr aus den Schwarz-
meersteppen in Verbindung gebracht werden
konnten. Das langhornige und hoch gewach-
sene Steppenrind war fur die extensive Hal-
tung in der Puszta bestens geeignet und wur-
de dazu als Fleischrasse fir die folgenden
Jahrhunderte auch wahrend der tirkischen
Besetzung eines groflen Teils von Ungarn ein
Exportschlager, der den steigenden Fleisch-
bedarf der rasch wachsenden Stadte Sud-
deutschlands inklusive Osterreichs weit besser
abzudecken vermochte, als die alpinen Rassen
samt dem Blondvieh. Noch im 19. Jh. wurde
der Wiener Markt vor allem mit Steppenvieh

aus Ungarn beliefert.

Das Steppenrind war die letzte groBe Veran-
derung der Rassenlandkarte vor dem Indust-
riezeitalter. In der ersten Halfte des 19. Jh.
nahm die wissenschaftliche Tierzucht ihren
Anfang und veradnderte die Jahrhunderte hin-
durch nur sehr langsam gewandelten Rinder-
bestinde grundlegend. Die ersten Tierzucht-
professoren fanden allein in Mitteleuropa
rund 100 mehr oder weniger variable Land-
rassen nebeneinander vor und bedauerten
zunachst die vollige Unbedarftheit der Bauern
in zlichtungsbiologischen Fragen. Niemand
konnte sagen, wie alt diese nur ganz unscharf
gegeneinander abgegrenzten Landrassen
wirklich waren. Im Bestreben zur Bereinigung
des Rassenchaos und zur Standardisierung
kam es zur Ausléschung vieler kleiner Lokal-

rassen. Nur wenige Rassen erwiesen sich da-
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mals als wiinschenswert ertragreich. Es waren
im Alpengebiet vor allem die Rassen des Ber-
ner Oberlandes und im Norden die hollandi-
schen Milchrassen, die in der Folge in alle ir-
gendwie verwandt scheinenden Landrassen
bis zu deren voélliger Verdrangung eingekreuzt
wurden. In Osterreich wurde zunichst die
Pinzgauer Rasse favorisiert, bis schlieBlich fast
nur noch Berner Fleckvieh eingekreuzt wurde
und der Rinderbestand genetisch zunehmend
verarmte. Prof. Adametz von der damaligen
Hochschule fiir Bodenkultur in Wien gelang es
noch zu Beginn des 20. Jh. Schadel von zahl-
reichen alten Landrassen zu sammeln. Seine
Sammlung wurde in den 1970er-Jahren als
veraltet angesehen und beinahe vernichtet,
hatten sie nicht umsichtige Zoologen unter
schwierigen Umstanden gerettet. Heute ist sie
ein Schatzkastchen der Archdozoologie des
Naturhistorischen Museums Wien und ein
lehrreiches Beispiel fiir den stiandigen Wandel

wissenschaftlicher Ansichten.
Den urspriinglich in den Ostalpen weit ver-

breiteten, nur wenig lber einen Meter hohen

Bergschecken, wurde seinerzeit zwar hohe

Fruchtbarkeit, Wetterharte, Genlgsamkeit
und beste Milch- und Fleischqualitat nachge-
sagt, doch blieben ihre Ertrage hinter hochge-
zlichteten Rassen quantitativ zurlick. Dies war
ihr Todesurteil. Die letzten reinrassigen Kihe
starben in der zweiten Halfte des 20. Jh. in der
Steiermark. Hohlenforschern ist es noch ge-
in

lungen, und Skelette

Schachthohlen

einige Schadel
abgestirzter Bergschecken
aufzusammeln und dem Museum zu Uberge-
ben. Erst nachdem das prahistorische Alter
dieser Rasse von mir nachgewiesen wurde,
versuchten einige Liebhaber diese Rasse aus
Hybriden mit dem Fleckvieh zuriickzuziichten,
doch wissen wir seit den Gebridern Heck,
dass solche Versuche nie befriedigend gelin-
gen konnen. Glicklicherweise ist eine nahezu
identische Rasse in den Hinterwalderrindern
des Schwarzwaldes in Resten erhalten geblie-
ben. Trotz aller neuerdings erfreulicherweise
einsetzenden Bemiihungen um die Erhaltung
der Restbestiande der alten Landrassen, ist die

Landkarte der Rinderrassen langst monoton

geworden.
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Diversitat und Distanz: wie man genetische Vielfalt innerhalb

und zwischen Rassen misst

Johann Sélkner, Mabel Agyiri, Eva-Maria Wols

Institut flr Nutztierwissenschaften (NUWI), Universitat fur Bodenkultur (BOKU)

Die Arbeit von Nutztier-Ziichtern ist es, flr ein
Produktionssystem sehr gut geeignete Tiere
als Eltern fir die ndachste Generation auszu-
wahlen und diese bestmoglich zu verpaaren.
Mit systematischer Leistungsprifung und
Zuchtwertschatzung stehen Rinderziichtern in
Osterreich die wichtigsten Werkzeuge dafiir
zur Verfligung. Wenige mannliche Tiere haben
jeweils sehr viele Nachkommen, was die Po-
pulation verbessert und einheitlicher macht.
Eine wesentliche Folge dieser Art von Zucht ist
auch ein von Generation zu Generation stei-
gender Inzuchtgrad. Rinderzucht wird also zu
einem Balance-Akt zwischen der Verbesse-
rung der Produktivitdat mit all ihren Kompo-
nenten (Erzeugung von Milch und Fleisch, Ge-
sundheit und Fruchtbarkeit) und der Erhal-
tung der genetischen Vielfalt. Da diese Balan-
ce in Hochleistungsrassen nicht leicht zu fin-
den ist, kann die Zlichtung von weniger inten-
siven Rassen sehr wesentlich zur Diversitat
der Rinder insgesamt beitragen. In Osterreich
unterstiitzt der Staat mit der OPUL-
MalBnahme ,Erhaltung gefdhrdeter Nutztier-
rassen“ ganz wesentlich die Erhaltung der
Vielfalt der Nutztier-Arten. Im neuen OPUL
2023 wurde die Moglichkeit eroffnet, die Ab-
stammung auf vaterlicher und miutterlicher

Seite mit SNP-Markern durchgehend fir alle

Zuchttiere der gefahrdeten Rasen zu sichern.
Die Kosten der Testung anhand eines Chips
mit 50.000 Markern sind mit rund € 20 pro
Tier vergleichsweise glinstig und werden
durch die OPUL-Férderung gedeckt. Nun er-
offnet die Verfligbarkeit dieser vielen geneti-
schen Marker, welche gut das gesamte Ge-
nom der Tiere abdecken, zusatzliche Moglich-
keiten. Es sind dieselben Marker, mit denen
bei den groRen Rassen genomische Selektion
zu einer Beschleunigung des Zuchtfortschritts
gefuhrt hat, durchaus mit einer weiteren Her-
ausforderung beziiglich der erwdhnten Balan-

ce von Produktivitdt und genetischer Vielfalt.

In diesem Beitrag mochten wir zeigen, wie
diese genomischen Marker genutzt werden
kénnen, um genetische Vielfalt innerhalb und

zwischen Rassen zu messen.

Genetische Vielfalt innerhalb Rassen

Traditionell arbeitet die Rinderzucht mit In-
formationen aus der Leistungspriifung und
verknlipft diese Uber die Pedigrees der Tiere.
Die Abstammungen sind in Osterreich sehr
korrekt mit wenigen Fehlern. Weil sie bei den
meisten Rinderrassen in die 1960er Jahre und
dartber hinaus zurlickreichen, weils man viel
Uber die Vielfalt innerhalb Rassen. Der Pe-

digree-Inzuchtkoeffizient ist eine
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entscheidende MaRzahl. Gemall der von
Christian Flrst zur Verfliigung gestellten Ab-
bildung 1, betragt der Inzuchtgrad fir 2022
Fleckvieh 3,19%, bei

Brown Swiss 7,33% und bei Holstein Friesian

geborene Tiere bei

6,99%. Fur die vorliegende Arbeit wurden die
Daten von insgesamt 3915 im Rahmen des
OPUL-Programms genotypisieren Tieren der
Ennstaler Karntner

Rassen Bergschecken,

Blondvieh, Murbodner, Original Braunvieh,
Original Pinzgauer, Pustertaler Sprinzen, Tiro-
ler Grauvieh, Tux-Zillertaler und Waldviertler
Blondvieh analysiert. Die in Tabelle 1 darge-
stellten Pedigree-Inzuchtkoeffizienten liegen
zwischen 1.99% (Murbodner) und 5,23% (Tiro-
ler Grauvieh). Der niedrige Inzuchtkoeffizient
fir MB liegt wohl daran, dass das Murbodner-

Zuchtprogramm Anfang der 1990er Jahre mir

einer recht kleinen Anzahl von Tieren neu

Inzuchtkoeffizient (%)

etabliert wurde und Pedigrees davor teilweise
nicht verfigbar waren. Ein gutes Inzucht-

Management der Rasse ist ein anderer Grund
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Abbildung 1: Entwicklung der Pedigree-

Inzuchtkoeffizienten fiir die Rassen Fleckvieh (FV),
Brown Swiss (BS), Holstein Friesian (HF) Pinzgauer
(Pl) und Tiroler Grauvieh (GV) von 1983 bis 2023,

zur Verfligung gestellt von Christian Fiirst.

Tabelle 1: Durchschnittlicher Inzuchtgrad (%) von genotypisierten Tieren gefahrdeter Rinderrassen

Rasse Anzahl Pedigree- Genomische | Genomische | Genomische
Tiere Inzucht Inzucht Inzucht Inzucht
50 Gen. 25 Gen. 6 Gen.
Ennstaler Bergschecken 204 4,94 12,24 E,66 4,65
Kirntner Blondvish 209 2,52 6,23 5,76 2,63
Murbodner 586 1,99 8,05 5,19 2,86
Original Braunvieh 251 2,07 E,96 5,53 2,16
Original Pinzgauer 901 3,92 8,35 6,48 3,49
Pustertaler Sprinzen 496 3,01 9,08 6,52 407
Tiroler Grauvieh 902 521 11,33 8,32 521
Tux-Zillertaler 212 4,73 9,00 6,27 4,09
Waldviertler Blondvieh 108 3,54 10,84 7,97 5,36

Der Inzuchtkoeffizient entspricht dem Anteil
des Genoms, das aufgrund der Vererbung von

identischen Segmenten der DNA von gemein-

samen Ahnen im von Vater und Mutter Gber-

tragenen Erbgut vorliegt. Der Pedigree-

Inzuchtkoeffizient wird aus exakt der Halfte
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des errechneten Verwandtschaftskoeffizien-
ten der beiden Eltern errechnet. Somit haben
Vollgeschwister denselben Pedigree-
Inzuchtkoeffizienten. Dies entspricht nicht der
Realitat, tatsachlich kénnen Vollgeschwister
unterschiedlich stark ingeziichtet sein, weil
bei der Entstehung von elterlichen Gameten
(Spermien oder Eizellen) der Zufall eine Rolle
spielt. Die Auffindung von homozygoten Seg-
menten (Runs of Homozygsity) ist eine sehr
zuverldssige Methode zur Auffindung des tat-
sachlichen Inzuchtgrads. Je nach minimaler
GroRe solcher Segmente kann man unter-

schiedlich weit zuriick in die Vergangenheit

vieh und Waldviertler Blondvieh. Bezliglich re-
zenter Inzucht (6,25 Generationen) sind es
dieselben drei Rassen, in umgekehrter Rei-
henfolge, welche am meisten ingeziichtet

sind.

Populationsstruktur innerhalb von
Rassen

Pedigree- Daten sind begrenzt nitzlich zur
Darstellung von Populationsstruktur. Es ist gut
moglich, sogenannte Outcross-Tiere zu erken-
nen, die Darstellung sogenannter PCA-Plots
aus der Pedigree-Verwandtschaftsmatrix ist

moglich, aber uniblich.

schauen. Sehr lange

Karntner Blondvieh

Ennstaler Bergschecken
Segmente deuten auf ei-

nen sehr rezenten ge-

meinsamen Ahnen hin,

kurze Segmente auf ei-

Murbodner

nen gemeinsamen Ah- Original Braunvieh

Pustertaler Sprinzen

nen viele Generationen
zuriick. In Tabelle 1 sind

Inzuchtkoeffizienten ba-

sierend auf Segmenten

von einer Lange von

Tiroler Grauvieh

Tux-Zillertaler

mehr als einer

Megabase (Mb) und da-

mit ca. 50 Generationen

zurlick im Pedigree, 2

Mb (ca. 25 Generatio-

Waldviertler Blondvieh

nen) und 8 Mb (ca. 6,25 Generationen) darge-
stellt. Blickt man 50 Generationen zurlick, sind
die Ennstaler Bergschecken die am meisten

ingezlichtete Rasse, gefolgt von Tiroler Grau-

Abbildung 2: Hauptkomponenten- (PCA) Plots zur
Darstellung der Populationsstruktur aus den ge-
nomischen Daten der gefihrdeten Rinderrassen

Osterreichs
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Abbildung 2 stellt die Populationsstrukturen
der neun gefahrdeten Rassen anhand eines
PCA-Plots dar. Fir die Ennstaler Bergsche-
cken, Murbodner, Pustertaler Sprinzen, Wald-
viertler Blondiveh stellt sich jeweils eine recht
homogene Struktur dar, ohne extreme Aus-
reifer. Bei Karntner Blondvieh und Tux-
Zillertaler gibt es jeweils einen einzigen star-
ken AusreilBer, der eventuell einer Kreuzung
mit einer anderen Rasse entspringt. Bei Origi-
nal Pinzgauer gibt es einige AusreiRer, alle in
eine Richtung. Weil bei Original Pinzgauer ein
geringer Holstein Friesian Anteil gemafll Pe-
digree erlaubt ist, wird es sich hier eventuell
um solche Tiere handeln, deren tatsachlicher
HF-Anteil grofer ist als durch Pedigree belegt.
Dies ist aufgrund der oben beschriebenen Zu-
fallskomponente bei der Vererbung von Teilen
des Genoms durchaus moglich. Bei Original
Braunvieh kénnte man spekulieren, dass die
zeitweilig erlaubte Einfuhr von Sperma von
Tieren aus dem Original Schweizer oder Sid-
deutschen Braunvieh zu einem entsprechen-
den Bild mit zwei Hauptrichtungen fiihrte. Die
Struktur bei Tiroler Grauvieh zeigt keine Aus-
reifler, ihre Schiefe ist den Autoren der Arbeit

vorlaufig, ohne Rilicksprache mit den Rasse-

Verantwortlichen, nicht erklarlich.

Distanz zwischen Rassen

Wahrend Pedigrees keine Auskunft Gber die
genetische Distanz zwischen Rassen geben
kénnen, tun das genomische Marker jedoch

sehr wohl.

Rasse

0.02
MB
oB

0.00 "

TG
TZ
WB

-0.02

-0.020

-0.015

-0.010 -0.005 0.000

Abbildung 3: PCA-Plot fiir alle neun gefihrdeten
Rassen gemeinsam. Ennstaler Bergschecken (EB),
Kdrntner Blondvieh (KB), Murbodner (MB), Origi-
nal Braunvieh (OB), Original Pinzgauer (OP), Pus-
tertaler Sprinzen (PS), Tiroler Grauvieh (GV), Tux-

Zillertaler (TZ) und Waldviertler Blondvieh (WB)
Der PCA-Plot fiir alle Rassen gemeinsam zeigt

eine malige Separierung der Rassen, mit Aus-

reilern wie in den Plots in Abbildung 2.

Kéarntner
Blondvieh

@ 0O
R
- S
23

Abbildung 4: Phylogramm der Rassen Ennstaler

L4\

Bergschecken, Kdrntner Blondvieh, Murbodner,
Original Braunvieh, Original Pinzgauer, Pustertaler
Sprinzen, Tiroler Grauvieh, Tux-Zillertaler und

Waldviertler Blondvieh
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Eine alternative Analyse aufgrund von mittle-
ren Distanzen flir Paare von Rassen ergibt ein
sogenanntes Phylogramm. Wie in Abbildung 4
dargestellt sitzen Original Pinzgauer, Tux-
Zillertaler und Pustertaler Sprinzen auf einem
Ast, Original Braunvieh und Tiroler Grauvieh
auf einem anderen, die (brigen vier Rassen
bilden ebenfalls einen Gruppe, sind aber star-
ker voneinander separiert. Dies stimmt mit

der geographischen Herkunft und der Ge-

schichte der Rassen sehr gut lberein.

Schlussfolgerungen

Der vorliegende Bericht zeigt, dass genomi-
sche Daten sehr gut dafiir geeignet sind, so
etwas wie Ahnenforschung flir Rassen zu be-
treiben. Bezlglich der mittleren Inzuchtkoeffi-
zienten gibt es eine recht gute Ubereinstim-
mung der Reihenfolge der Rassen beziglich
Pedigree- und rezenter (6,25 Generationen)
Inzucht aufgrund genomischer Daten. Wenn
man 50 Generationen zurlickblickt, scheint
das Karntner Blondvieh aus einem grofSeren

Genpool zu stammen als die anderen Rassen.

Die PCA-Plots zur genetischen Struktur inner-
halb Rassen zeigen spezielle Muster beziglich
historischer Untergruppen innerhalb einer
Rasse auf, zeigen aber auch AusreiRer an, die
durch Kreuzung, Fehlanpaarung oder falsche
Abstammung entstanden sein konnen. Die
Routine der Abstammungskontrolle im Rah-
men des OPUL-Programms schlieRt diese Fille
in Zukunft aus. Es muss jedoch betont wer-

den, dass auch ohne genomische Tests die

Pedigrees auBerst korrekt geflihrt wurden.
Die Analyse der Distanzen zwischen Rassen
bestadtigt ganz besonders anhand des Phylo-
gramms die gemeinsame Herkunft und Ver-
wandtschaft ortlich benachbarter Populatio-

nen.

Die genomischen Daten gefdahrdeter Rassen
sind weit Uber ihre aktuelle Anwendung au-
Berst nutzlich. Fur die zahlenmaRig grofleren
Rassen wie Murbodner, Tiroler Grauvieh und
Pinzgauer (inklusive der nicht originalen) se-
hen wir die Erweiterung der Pedigree-
basierten Zuchtwertschatzung auf eine Single
Step Zuchtwertschatzung mit Kombination
von Pedigree- und genomischer Verwandt-
schaft aufgrund der Voll-Genotypisierung der
Rassen am Horizont. Neue Erbfehler kdnnen
bei aufmerksamer Beobachtung der Geburten
(totgeborene Kalber mit Fehlbildungen mel-
den, nicht vergraben!) und Umsetzung der
von Hermann Schwarzenbacher in diesem
Seminar thematisierten Arten der Merzung

sehr schnell ausgeldscht werden.
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Nutzung der Genomik zur Erkennung genetischer Besonderhei-

ten und Bekampfung von Erbfehlern

Hermann Schwarzenbacher

ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH Wien

Hintergrund

Die Genotypisierung mit SNP-Chips aufgrund
der Einfiihrung der genomischen Selektion ab
2011 war bei Fleckvieh und Brown Swiss der
Ausgangspunkt eines tiefgreifenden Wandels
im Zuchtgeschehen. Neben der genomischen
Zuchtwertschatzung hat sich friihzeitig ge-
zeigt, dass Genomdaten auch den Umgang
mit Erbfehlern und genetischen Besonderhei-

ten massiv erleichtern.

Dies lasst sich dadurch erklaren, dass es die
SNP-Technologie liber die genomweite Abde-
ckung mit mehreren 10.000 Markern ermog-
licht, die Vererbung von Chromosomenseg-
menten mit hoher Auflésung und Genauigkeit
zu verfolgen. Die massiv gesunkenen Kosten
pro Genotyp erlauben weiters die reprasenta-
tive Genotypisierung ganzer Populationen,
welche, gepaart mit der niedrigen technischen
Fehlerrate, diese Technologie zu effizienten

Werkzeugen der Genetiker machen.

In den letzten Jahren kommt es unter ande-
rem kostenbedingt zur Ausweitung der SNP-
Typisierung auf gefahrdete Rassen und Flei-
schrassen. In kleinen Populationen steht zu-
nachst die Umstellung der Abstammungssi-
cherung von der herkémmlichen Typisierung

mit Mikrosatelliten auf SNP-Technologie im

Vordergrund. Wie schon bei Fleckvieh und
Brown Swiss zeigt sich aber auch hier, dass
diese Technologie einen erheblichen Zusatz-
nutzen fir das Monitoring von Erbfehlern und

genetischen Besonderheiten bieten kann.

In diesen Artikel soll der aktuelle Stand des
genomischen Monitorings (iber SNP-Daten
beim Rind dargestellt und die moglichen Aus-
wirkungen auf die Zuchtprogramme beleuch-

tet werden.

Monitoring von bekannten genetischen
Varianten

Durchschnittlich alle zwei Jahre wird von den
Logistikbetreibern der gemeinsamen genomi-
schen Zuchtwertschatzung ein neuer Chip be-
auftragt. Hier werden neben den rund 40.000
SNP-Markern, die fiir die genomische Zucht-
wertschatzung sowie die Abstammungspri-
fung herangezogen werden, spezifische neue
Varianten hinzugefiigt, die der Typisierung
von ausgewadhlten genetischen Besonderhei-
ten und erblich bedingten Erkrankungen bzw.
Letalfaktoren dienen. Diese SNP-Marker wer-
den anhand einer spezifischen DNA-Sequenz
entwickelt, wobei die Sequenz entweder aus
eigener Forschung oder aus entsprechenden
Datenbanken auf der Grundlage wissenschaft-
Publikationen wird.

licher abgeleitet
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Hier ist vor allem die online Datenbank , Onli-
ne Mendelian Inheritance in Animals“ (OMIA)
(https://omia.org) zu nennen, die den aktuel-
len Stand der Forschung zu Einzelgenvarian-
ten bei einer Vielzahl von Tierarten, vor allem

aber bei Nutztieren, zusammenfasst.

Aktuell werden 113 Varianten einem automa-
tisierten Monitoring unterzogen, in welchem
Genotypen- und Allelfrequenzen bei 23 ver-
schiedenen Rinderrassen im zweiwochigen
Abstand ausgewertet werden (siehe Tabellen
1 bis 3). Ein Uberraschender Befund aus die-

sem Monitoring ist unter anderem die Be-

nicht immer reprdsentativ fur die Population.

Eine besondere Herausforderung stellt die Va-
lidierung der lGber SNP-Chip etablierten Gen-
tests dar. Dies gilt insbesondere fiir SNP mit
niedriger Allelfrequenz, die nur in einer oder
in wenigen Rassen vorkommen. Ublicherweise
werden durch externe Labortestergebnisse
erkannte mischerbige bzw. wenn verfligbar,
reinerbige Tragertiere SNP-typisiert oder um-
gekehrt Uber Chip identifizierte Tragertiere
dieser Varianten durch externe Labore verifi-
Ziert.

Tabelle 1: Allelfrequenzen (in %) fur ausgewahlte Erb-
fehler und Rassen

obachtung, dass eine Reihe

. 8 £
von Erbfehlern rasselber- * £ T 2,
2 < = = K| .E T3
. o . £ g z IR 5| @
greifend, mit jeweils unter- g, 2 g El B & = =l 2
3| .2 @ = = B E| =| € gl v
T T 2| w| = @ gl o= Z 3 €| 2
schiedlichen Allelfrequen- 5252858 5533 3¢ 2 i
Genort [OMIA- %EEEE%QEEEEE’E’%EEE%%
zen, beobachtet werden [mi*] Zla &S5 &= & s/ 85888352 =223
Arachnomelie BV
kann. Mogliche Erklarungen | [gocoss]
Arachnomelie FV g
dafiir sind der Genaus- |[201541]
2 18
. BH2 [001939
tausch zwischen Rassen [ !
. . DW [001985)
bzw. dass diese Mutationen : :
FH2 [000366]
schon zur Zeit der Rassen- | .., no1s50] 4
formierung beim Rind vor- |fus 2
. Cropped Ears® 1
gekommen sein kdnnten. |io00317]
. . ] 16
Bei der Interpretation der [!ARS10018171
. Ataxie [000527] 8
Allelfrequenzen ist zu be-
Demetz [0011086] 1
rucksichtigen, dass insbe- | RenaleDysplasie .
[D01819]
sondere bei Fleischrindern soM [001247]
fast ausschlieflich Besa- |sma [0023s0]
mungs- und Natursprung- |Te [002433] 2 ®
stiere typisiert wurden. Die | Weaver [000827]
ZDL [001935]

Allelfrequenzen sind daher

*} Nihere Informgtionen zu den Genorten finden Sile wnter Eingabe der [OMIA ID] im Suchfeld

von https://omig.org. Pro Rasse wurden jeweills mehr aols 4@ Tiere typisiert. Freguenzen unter
1% werden nicht angezeigt. Die Tierauswohl nicht immer repridsentativ fir die Population.

¥) Gentest noch nicht volidiert.
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Tabelle 2: Allelfrequenzen (in %) fir ausgewahlte genetische Besonderheiten und Rassen.

=
£ =
S = - 3| 5
== —— =] = (= 1
E B z HEE R 23
-'E W E g = H \'-% = e L]
3| = @ = sl Bl 2| =| 5 o ow
=z = w| = = = = | | 2| @ & | & | 3
s %= 22 25| EF 8 e |E=
W E=] = '; =] = = L] = I
AR IR - E R
Genort [OMIA-ID*] < | = | & 5| &= 6|52 S 8 Slcl& fe =22
Hornlos friesisch 7 5
[00D483]
Hornlos keltisch
[000483] 100 33| & | 39 10{ 100 449 oa 23

Beta Kasein A2 [002033] 92 | B3 | 89 (62 |59 64| 20 | 50 | 54 (7o | 44| 52|52 |47 | 52|63 | T3 | 76 | 7O

Kappa Kasein B 15 | 26| 81 | 83 | 38 | 24 BE6 | 66|80 (61|54 19|23 J2 |22 30| 18

Kappa Kasein E
MEnn|. Subfertilitat 5 5
(MS) [001902]
QRICHZ (mannl.
Unfruchtbarkeit)
WDR19 (reduzierte a7
Fruchtbarkeit Stiere)
*} Ndhere informationen zu den Genorten finden Sie unter Eingabe der [OMIA 1D] im Suchfeld von hitps-//omia.crg. Pro Rasse
wurden jeweils mehr als 40 Tiere typisiert. Frequenzen wnter 1% werden nicht ongezeigt. Die Tierauswaoh! nicht immer
reprasentotiv fiir die Population.

4

Tabelle 3: Allelfrequenzen (in %) fur ausgewahlte Doppellender Varianten und Rassen (OMIA ID 000683,
https://omia.org).

g g
] = = T| E B 5
o = N | = =
£ g s HERE I
2| 5 5 S| = B = 2l =
5| & & = 5| Bl E| 2| B & w
S| 2l el 5| = = =| 2| gl 2| =& 2| 8 | 2
|l 2| EZ| 5| ¥l 22| 2GS ®|R| BT 3| =
wl =s| E| B .E = | =S| E| S| 2 E| 2| 5| < | 2| = p
Genort % = E S Bl =2 2| E E .E S 5 2| B| & g 2| =
H a = I = =
[Mutationstyp*] | & | ®| & | S| S| | 8| 6| 2| S| 2| S| S| &| &| 2| B|=| =
c1goaT!
[missence] o e 2
D182N7
[missence]
F4L [missence] e v = 2
5105CH
[missence]
C313v" 5
[disruptiv]
E226X"Y
[disruptiv]
E291" [disruptiv]
ntB21 [disruptiv] : 2 2 0
Q204X [disruptiv] E 2

*) Missence” Mutetionen fihren zur Hemmung des Myostatin Gens. Auch reinerbige Tiere zeigen weitgehend normalie
Feburtsgewichte; | Disruptive” NMutotionen fithren zum Funktionsverlust des Myostotin Gens. Reinerbig sind hohe
Geburtsgewichie und dadurch vermehrt Schwergeburten bow w U Koiserschnitte zu beobochten.

¥) Gentest noch nicht validiert.

Pro Rosse wurden jewells mehr als 40 Tiere typisiert. Frequenzen water 1% werden micht angezeigt. Die Tierouswah! michr
Immer regrdsentativ fir die Populotion.
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Identifizierung von ,neuen’ rezessiven
Erbfehlern

Die bei weitem groRte Bedeutung in der Tier-
zucht kommt den monogen bedingten rezes-
siven Erbfehlern zu. Bei diesen Varianten
missen sowohl miutterlich als auch vaterlich
vererbte Allele mutiert sein, dass der Phano-
typ zur Auspragung kommt. Das bekannte
Problem fiir die Tierziichter besteht nun darin,
dass der Anteil, der vom Erbfehler phanoty-
pisch betroffenen Tiere ungefahr dem Quad-
rat der Allelfrequenzen entspricht. Das bedeu-
tet, dass selbst bei einer vergleichsweise ho-
hen Schadallelfrequenz von 10% nur rund je-
des 100. Tier betroffen ist. Dadurch kénnen
sich solche Schadallele unter Umstanden lan-

ge unbemerkt in einer Population anreichern.

Fallbasierte bzw. phanotypen-
getriebene Analysen:

Die SNP-Chip-Technologie hat die Aufklarung
solcher Mutationen massiv erleichtert und vor
allem beschleunigt. Da Referenzgenotypen
von gesunden Vergleichstieren aus der popu-
lationsweiten Typisierung bereits vorliegen,
reichen meist wenige Falle aus, um innerhalb

kiirzester Zeit verdachtige Genomregionen zu

dieser Kartierung hangt stark von der Anzahl
verfligbarer Falle sowie deren Verwandtschaft
ab. Viele, moglichst wenig verwandte Falle
flihren meist zu einer wesentlich genaueren
Kartierung aus diesen Studien, da die identifi-
zierten Haplotypen kiirzer sind und daher der
Bereich, in dem die ursachliche Mutation
vermutlich zu finden ist, starker eingegrenzt
ist.

Als Beispiel fiir eine fallbasierte Kartierung ei-
nes Erbfehlers ist in Tabelle 4 der Zwergwuchs
beim Fleckvieh angefiihrt, welcher basierend
auf Haplotypen unter Einbeziehung von 17
Zwergwuchsfallen und 1.451 gesunden Fleck-
vieh-Kontrolltieren durchgefiihrt wurde. Ge-
nomweit wurden lediglich zwei Haplotypen
identifiziert, die fir alle 17 Falle reinerbigen
Status aufweisen, wobei nur Haplotyp H2 bei
keinem der Kontrolltiere reinerbig vorkommt.
Die Frequenz dieses Haplotyps liegt bei 0,6%
unter den Kontrolltieren und er beinhaltet die
bekannte kausale Mutation bei 15.024.248 bp
(ARS-UCD 1.2).

Tabelle 4: Ergebnis fiir eine fallbasierte genomweite
Homozygotiekartierung fiir den Erbfehler Zwergwuchs
(DW) bei Fleckvieh mit 17 Fallen und 1.451 FV-
Kontrolltieren auf der Basis einer Haplotypenanalyse.
Dargestellt werden nur Haplotypen, die bei allen DW-

Fallen einen homozygoten Status aufweisen.

identifizieren. Diese meist seltenen ' '
] & 4 e g

Chromosomenabschnitte (Haplo- < < s c | 3 ¢
g 5 g 5| &
typen) zeichnen sich da-durch aus, £ 3 % g | gE | T E
a | 2 g g el & < &2 8 8
. . s . . >~ 3 v ™ [T a o = w a = = £
dass sie bei den Fallen reinerbig | § | E| £ 8 4 2 < 8% & @| 85 |5 o
5| 2| 258 |2%8 |53/ 8% 53 |Bgw
. . Sl 2c £ c 3 €3 3 T
vorliegen, wahrend gesunde Ver- | T | @ | ®="> w =2 Te Tsal o | T2
H1 3 13.646.233 14.037.138 17 100 25 14,1

gleichstiere nie reinerbig fur diese [H2*| 3 | 14.830.146 | 16.667.185 | 17 100 0 0,

*) H2 ist der mit der ursdchlichen Mutation assoziierte Haplotyp. Die kausale DW-Mutation liegt bei

Haplotypen sind. Die Genauigkeit

15.024.248 bp (ARS-UCD 1.2) und daher innerhalb des vom Haplotypen abgegrenzten Bereichs.
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In diesem Stadium der Analyse kann meist
schon ein Haplotypentest abgeleitet werden,
der fiir eine Ubergangszeit die fiir Ziichter so
wichtige Erkennung von Tragertieren erlaubt.
Langfristig ist es aber unumganglich die ur-
sachliche Mutation zu finden, da Haplotypen-
tests aufgrund moglicher Rekombinationser-

eignisse nicht 100% zuverlassig sind.

Hier kommt den DNA-Sequenzdaten eine gro-
Re Bedeutung zu, wobei beim Rind insbeson-
dere das 1.000 Bullen Genomprojekt zu nen-
nen ist. In diesem Projekt wurden rund 1.800
Rinder verschiedenster Rassen weltweit re-
sequenziert, wodurch eine einzigartige Biblio-
thek natirlich vorkommender genetischer Va-
rianten beim Rind angelegt werden konnte.
Der Vergleich der Sequenzdaten von be-
troffenen Tieren fiir neue Erbfehler mit die-
sem Datenbestand erlaubt es in vielen Féllen,
durch die Anwendung von bioinformatischen
Werkzeugen, die ursachliche Mutation aufzu-
finden. Nach eingehender Validierung kann
schlieBlich im optimalen Fall ein Gentest ent-
wickelt werden, der beim nachsten Update
dem Varianten-Portfolio des neuen SNP-Chips
hinzugefiigt wird, wodurch eine kostengiinsti-
ge und vor allem populationsweite Typisie-
rung des neu identifizierten Erbfehlers sicher-
gestellt wird. Damit das gelingt, ist die enge
Zusammenarbeit zwischen den Betreibern der
groflen Genomdatenbanken, also den Zucht-
wert-Rechenstellen, und universitdren For-
schungseinrichtungen mit bioinformatischer

Expertise entscheidend.

Beispiele fur Erbfehler die in unseren Popula-
tionen Uber diesen Ansatz gefunden wurden:
Demetz-Syndrom beim Grauvieh, Arachnome-
lie (AR), Zwergwuchs (DW), Zinkdefizienz (ZL)
und Thrombopathie (TP) beim Fleckvieh, Ara-
chnomelie (AR),

(SDM),

Spinale Dysmyelinisierung

Weaver (WE) und Spinale Mus-
kelathrophie (SMA) bei Brown Swiss sowie
BLAD (BL), Brachyspina (BY) und CVM (CV) bei

Holstein.

Einschrankend muss hier angefiihrt werden,
dass diese Ausfiihrungen vor allem flir mono-
gene, also durch ein einzelnes Gen bedingte
Erkrankungen zutreffen. Sind mehrere Gen-
orte beteiligt und die Genetik eventuell nicht
allein ausschlaggebend fiur die Merkmalsaus-
pragung (unvollstindige Penetranz) dann ist
das Auffinden der kausalen Varianten unver-
gleichlich schwieriger und erfordert meist

grofle bzw. sehr grole Fallzahlen.

Proaktives Erbfehlermonitoring mittels
genotypen-getriebener Analyse:

Paul VanRaden schlug 2011 in seiner wegwei-
senden Veroffentlichung vor, in den chip-
typisierten Rinderpopulationen nach Haploty-
pen zu suchen, die im Vergleich zur Haufigkeit
dieser Haplotypen bei zu wenigen Individuen
im reinerbigen Zustand vorkommen. Die zu-
grundeliegende Hypothese ist, dass diese
Chromosomenabschnitte, sofern sie rezessiv
wirkende Mutationen beherbergen, zum frih-

zeitigen Abgang von homozygoten Tragern
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fihren wiirden, wodurch diese Tiere im Geno-

typenbestand fehlen.

Ublicherweise wird das gesamte Genom sys-
tematisch nach solchen Mustern durchsucht,
wobei die Anzahl typisierter Tiere fur die Effi-
zienz der Analyse entscheidend ist. Zu beden-
ken ist, dass aufgrund der Vielzahl der durch-
gefihrten Tests in diesem Screening Ansatz
die Wahrscheinlichkeit fir falsch positive Be-
funde erheblich ist. Deshalb ist es unumgang-
lich auffallige Haplotypen kritisch zu validie-
ren, beispielsweise Uber die Befruchtungs-
bzw. Totgeburtenraten bei Tragerpaarungen,
sowie Aufzuchtverlustraten bei Varianten, die
zu erhohten Abgdngen nach der Geburt fiih-

ren.

Als Beispiele sind in Tabelle 5 und 6 die Er-
gebnisse einer genomweiten Analyse fir
Braunvieh-Haplotyp 2 (B2) bei Brown Swiss
sowie Fleckvieh-Haplotyp 4 (F4) sowie Fleck-
vieh-Haplotyp 5 (F5) bei Fleckvieh dargestellt.
Alle drei Haplotypen zeigen hoch signifikante
Defizite von homozygoten Tragertieren, sowie
bei Risikoanpaarungen signifikante Effekte auf
Befruchtungsraten bei Kalbin und Kuh (F4)
sowie auf Totgeburtenrate und Aufzuchtver-

luste (B2 sowie F5).

Tabelle 5: Ergebnis fiir eine genotypen-getriebene Erbfehlerkartierung fir die Braunvieh-Haplotyp 2 (B2) bei

Brown Swiss und Fleckvieh-Haplotyp 4 (F4) bzw. Fleckvieh-Haplotyp 5 (F5) bei Fleckvieh.

B2 F4 F5
Rasse Brown Swiss Fleckvieh Fleckvieh
Chromosom 19 12 18
Kausale Mutation (Mb) 10,833921 11,102143 14,034724
Haplotyp Beginn (Mb) 10,138 10,346 14,484
Haplotyp Ende (Mb) 11,009 11,324 19,884
Haplotyp Frequenz (%) 3,706 1,213 1,087
Erwartete Diplotypen 94020/6384/102 634908/15660/90 637221/13377/59
Frequenz (frei/het./hom.)
Beobachtete Diplotypen 93046/7447/13 634571/16087/0 636228/14427/3
Frequenz (frei/het./hom.)
P-Wert 1,31775E%8 8,05311E% 8,61439E "
Erwartete Diplotypen 8,25/16,5/8,25 24,25/48,5/24,25 7,5/15/7,5
Frequenz aus Triodaten
(frei/het./hom.)
Beobachtete Diplotypen 9/22/2 24/73/0 9/20/1
Frequenz aus Triodaten
(frei/het./hom.)
P-Wert Trio 0,009991768 1,429E-09 0,00583683

Diplotyp: Kombination zweier Haplotypen (véiterlich bzw. miitterlich vererbt), bei einem Tier. Referenzgenom ARS-UCD 1.2.
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Tabelle 6: Phanotypische Effekte aus Risikoanpaarungen* bei den Haplotypen Braunvieh-Haplotyp 2 (B2) bei

Brown Swiss und Fleckvieh-Haplotyp 4 (F4) bzw. Fleckvieh-Haplotyp 5 (F5) bei Fleckvieh.

B2 F4 F5
Totgeburtenrate (TOT) 0,0441 0,0467
TOT P-Wert 3,6873E 1% n.s 7,0397E2%
Aufzuchtverluste 1 (AUF1) (3.-30. Tag) 0,0384 0,0237
AUF1 P-Wert 2,4217E% n.s 6,2130E°
Aufzuchtverluste 2 (AUF2) (31.Tag - 10 Mon. mannlich) 0,0281
AUF2 P-Wert 8,2372E8 n.s. n.s.
Aufzuchtverluste 2 (AUF3) (31.Tag - 15 Mon. weiblich) 0,0229 0,0273 0,0158
AUF3 P-Wert 4,8964E%° 3,7307E%° 3,9521E%
NRR56 Kalbin -0,0805
NRR56 Kalbin P-Wert n.s 5,5767E% n.s.
NRR56 Kuh -0,0824
NRR56 Kuh P-Wert n.s. 3,4008E1° n.s.

*Modell zur Analyse der phiinotypischen Effekte aus Risikopaarungen: YD= b0 + b1{Haplotypen-Dosis Mutter)+Residuum;
YD: umweltkorrigierte Leistungsabweichung aus der Zuchtwertschétzung, Haplotypen-Dosis Mutter: O-frei, 1-het. Trdger, 2-

hom. Tréger. Vater immer 1 (het. Trdger) bzw. 2 (hom. Trdger).

Dieser Ansatz hat beim Fleckvieh zur Identifi-
kation der Erbfehler Minderwuchs (F2), Fleck-
vieh-Haplotyp 4 (F4), Braunvieh-Haplotyp 2
(B2) sowie Fleckvieh-Haplotyp 5 (F5) gefiihrt,
bzw. bei Brown Swiss zur Detektion des
Braunvieh-Haplotyp 2 (B2) sowie von zahlrei-

chen Genorten bei der Rasse Holstein.

Bei kleinen Rassen ist das proaktive Erbfeh-
lermonitoring nur eingeschrankt moglich, da
der Ansatz, wie oben erwahnt, nur dann effi-
zient funktioniert, wenn sehr grofe Geno-
typenzahlen vorliegen. Aus diesem Grund soll-
te speziell bei diesen Populationen darauf ge-
achtet werden sowohl Vater als auch Mutter
zu genotypisieren, da man bei der Anpaarung
von mischerbigen Eltern erwarten kann, dass
% der Nachkommen reinerbig ist. Uber dieses
,Trio-Design’ ist der von VanRaden vorge-
schlagene Ansatz zum Auffinden von rezessi-
ven Gendefekten auch bei kleineren Rassen

besser anwendbar.

Zusammenfassung

Genomdaten bieten auch bei Rassen ohne
unmittelbare Anwendungsperspektive fir ei-
ne genomische Zuchtschatzung einen erhebli-
chen Nutzen fur die Abstammungssicherung
und vor allem das Erbfehler-Monitoring bzw.
die Typisierung von genetischen Besonderhei-
ten wie der Hornlosigkeit. Bekannte Erbfehler
kénnen kostenglinstig und mit hoher Genau-
igkeit ausgewertet werden, wobei die SNP-
Information auch den Vorteil bietet, dass die
Identitat der DNA, die in die Erbfehleranalyse
eingeht, Uber die genombasierte Abstam-
mungssicherung bestatigt werden kann. Ver-
dachtsfdlle fir bisher unbekannte rezessive
Erbfehler kénnen in der Regel schnell aufge-
klart und ziichterisch bearbeitet werden. Ab-
hangig vom Umfang der Typisierung kénnen
auch die neuen Verfahren des rein geno-
typen-getriebenen Erbfehlermanagements ge-

nutzt werden.
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OPUL 2023: MaRnahme "Erhaltung gefahrdeter Nutztierras-
sen": was neu ist und wie die genetische Vielfalt besser

erhalten werden kann
Beate Berger

HBLFA Raumberg-Gumpenstein

Einleitung

Urspriinglich waren alle gefahrdeten Rin-
derrassen in Osterreich Mehrnutzungsrin-
der mit unterschiedlichen Schwerpunkten
auf Arbeitsleistung, Fleisch- und Milchpro-
duktion. Das Verschwinden des Arbeitsrin-
des Mitte des 20. Jahrhunderts trug we-

sentlich zum Niedergang dieser Rassen bei.

Seit 1982 werden in Osterreich Programme
fur die Erhaltung gefahrdeter Rinderrassen
angeboten. Seit dieser Zeit ist keine der tra-

ditionellen Rassen mehr verloren gegangen.

Die MalRnahme Erhaltung gefahrdeter Nutz-
tierrassen ist seit dem EU-Beitritt 1995 Teil
der im Rahmen der Gemeinsamen Agrarpo-
litik cofinanzierten OPUL Programme. Die
Schwerpunkte der MaRnahmen in den 4
bisher abgeschlossenen Programmen bauen

wie folgt aufeinander auf:

1. Sichtung — was ist gefahrdet? Was

soll erhalten werden?

Die Rassenliste der gefdhrdeten
Nutztierrassen wird fir jedes neue

Programm Uberarbeitet

2. Beschreibung — Zuchtstandard, ver-

pflichtende Herdbuchzucht

3. Erhaltung - Erhaltungszuchtpro-
gramme mit klaren Anforderungen,

Aufbau einer Genbank

4. Monitoring — jahrliche Erfassung der
Populationszahlen und der Populati-

onsgenetik

5. Charakterisierung — Leistungserfas-

sung, genetische Charakterisierung

6. Nachhaltige Nutzung — Einflhrung
einer Zuchtwertschatzung, Vermark-

tung

7. Genomik — genomische Charakteri-

sierung

Die einzelnen Abschnitte sind nicht ge-

trennt voneinander zu sehen, sondern
Uberschneiden sich teilweise bzw. gehen
ineinander (ber. Die Welterndhrungsorga-
nisation FAO hat in ihren Empfehlungen
diese Vorgangsweise systematisiert und

empfohlen (FAO 2013).

Kernpunkte der Erhaltungsstrategie sind
Einzeltierforderungen und die Etablierung
einer fur die Erhaltungszucht zustindigen
Zuchtorganisation pro Rasse. Die Einzeltier-
forderungen dienen einerseits als Ausgleich
der geringeren Produktionsleistung und an-

dererseits zur Abgeltung des erhohten
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zichterischen Aufwandes durch Malinah-
men in den Zuchtprogrammen, wie z.B. ge-

zielte Paarung fiir hoch gefahrdete Rassen.

Die Ausgangssituation fiir die neue
MaRnahme im OPUL 2023

Die Abb. 1 zeigt die Zahlen lebender Zucht-
tiere der bisher als hoch gefahrdet bzw.
hoch gefdahrdet mit besonderem Zuchtpro-
gramm eingestuften Rassen von 2007 bis
2023. 2007 war das Jahr in dem das Moni-
toringprogramm RDV-Mate in Betrieb ge-
gangen ist. Altere Zahlen sind vorhanden,

aber mit unterschiedlichen Parametern er-

hoben worden und daher leider nicht direkt
vergleichbar. Die Populationen konnten bei
allen Rassen zumindest stabilisiert werden.
Bei den Murbodnern und Pustertaler Sprin-
zen zeigt sich ein erfolgreicher Populations-
aufbau. Nach dem Einstiegsstopp bis zum
Start des jeweils ndachsten Programmes ist
bei einigen Rassen eine Stagnation bzw. ein

Knick der Populationszahlen erkennbar.

Zahlen flr die Rassen Original Pinzgauer
und Tiroler Grauvieh waren bisher fir das

Monitoring im RDV nicht zuganglich.

Gefahrdete Rinderrassen
Populationszahlen kumuliert
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® Murbodner o Tuxer
Waldviertler Blondvieh
M Ennstaler Bergschecken

® Karntner Blondvieh
M Pustertaler Sprinzen
M Orig. Braunvieh

Abbildung 1: Kumulierte Populationszahlen geféhrdeter Rinderrassen
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In der nachfolgenden Abb. 2 wird fir die
Rassen aus der Abb. 1 die Inzuchtzunahme
pro Generation Uber den Zeitraum ange-
zeigt. Dieser Parameter ist eine Mal3zahl fir
den Erfolg und die Nachhaltigkeit der Erhal-
tungszucht. Sie sollte < 1% sein. Daflir wer-

den die im rdv vorhandenen Pedigreedaten

verwendet. Die vorhandenen Abstam-
mungsinformationen umfassen je nach Ras-
se von 4,8 bis 9,3 Generationen. Die Be-
rechnung erfolgt als Differenz der durch-
schnittlichen Inzucht der aktuellen Zucht-
tierpopulation zur durchschnittlichen In-

zucht der Elterntierpopulation.

Gefihrdete Rinderrassen

Inzuchtanstieg pro Generation
lebende Zuchttiere/Elterngeneration
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—e—0riginal Braunvieh

Karntner Blondvieh

—e—Ennstaler Bergschecken

Daten: rdv-Mate

Abbildung 2: Inzuchtanstieg pro Generation bei den geféhrdeten Rinderrassen

Zusatzlich ist aus den Berichten der Zucht-
data zu entnehmen, dass bei den meisten
gefahrdeten Rassen ein Trend weg von der
Milch- und hin zur Fleischnutzung besteht
(Tab. 1). Leider besteht damit die Gefahr,
dass fiir diese Rassen der Zweinutzungscha-
rakter in der Zukunft verloren geht. Die
Produktivitat liegt bei diesen Rassen gene-
rell deutlich unter den Hauptrassen. Bei der

Milch sind zusatzlich die Moglichkeiten (iber

verarbeitete Produkte héhere Preise zu er-
zielen beschrankt. In der Fleischnutzung be-
stehen Uber Markenfleisch- und Premium-
programme bessere Moglichkeiten die ge-
ringeren Leistungen (ber hohere Preise
auszugleichen.

Als Vorbereitung fiir das neue Programm
wurden in den Jahren 2022 und 2023 alle
fur die Zucht verwendeten Genbankstiere

genomisch typisiert.
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Tabelle 1: Herdebuchkiihe gefahrdeter Rassen unter Milch- bzw. Fleischleistungskontrolle

| ) . Pustertaler Waldviertler Karntner Ennstaler Original
Pinzgauer |Tiroler Grauvieh Tuxer Murbodner . ) ) )
Sprinzen Blondvieh Blondvieh Bergschecken Braunvieh
Milch |Fleisch |Milch |Fleisch |Milch |Fleisch |Milch |Fleisch |Milch [Fleisch [Milch |Fleisch |Milch |Fleisch [Milch |Fleisch |Milch |Fleisch
2010 7680| 2781 3809 1399| 255 776| 277| 3055 26 297 13 902 21| 1023 36 67
2011 7319 2532 3732 1477 252 794 278 3324 24 337 10 945 12 1053 35 79
2012 7273| 2548 3732 1488| 244 826| 266| 4025 28 377 11 954 16| 1081 39 94
2013| 7072 2466| 3773 1345| 234 847| 281 4194 29 445 12 954 21| 1091 41 106
2014| 7068| 2449 3686 1329| 245 853| 275| 4294 25 492 5 948 21| 1170 45 115
2015 7140| 2515| 3734 1348| 210 917| 264| 4512 38 581 3 846 22| 1197 47 124
2016 7214| 2646| 3707 1346| 214 960| 238 4802 39 698 4 861 23| 1237 56 147| 891 561
2017 7120 2682 3719 1360 211 991| 231| 5103 32 973 6 883 9| 1274 61 154| 915 590
2018 7049 2765 3686 1437 215 967 203 2004 45 941 7 844 4| 1282 60 218 973 563
2019 6930 2731] 3639 1396 209 936 185| 5305 54| 1073 10 783 4| 1298 57 247| 948 570
2020 6908| 2809 3418 1415| 198 926| 184| 5322 59| 1225 8 758 0| 1308 57 257| 1006 584
2021 6911] 2696| 3370 1369| 181 919| 160{ 5235 56| 1389 12 729 0| 1238 49 270| 1061 593
2022 6883| 2681 3375 1413| 177 930| 157| 5144 53| 1530 11 666 0| 1185 49 281| 1123 600
2023| 6961* 2795| 3394 1485| 180 941| 180 5183 58| 1707 3 662 2| 1192 47 628| 1193 594

*2023 erstmals getrennt erfasst: 4323 Original Pinzgauer, 2638 Pinzgauer

OPUL 2023 — was bleibt?

Die Haltefrist von 01.04. bis zum
31.12. bleibt bestehen, ebenso die
Ausnahmen fiir die Weitergabe zu

Zuchtzwecken, bzw. an die Genbank.

Die Nachbesetzungsregel fiir in der
Haltefrist abgegangenen Tiere durch
zum Nachbesetzungstermin forder-

fahige Tiere ist unverandert.

Die erhohte Forderung fir Zuchtstie-
re wird beibehalten.

Die Erhaltungszucht mit Anpaa-
rungsvorschldagen beruhend auf Pe-
digreeanalysen wird fir die Pra-

mienstufe B fortgesetzt.

Der weitere Aufbau der Nutztier-

genbank bleibt verpflichtend.

OPUL 2023 — was ist neu?

Der Einstiegsstopp entfdllt, es be-
steht jahrlich die Moglichkeit an der

MafRnhahme teilzunehmen.

Daten: ZuchtData

Es gibt nur mehr zwei Pramienstu-
fen, beruhend auf der bisherigen
Einstufung gefdhrdet/hoch gefahr-
det. Die Pramienstufe ,Rassen mit
besonderen Generhaltungspro-

gramm® entfdllt, der Murbodner

wird in der Pramienstufe A gefiihrt.

Erhohte Pramien fiur Kihe unter
Milchleistungskontrolle sollen den

Trend zur Mutterkuh verlangsamen.

Es gibt die Moglichkeit eines ,be-

sonderen  Generhaltungsprogram-

"

mes“ mit speziellen Auflagen und

Pramienzuschlag. Diese Auflagen
umfassen u.a. die Verpflichtung der
lickenlosen Abstammungssicherung
der Zuchtpopulation mit genomi-
schen Methoden. Alle gefdhrdeten
Rinderrassen haben sich dafiir ent-
schieden. Fir Zuchttiere, bei denen
die Elterntiere nicht mehr am Leben

sind, kann die Abstammungskontrol-
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le Gbergangsweise noch tber Mikro-

satelliten erfolgen.

e Durch die genomischen Daten kon-
nen Erbfehlertrager leichter identifi-
ziert werden. Die Erbfehlerbekamp-
fung ist in den Zuchtprogrammen

verankert.

Schlussfolgerungen

Die OPUL-MaRnahme Erhaltung gefihrde-
ter Nutztierrassen wurde und wird von der
Zichterschaft sehr gut angenommen. Sie
hat sich als taugliches Mittel zum Populati-
onsaufbau, bzw. -erhalt bei gefdhrdeten

Rinderrassen erwiesen.

Eines der groBten Hindernisse fiir eine kon-
tinuierliche Populationsentwicklung in den
friheren Programmen war der Einstiegs-
stopp. Das wurde im neuen Programm be-
seitigt.

Erhohte Pramien fir Kiihe unter Milchleis-
tungskontrolle kénnten dazu beitragen den
der

Zweinutzungscharakter gefahrdeten

Rassen zu bewahren.

Die Inzuchtproblematik bleibt trotz teilwei-
se stark zunehmender Populationen gut un-
ter Kontrolle, das bedeutet die Anpaa-
rungsplanung wird gut eingehalten. Die An-
paarungsberechnung mit Pedigreeanalyse

hat sich bewahrt.

Es besteht eine gute und enge Zusammen-
arbeit zwischen Zichterschaft, verantwort-
lichen Zuchtorganisationen und der Gen-
bank.

Die Genomik bietet in Zukunft Moglichkei-
ten Erbfehlertrager friiher zu erkennen und
Uber die Zucht gegenzusteuern. Zuchstier-
anwarter konnen kiinftig bereits im Zuge
der Abstammungskontrolle getestet wer-
den. Damit kénnen Anlagetrager bekannter
Erbfehler bereits vor der Zuchtverwendung

ausgeschieden werden.

In den 29 Jahren ihres Bestehens hat die
Malnahme wesentlich zur Erhaltung und
zum nachhaltigen Wiederaufbau der Popu-
lationen gefihrdeter Rinderrassen in Oster-
reich beigetragen. Allerdings ist die beste
FordermaBnahme ohne das Engagement
von Zichterschaft und Zuchtorganisationen

zum Scheitern verurteilt.

Literatur

FAO. 2013. In vivo conservation of animal genetic
resources. FAO Animal Production and Health
Guidelines. No. 14. Rome.
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Entwicklung der Diversitat in Zeiten von genomischer Selektion
bei den Rassen Fleckvieh und Brown Swiss

Reiner Emmerling, Christian Edel

Bayerische Landesanstalt flr Landwirtschaft (LfL), Institut fir Tierzucht

Die Einflihrung der Genomischen Selektion
im Jahr 2011 war fir alle Akteure der Rin-
derzucht und in den Zuchtwertschatzre-
chenstellen eine groRe Zasur in der bis da-
hin gewohnten Arbeitsweise. Die festen
Schemata der Zuchtprogramme wurden mit
der Moglichkeit der Selektion von mannli-
chen Kalbern und dem breiten Einsatz von
genomisch untersuchten Jungvererbern
aufgebrochen. Durch die Einbeziehung der
Genomik konnten genomische Zuchtwerte
bei Kandidaten mit vergleichbaren Sicher-
heiten geschatzt werden, wie sie bis dahin
nur bei den deutlich dlteren Zeitgenossen
mit Nachkommenleistung vorlagen. So kon-
nen seither junge Kandidaten bereits selek-
tiert und nachfolgend ohne den vorher ob-
ligaten Prifeinsatz direkt in der breiten Po-
pulation eingesetzt werden. Durch die stark
fallenden Preise der genomischen Untersu-
chung wurde die Genotypisierung auch auf
der weiblichen Seite immer starker einge-
setzt. Zunachst in Zuchtprogrammen zur Se-
lektion von potenziellen Bullenmiittern und
in den letzten sieben Jahren immer mehr
auch zur Selektion in den Herden, einher-
gehend mit einer erweiterten Phanotypisie-
rung der genotypisierten weiblichen Tiere.

Seit der Einfihrung der Single-Step Zucht-

wertschatzung im Jahr 2021 werden die
vorliegenden Genotypen weiblicher Tiere
auch optimal fiir die Schatzung von genomi-
schen Zuchtwerten verwertet, was mit ei-
ner weiteren Verbesserung der Vorher-
sagequalitat der genomischen Zuchtwerte

einhergeht.

Dieses im Allgemeinen als ,,Genomische Se-
lektion” bezeichnete System zeigt seit sei-
ner Einfihrung deutliche Auswirkungen auf
die verschiedenen Ebenen der Zucht- und
Besamungsprogramme. Zur Einschatzung
der Entwicklungen in der Fleckvieh (FV) und
Brown Swiss (BS) Population im Hinblick auf
die Diversitdit werden im Folgenden be-
obachtbare Anderungen des Zuchtgesche-
hens im Zeitverlauf dargestellt, von denen
moglicherweise eine Wirksamkeit auf die
Entwicklung der Inzucht und den Grad an
Diversitat ausgeht. Abschliefend wird der
Bogen zu den beobachtbaren Entwicklun-
gen der Inzucht und Verwandtschaft in den
beiden Populationen Fleckvieh und Brown

Swiss gezogen.
Vom klassischen Prifbullenprogramm
zum genomischen Zuchtprogramm

Durch die Mdglichkeit des breiten Einsatzes

von genomischen Jungvererbern (GJV), dem
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moglichen Wegfall einer Wartebullenperio-
de zwischen Prifeinsatz und Wiedereinsatz
und letztendlich auch aus 6konomischen
Gesichtspunkten wurde die Anzahl einge-
stellter Bullen an den Besamungsstationen
deutlich reduziert. Bei Brown Swiss wurden
in den Geburtsjahrgangen 2011 bis 2021 im
Durchschnitt 76 Bullen je Jahrgang an Stati-
onen in Deutschland und Osterreich einge-
stellt, das sind rund 44 Prozent weniger als
in der Dekade 2000-2009. Betrachtet man
die gesamte Fleckviehschatzpopulation in-
klusive Tschechien, so ist der Riickgang mit
33 Prozent beim Fleckvieh nicht ganz so
stark. Zwischen den Landern (siehe Abbil-

dung 1), aber auch zwischen den Besa-

dass es eine deutliche Anndherung in der
Vermarktungsstrategie der Besamungssta-

tionen gegeben hat.

Der beobachtete Rickgang der KB-Bullen ist
jedoch nicht ausschlieRlich eine Reaktion
auf die Einfihrung der genomischen Selek-
tion. In den beteiligten Landern ist es in den
genannten Zeitraumen auch zu einem deut-
lichen Riickgang von Besamungen durch
den Rickgang von Kihen gekommen. Der
Umfang der Erstbesamungen ist beispiels-
weise in Bayern fir die Rasse Fleckvieh im
Zeitraum von 2010 bis 2022 um 26,4 Pro-
zent gesunken, bei Brown Swiss liegt der

Riickgang sogar bei 46 Prozent.
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ten Rickganges.

Die Hintergriinde sind dafiir nicht einheit-
lich, da hier Geschaftsmodell und -strategie,
sowie das Zutrauen in die genomischen
Zuchtwerte zwischen den Stationen unter-
schiedlich war. Die Steigerung des Besa-
mungsanteils von Jungvererbern in allen

Regionen zeigt in den letzten Jahren jedoch,

Abbildung 1: Mittlere Anzahl Besamungsbul-
len/Geburtsjahr fiir die Zeitrédume 2000-2009
und 2011-2022 im Mitbesitz von Stationen in
den Regionen Bayern (BY), Baden-Wiirttemberg
(BW), Osterreich (AT) und Tschechien (CZ) mit
der Angabe des prozentualen Riickgangs zwi-
schen den Zeitrdumen fiir die Rassen Fleckvieh

(FV) und Brown Swiss (BS).
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Die Anzahl eingestellter Bullen ist jedoch al-
lein auch nicht aussagekraftig. Vor der Ein-
fihrung der genomischen Selektion lag die
Quote an Bullen, die nach abgeschlossenem
Prifeinsatz breit in der Population einge-
setzt wurden (mind. 100 Téchter), je nach
Jahrgang und Rasse zwischen 5 und 21 Pro-
zent. Der Durchschnitt lag in den Geburts-
jahren von 2000 bis 2010 bei 14,9 (Fleck-
vieh) bzw. 12,6 (Brown Swiss) Prozent. D.h.
in der Selektionsstufe vom Priifbullen zum
breit eingesetzten Wiedereinsatzbullen
wurde ein groBer Teil der Bullen ausselek-
tiert und die Ausselektierten blieben folg-
lich mit einem Umfang von im Mittel 100
Toéchtern aus dem Prifeinsatz in ihrem Ein-
fluss auf die Population beschrankt. Die se-
lektierten Bullen im Wiedereinsatz schaff-
ten es in den genannten Geburtsjahrgdangen
im Mittel auf 2.875 (FV) bzw. 1.275 Tochter
(BS). Die Verteilung war jedoch auch alles
andere als balanciert, was bspw. mit Stan-
dardabweichungen in den Toéchterzahlen

innerhalb der Jahrgdnge von bis zu 9.700

(FV) bzw. 4.700 (BS) zum Ausdruck kommt.

Ab dem Geburtsjahrgang 2010 stieg die
mittlere Anzahl Erstlaktationstochter aus
dem Einsatzzeitraum der Jungvererber (1-2
Jahre) auf rund 200 Tochter an. Seither gibt
es bei einem Teil der Bullen keine Trennung
mehr zwischen dem Einsatzzeitraum als GJV

oder als nachkommengeprifter Vererber.

Selektion der Besamungsbullen aus
den genomischen Kandidaten

Ein Kernelement der neu gestalteten Zucht-
programme in Zeiten der genomischen Se-
lektion ist die Genotypisierung von jungen
Selektionskandidaten, die dann die Basis fir
die Selektionsstufe zu den KB-Bullen bildet.
Die Anzahl der genotypisierten mannlichen
Kandidaten hat im Zeitraum bis zum Jahr
2018 stetig zugenommen. In Abbildung 2 ist
dargestellt, dass seit diesem Zeitpunkt die
Anzahl der mannlichen Genotypisierungen
beim Fleckvieh ziemlich stabil geblieben ist
und erst im letzten Jahr deutlicher zurtick-
geht. Bei Brown Swiss kam es in den ersten
Jahren mit Genomik zu einem deutlichen
Anstieg der mannlichen Kandidaten, die
dann mit zwischenzeitlichen Schwankungen
auf 1.655 genotypisierte Kandidaten im

letzten Kalenderjahr zurtlickging.
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Abbildung 2a: Anzahl der in DE/AT genotypi-
sierten mdnnlichen und weiblichen Kandidaten
aus der Projektgruppe Zuchtprogramm (ohne
weibliche  Tiere aus  Herdentypisierungs-
projekten) in den letzten 11 Jahren seit Einfiih-

rung der genomischen Selektion (Fleckvieh)
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Abbildung 2b: Anzahl der in DE/AT genotypi-
sierten mdnnlichen und weiblichen Kandidaten
aus der Projektgruppe Zuchtprogramm (ohne
weibliche Tiere aus Herdentypisierungsprojek-
ten) in den letzten 11 Jahren seit Einfiihrung der

genomischen Selektion (Brown Swiss).

Stellt man dieser Selektionsgrundlage die
aus den Geburtsjahren eingestellten Bullen
an die KB-Stationen gegeniber, so ergibt
sich die Selektionsquote auf dieser Selekti-
onsstufe. Wahrend es zur Einfihrung der
genomischen Selektion noch ein KB-Bulle
aus 10 Kandidaten selektiert wurde, nimmt
die Selektionsquote bei Fleckvieh und
Brown Swiss bis zum Jahrgang 2015 gleich-

maRig auf eine Quote von 1:25 zu. Durch

die weiter steigende Anzahl mannlicher
50
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Kandidaten beim Fleckvieh und einem
Ruckgang der eingestellten KB-Bullen be-
trug die Selektionsquote in jlngeren Jahr-
gangen bis zu 1:44 (Abbildung 3).

In den Geburtsjahren ab 2018 ist die Anzahl
der genotypisierten weiblichen Tieren im
Rahmen des Zuchtprogrammes (ohne Typi-
sierungsprojekte der Kuhlernstichprobe)
ebenfalls deutlich angestiegen. Hier wurden
in den letzten Jahren deutlich mehr als
20.000 Fleckviehtiere in Deutschland und
(Abbildung  2).

Zeitgleich hat in den letzten Jahren der An-

Osterreich genotypisiert

teil genotypisierter Miitter bei mannlichen
Kandidaten deutlich zugenommen. Der An-
teil in den Landern/Regionen betragt mitt-
lerweile zwischen 70 und 85 Prozent bei
mannlichen Fleckvieh Kandidaten. Es etab-
liert sich damit eine Selektionsstufe auf Ba-
sis der Elterntiere, die es erlauben wirde,
weniger mannliche Genotypisierungen
durchzufihren. Bei Brown Swiss ist der An-
teil mannlicher Kandidaten mit genotypi-
sierter Mutter in Bayern und Osterreich
deutlich niedriger, wahrend in Baden-
Wirttemberg ebenfalls 80
Prozent der mannlichen
Kandidaten aus genotypi-

sierten Mittern stammen.

Abbildung 3: Selektionsquote
(KB-Bulle: Kandidaten) fiir die
Rassen Fleckvieh und Brown
2020 2021

2022 Swiss (iber die Geburtsjahre

2010 bis 2022.
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Grofle der Halbgeschwistergruppen
in den KB-Stationen

Interessant ist die Entwicklung der Halbge-
schwistergruppengréfRe von einzelnen Bul-
lenvatern, die an den Besamungsstationen
eingestellt wurden. Mit dem Beginn der ge-
nomischen Selektion begann auch die Zeit
der Risikovermeidung. Wahrend in vor-
genomischen Zeiten nur 5-8 Prozent der
eingestellten Bullen auch Vater eines Soh-
nes in der KB wurden, betrdgt der Anteil
nach Einflihrung der genomischen Selektion
zwischen 12 und 19 Prozent innerhalb der
einzelnen Jahrgange (Bsp. Fleckvieh). Dies
verdeutlicht, dass die nachste Generation
von Besamungsbullen nach Einflihrung der
genomischen Selektion von deutlich mehr
Vatern in den Jahrgangen abstammen. Die-
se ,Risikovermeidungsstrategie” der Statio-
nen hat zwei Hintergriinde. Zum einen ist
die Sicherheit zum Zeitpunkt der Selektion
des Bullenvaters niedriger (Wiedereinsatz-
vererber versus Jungvererber). Zum ande-
ren sind die Bullenvater und gegebenenfalls
GroRvater selbst noch ohne Nachkommen-
leistungen. Insbesondere die Bullengruppe
mit einzelnen (1-2) oder wenigen (3-5) S6h-
nen nehmen seit der Einfihrung der geno-
mischen Selektion zu (Abbildung 4). Beim
Fleckvieh war die Anzahl von Bullenvatern
mit mehr als 20 S6éhnen in der vorgenomi-
schen Zeit hoher, jedoch gibt es auch in den

letzten Jahrgangen einzelne Bullenvater mit

Mittlere Anzahl der Séhne

vielen Sohnen (Bsp. Hashtag n=40, Herz-
schlag n=56, Mahango n=60).

1-2_Séhne 3-10_Séhne

——11-20_Séhne >20_Séhne

N sV
2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021 2022
Geburtsjahr der Bullenvater, Rasse Fleckvieh

Abbildung 4: Anzahl von Bullenvétern mit einer
bestimmten Anzahl von S6hnen in der Besa-
mung (siehe Legende) fiir die Rassen Fleckvieh

(oben) und Brown Swiss (unten)

Entwicklung des Generations-
intervalles

Der grofRte Hebel zur Steigerung des Zucht-
fortschrittes im Zusammenhang mit der ge-
nomischen Selektion ist die Verkiirzung des
Generationsintervalls. Das durchschnittliche
Alter der Eltern bei der Geburt ihrer Nach-
kommen spielt vor allem eine Rolle bei den
Eltern der Besamungsbullen und den
Kuhvatern in den Betrieben. Die Rolle der
Kuhmitter in den Betrieben ist hier unter-
geordnet, da aus okonomischen Griinden
eher langere Generationsintervalle ange-

strebt werden.

RINDERZUCHT AUSTRIA-Seminar 2024 — Emmerling, Edel — Entwicklung der Diversitat in Zeiten von genomischer Selektion bei den Rassen Fleckvieh und Brown Swiss

37



In Abbildung 5 ist das Generationsintervall
des Bullenvater- und Bullenmutterpfades
bei den beiden Rassen Fleckvieh und Brown
Swiss fir die KB-Bullen der Jahrgange ab
1990 dargestellt. Mit der Einflihrung der
genomischen Selektion verringert sich das
Alter der Bullenvater bei der Geburt ihrer
S6hne stetig. Bei den eingestellten KB-
Bullen liegt man hier mittlerweile bei unter
3,5 Jahren (blaue horizontale Linie in Abbil-
dung 5), was mehr als einer Halbierung des
Generationsintervalls gegeniber vor Ein-
fihrung der Genomischen Selektion ent-
spricht. Das Alter der Mutter bei der Geburt
der Bullen begann beim Fleckvieh schon in
den vor-genomischen Zeiten zu fallen, in
den letzten Jahrgdangen stellt sich hier ein
mittleres Alter von unter 3 Jahren ein. Die
Mitter der Bullen sind demnach in der Re-
Bei

Erstlaktationskiihe. Brown Swiss

gel
setzt man nach wie vor auf Kiihe, deren
phdnotypische Leistung zum Zeitpunkt der
Selektion bereits bekannt ist. Insgesamt fallt
auf, dass Kandidaten mit jlingeren Eltern
eine hohere Chance zur Selektion als Besa-
mungsbulle haben. Das Generationsinter-
vall hat sich zusammen mit der effektiven
Erzeugung von Kandidaten als Schlissel fiir
die Effizienz des Zuchtprogrammes im Hin-
blick auf den genetischen Fortschritt in den

Merkmalen des Gesamtzuchtwertes her-

ausgestellt.
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Abbildung 5: Entwicklung des Generations-
intervalles im Bullenvater- und Bullenmutter-
pfad fiir KB-Bullen der Besamungsstationen in
DE/AT fiir die Rassen Fleckvieh (oben) und

Brown Swiss (unten).

Entwicklung der Inzucht in der Fleck-
vieh und Brown Swiss Population

Die mit der Einfliihrung der genomischen Se-
lektion einsetzenden Entwicklungen des Se-
lektionsgeschehens zeigen Auswirkungen
auf die in den Populationen vorliegenden
Verwandtschaftsstrukturen. Werden Tiere
mit gemeinsamen Vorfahren miteinander
verpaart spricht man von Inzucht. Als Mal3
fiir die Beschreibung der Inzucht bei einem
Einzeltier hat sich der Inzuchtkoeffizient (F)

etabliert, der die Wahrscheinlichkeit be-
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schreibt, mit der zwei Allele eines zufalligen
Locus herkunftsgleich und damit von dem-
selben Vorfahren mutterlicher- oder vater-
licherseits stammen. Dabei wird klar, dass
der Inzuchtkoeffizient in seiner Hohe von
der Definition der Basisgeneration abhangig
ist. Das bedeutet, dass man bei vorliegen-
den tiefen Pedigrees der Tiere eher her-
kunftsgleiche Allele auf beiden Herkunfts-
pfaden finden kann als bei Pedigrees mit

weniger Vorfahrengenerationen.

In einer intensiv zlchterisch bearbeiteten
Population ist mit einem Anstieg des In-
zuchtkoeffizienten Gber die Zeit zu rechnen.
Das ist unumganglich, da die Anreicherung
von Allelen mit vorteilhaften Eigenschaften
das Ergebnis des Selektionsprozesses lber
die Zeit ist. Aus diesem Grund ist insbeson-
dere die Zunahme der Inzucht tber den
Zeitverlauf ein aussagekraftiges Kriterium,
das zudem unabhangig von der gewdahlten
Bezugsbasis ist. Die Zunahme des Inzucht-
koeffizienten F pro Zeiteinheit kann deshalb
auch zwischen Populationen verglichen
werden. Im nachfolgenden wird der In-
zuchtkoeffizient zur besseren Darstellung
mit 100 multipliziert und kann so als pro-
zentuale Wahrscheinlichkeit interpretiert

werden.

In den folgenden Ubersichten wurde der In-
zuchtkoeffizient basierend auf den in den
gemeinsamen landeribergreifenden Zucht-
Pedi-

wertschatzverfahren verwendeten

greedateien berechnet. Um eine Mindest-

pedigreetiefe fir die einzelnen Tiere zu ge-

wahrleisten, wurden vollstandige Pe-

digreeinformationen in der Eltern- und
GrolRelterngeneration gefordert. Ausgangs-
punkt der Analysen waren die registrierten
KB-Bullen und die Kiihe mit Milchleistungs-
daten in der landeriibergreifenden Zucht-

wertschatzung.

Inzuchtkoeffizienten bei Besamungs-
bullen

In Abbildung 6 ist die Entwicklung des In-

zuchtkoeffizienten der Besamungsbullen
aus Deutschland und Osterreich Uber die
Geburtsjahre ab 1990 dargestellt. Betrach-
tet man den Anstieg der Inzucht in den letz-
ten drei Dekaden sieht man bei den Fleck-
viehbullen einen leicht steigenden jahrli-
chen Trend seit der Einfihrung der genomi-
schen Selektion. In den vorauslaufenden 20
Jahren ab Geburtsjahrgang 1990 lag die
durchschnittliche jahrliche Zunahme im In-
zuchtkoeffizienten bei 0,08, die in den letz-
ten 12 Jahrgangen auf 0,13 angestiegen ist.
Bei Brown Swiss ist die Entwicklung Gber die
Jahrgdnge etwas unsteter, da die Anzahl der
eingestellten Bullen deutlich niedriger ist
und das Jahrgangsmittel in groRerem Um-
fang von in einzelnen Jahrgangen stark ver-
tretene Bullenvater beeinflusst wird. Bis
zum Jahrgang 2015 liegt der jahrliche Zu-

wachs im Inzuchtkoeffizienten bei durch-

schnittlich 0,10, wéhrend in den letzten sie-
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ben Jahrgangen im Mittel 0,26 erreicht

werden.

9,0
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2,0
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Abbildung 6: Mittlere Inzuchtkoeffizienten
(F*100) liber Geburtsjahre der KB-Bullen an
DE/AT-Stationen fiir die Rasse Fleckvieh und

Brown Swiss.

Das hohere Niveau und der insgesamt star-
kere Anstieg der Inzuchtkoeffizienten bei
Brown Swiss ist erwartbar aufgrund der
deutlich kleineren Populationsgrofle. Die
Entwicklung bei Fleckvieh in den letzten
Jahren zeigt, dass bei der Selektion der El-
tern der Besamungsbullen die gleiche Gene-
tik auf der vaterlichen und mutterlichen Sei-
te an Bedeutung zunimmt. Bei Brown Swiss
dirfte zudem die Reduktion der eingestell-
ten Bullen, sowie der Riickgang der Anzahl
genotypisierter Kandidaten, aus denen die
Bullen selektiert werden, einen Einfluss ha-

ben.

Die Gefahr von steigenden Inzuchtkoeffi-
zienten in den Besamungsbullen liegt in ei-
ner héheren Wahrscheinlichkeit des Auftre-
tens von Erbfehlern und dem Auftreten von

Inzuchtdepression. Bei Besamungsbullen

steht hier als Merkmal vor allem die mann-
liche Fruchtbarkeit im Fokus, da dieses
nicht

Merkmal zlchterisch

—=—KBDEA

aktiv bearbeitet wird und so-

Brown
Swiss

mit negative Auswirkungen

== KB-DEA
Fleckvieh

des Inzuchtanstieges nicht
durch positive Entwicklungen
im Zuchtfortschritt aufgewo-
gen werden. Da unfruchtbare
Bullen ihre Erbanlagen per se
nicht breit in der Nachfolgegenerationver-
breiten kénnen, erscheint dieses Problem
allerdings eher von 6konomischer Bedeu-

tung zu sein.

Verwandtschaft der Besamungs-
bullen innerhalb der Jahrgange

Die Beobachtungen im Inzuchtkoeffizienten
werden durch Entwicklungen in der durch-
schnittlichen Verwandtschaft der Bullen, die
als Zeitgefahrten in den Besamungsstatio-
nen eingestellt werden bekraftigt. Die oben
beschriebenen hohen Selektionsintensita-
ten bei der Selektion von Besamungsbullen
aus den genotypisierten Kandidaten auf der
einen und die héhere Anzahl von Bullenva-
tern in Zeiten der genomischen Selektion
auf der anderen Seite lassen hier ebenfalls
Anderungen erwarten. Hierzu wurde der
durchschnittliche  Verwandtschaftskoeffi-
zient zwischen den Bullen eines Jahrganges
berechnet. Er beschreibt die Wahrschein-

lichkeit, dass zwei Allele an einem beliebi-

gen Locus zwischen zwei Tieren herkunfts-
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gleich ist. Bei einer Paarung von Tieren
wiirde der Inzuchtkoeffizient des Nach-
kommens der Halfte des Verwandtschafts-
koeffizienten entsprechen. Im Folgenden
wird der Verwandtschaftskoeffizient eben-
falls mit 100 multipliziert dargestellt. Eine
Anpaarung innerhalb der Bullengruppe
kann natirlich nicht realisiert werden, der
Verwandtschaftskoeffizient beschreibt den-
noch die Ahnlichkeit zwischen den Bullen
einer Jahrgangsgruppe. In Abbildung 7 wur-
de der mittlere Verwandtschaftskoeffizient
der Besamungsbullen innerhalb der Ge-
burtsjahre berechnet und Uber einen Zeit-

raum der Jahre 2000 bis 2022 dargestellt.

In der deutsch-6sterreichischen Fleckvieh-
population zeichnet sich ab der Einfiihrung
der genomischen Selektion im Jahr 2021 ein
Anstieg der mittleren Verwandtschaft unter
den eingestellten Bullen ab. Die Zunahme
im Verwandtschaftskoeffizienten betragt
rund 3 Prozent in den letzten 10 Jahrgan-
gen, wahrend der Ausgangswert in der vor-
genomischen Zeit beim Fleckvieh zwischen
5 und 6 Prozent lag. Demnach sehen wir ei-
nen deutlichen Zuwachs, der ausgehend
von der oben beschriebenen Halbgeschwis-
terstruktur der eingestellten Bullen so nicht
unbedingt zu erwarten ist. Bei Brown Swiss
hat sich die ansteigende Tendenz des Ver-
wandtschaftskoeffizienten der

aus vor-

genomischen Zeit weiter fortgesetzt.

(*100)

Verwandtschaftskoeffizient

-
L
=}

-
~
=]

W

== KB-Bullen Brown Swiss

I
o
o © ©

=ir=KB-Bullen Fleckvieh

o~ W
o © ©

w
=]

Geburtsjahr KB-Bulle

Abbildung 7:
(R*100) zwischen den KB-Bullen (FV: DE/AT/CZ,

Verwandtschaftskoeffizient

BS: DE/AT) gemittelt innerhalb der Geburts-

jahre.

Die Inzuchtkoeffizienten, sowie die Ver-
wandtschaft zwischen den eingestellten Be-
samungsbullen beschreiben zwar gut die
Auswirkungen der Selektionsprozesse im
Besamungsbullenbereich, jedoch entschei-
det dann der Umfang des Einsatzes einzel-
ner Bullen in der Kuhpopulation Uber die
Auswirkungen auf den ,genetischen Ge-

III

samtpool” der Rasse und wie sich dieser
entwickelt. Die Auswirkungen lassen sich im
Inzuchtkoeffizienten der Kuhpopulation ver-

folgen.

Inzuchtkoeffizienten der Kuh-
population

Deutliche Inzuchtanstiege in der Kuhpopu-
lation lassen negative Auswirkungen auf die
Produktions- und Fitnessmerkmale erwar-
ten (Stichwort Inzuchtdepression). In ver-
schiedensten Literaturstellen wird ein An-
stieg des Inzuchtkoeffizienten um 1 Prozent
von einer Generation auf die nachste als ein

kritischer Schwellenwert beschrieben.
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Fir einen Uberblick wurden die mittleren renden Landerpopulationen verstarkt aus-

Inzuchtkoeffizienten der Kuhpopulationen getauscht werden.

nach Geburtsjahren fiir die drei Regionen

= == BSkiihe_AT

Bayern, Baden-Wiirttemberg und Oster-

.-

= = = BSkiihe_BW

g
:Z 50 s s
. . 5 5 e S e = == BSkiihe_BY
reich berechnet (Abbildung 8). In der Kuh- S 4o LemmTIIllem-cIITEIe- B
. . ) .
population steigt der Inzuchtkoeffizient er- L ﬂ B
FVkiihe_BY
1,0
wartungsgemall Uber die Jahre stetig an.

Der durchschnittliche Anstieg in der Fleck-
viehpopulation in den letzten 20 Jahrgan-
gen lag bei rund 0,08 pro Jahr, ohne groRe
Unterschiede zwischen den Kihen in den
drei Landern Bayern, Baden-Wirttemberg
und Osterreich. Bei Brown Swiss zeigt sich
ein starkerer Anstieg Uber die Jahre. In der
bayerischen Kuhpopulation liegt die Zu-
nahme des Inzuchtkoeffizienten bei durch-
schnittlich 0,12 pro Jahr (iber die Jahre (mit
Ausnahme des Geburtsjahre 2006 bis 2011),
wahrend man in Baden-Wirttemberg in
den letzten acht Jahrgangen bei einem An-
stieg von 0,18 liegt. Die Brown Swiss Popu-
lation in Osterreich zeigt im Zeitraum ab
2007 deutlich niedrigere Zuwachse bei ei-
nem allgemein héheren Inzuchtniveau. Die
Unterschiede in den drei Landern sind bei
Brown Swiss auffallig und dirften auf die
unterschiedliche Ausrichtung der Zuchtziele
und einem unterschiedlichen Einsatz von
auslandischer Genetik zurlickzufiihren sein.
Im Gegensatz zu der sehr einheitlichen
Entwicklung in der Fleckviehpopulation

kdnnen so auch Plateauphasen entstehen,

wenn Genetik zwischen verschieden agie-

‘Geburtsjahr Kiihe

Abbildung 8: Mittlere Inzuchtkoeffizienten
(F*100) iiber Geburtsjahre der Kuhpopulationen
in Bayern (BY), Baden-Wiirttemberg (BW) und
Osterreich (AT) fiir die Rassen Fleckvieh und

Brown Swiss.

Zur Beurteilung der beobachteten Anstiege
ist der Zusammenhang zur oben skizzierten
Entwicklung des Generationsintervalles
notwendig. Gehen wir bei Kiihen von einem
Generationsintervall auf dem Kuhmutter-
pfad von 4 Jahren aus, so liegen die auf eine
Generation bezogenen Zuwachse des In-
zuchtkoeffizienten weitestgehend unter der
oben beschriebenen Grenze von 1,0%, ab
der im Allgemeinen von Auswirkungen auf
beobachtbare Merkmale ausgegangen wer-
den kann. Dies waére im speziellen bei
Merkmalen zu erwarten, bei denen die
Moglichkeiten eines hohen zichterischen
Fortschrittes beschrankt sind, wie bspw.
teilweise bei Merkmalen im Fitness- und

Gesundheitsbereich.

RINDERZUCHT AUSTRIA-Seminar 2024 — Emmerling, Edel — Entwicklung der Diversitat in Zeiten von genomischer Selektion bei den Rassen Fleckvieh und Brown Swiss

42



Verwandtschaft zwischen KB-Bullen
und der Kuhpopulation

Aufgrund des deutlich intensiveren
Selektionsgeschehens bei den Besamungs-
bullen ist die Entwicklung der Inzucht und
Verwandtschaft bei dieser Form der
Betrachtung starker als bei der Betrachtung
der gesamten Kuhpopulation. In der
Entwicklung der Kuhpopulation spiegelt sich
dann der Umfang des Besamungseinsatzes
der Bullen in der realisierten Anzahl Tochter
der Bullen wider. Den erwarteten
Inzuchtgrad in der nachsten Generation
kann man (ber den Verwandtschafts-

koeffizienten zwischen den aktuellen

Besamungsbullen und der lebenden
Population an Herdbuchkiihen abschatzen.
Der mittlere Inzuchtgrad der Nachkommen
entspricht dem halben Verwandtschafts-
koeffizienten der Eltern (unter der
Annahme, dass die Eltern zufallig in der

Population angepaart werden).

Um dies Uber die Jahre etwas systematisch

darzustellen, wurden die Verwandt-
schaftskoeffizienten der Besamungsbullen
der Jahrgange ab 2002 mit den jeweils zwei
Jahre spater lebenden HB-Kiihen berechnet.
Dabei sich die

ist von Interesse, ob

Verwandtschaftsbeziehungen zwischen
dem jlingsten Bullenjahrgang und der zur
Anpaarung stehenden Kuhpopulation (iber
die Jahre weg immer nahergekommen sind.
Es wurde dabei auf Besamungsbullen aus

DE und AT in den Jahrgadngen eingeschrankt

und beispielhaft immer die lebende
Kuhpopulation des (ibernachsten Geburts-
jahres

Abbildung 9 sind die durchschnittlichen

aus Bayern herangezogen. In

Verwandtschaftskoeffizienten  Giber die
Jahrgange dargestellt, wobei zum Teil nur

jeder zweite Jahrgang ausgewertet wurde.

In beiden Populationen zeigt sich ein
be-

trachteten Besamungsbullenjahrgangs zu

Anstieg der Verwandtschaft des

den jeweils zwei Jahre spater vorliegenden
Herdbuchkiihen. Die jahrliche Zunahme
be-
tragt beim Fleckvieh in der Phase 2010 und

dieses Verwandtschaftskoeffizienten
2020 einem Wert von 0,176, was damit
einem erwarteten jahrlichen Inzuchtanstieg
von etwa 0,09 Prozentpunkte in der
Kuhpopulation entspricht. Dies stimmt gut
mit der oben beschriebenen Zunahme des
Inzuchtkoeffizienten der Fleckvieh-
population lber die Jahre Uberein und ist
gleichzeitig ein wenig Uberraschend, da die
faktisch mit teils stark

Bullen nicht

unterschiedlicher  Haufigkeit in  der

Population angepaart werden.

Bei Brown Swiss betragt die mittlere
Zunahme der hier berechneten Verwandt-
schaftskoeffizienten Uber die Zeit 0,276,
was einen erwarteten Inzuchtanstieg von
etwa 0,14 Prozent im Jahr (bei zufélliger
Anpaarung der Bullen an die Kuh-
population) entsprechen wiirde. Bei den
Inzuchtkoeffizienten der bayerischen Kuh-

population (siehe Abbildung 8 oben) sind im
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Vergleich dazu etwas niedrigere Zuwdchse
zu finden. Dies spricht flr eine gezieltere
Vermeidung von Inzuchtpaarungen in der
Anpaarung der Bullen an die einzelnen Kiihe

in der Population, die dann einen etwas
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geringeren Inzuchtzuwachs zur Folge hat.
Auch kann der Einsatz von auslandischen
bzw. Uberregionalen Vererbern hier einen

Einfluss haben.
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Abbildung 9: Mittlerer Verwandtschaftskoeffizient (*100) zwischen den Bullen ausgewdhliter Geburts-

jahre und der lebenden HB-Kuhpopulation (GJ-Bulle plus 2) in Bayern fiir die Rassen Fleckvieh und Brown

Swiss.

Zusammenfassung und Ausblick

Die Einfihrung der genomischen Selektion
vor 13 Jahren hat einiges an strukturellen
Anderungen in den Zuchtprogrammen be-
wirkt. Insbesondere fallen hier die deutlich
kirzeren Generationsintervalle, die hohen
Selektionsquoten bei der Selektion von Be-
samungsbullen aus den genotypisierten
Kandidaten und die Risikovermeidung durch
den Einkauf kleinerer Halbgeschwistergrup-
pen an den Stationen auf. Durch die inten-
sive Nutzung der genomischen Zuchtwerte
in der Selektionsstufe von den Kandidaten
(-eltern) zu den Besamungsbullen konnten

u.a. deutlich hohere Fortschritte in den Fit-

nessmerkmalen erzielt werden. Daneben ist
einer der grolRen Errungenschaften die zu-
nehmende Verbreitung des Hornlosgenes in
die Fleckviehpopulation, die ohne die kon-
sequente Anwendung eines genomischen
Zuchtprogrammes nicht so schnell moglich

gewesen ware.

Die intensiv gemanagten Zuchtprogramme
zeigen auch ihre Auswirkungen auf die Ent-
wicklung der Inzucht in den betrachteten
Populationen von Fleckvieh und Brown
Swiss. Auffallig ist der deutliche Anstieg der
Verwandtschaft zwischen den eingestellten
Besamungsbullen obwohl gleichzeitig eine
Konzentration auf einzelne Bullenvadter aus

Risikogriinden im Allgemeinen eher ver-
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mieden wird. Ausnahmen bestatigen hier
die Regel und so fallen beim Fleckvieh Bul-
len wie Herzschlag (56x Vater, 107x Mut-
tersvater) oder Mahango (50x V, 130x MV)
auch im genomischen Zeitalter mit ihrem
Einfluss auf die nachste Besamungsbullen-
generation auf. Insbesondere die intensive
Nutzung der Genotypisierung von weibli-
chen Tieren zusammen mit den kurzen Ge-
nerationsintervallen auf der Bullenmutter-
seite lassen hier eine weitere Zunahme im
Inzuchtzuwachs im Segment der Besa-
mungsbullen und deren Vater und Mitter
erwarten.

In der Kuhpopulation zeigen sich aktuell
noch weniger starke Auswirkungen auf die
Steigerung des Inzuchtgrades. Dies ist auch
so zu erwarten, da bei grolen Populationen
die Kuhpopulation einen groRen geneti-
schen Pool darstellt, der sich nur langsam
verandern lasst. In den zlchterisch aktiven
Herden diirfte hier zukinftig eine wesent-
lich starkere Entwicklung zu sehen sein, da
durch die Herdentypisierung auch auf der

weiblichen Seite eine starkere Selektion in

Gang kommt.

Die starke Verkiirzung der Generationsin-
tervalle auf den vaterlichen (Bullenvater
bzw. Kuhvater) und dem Bullenmutterpfad
erfordern ein stetiges Monitoring der ver-
schiedenen Segmente eines Zuchtpro-
grammes. Dabei muss zukiinftig insbeson-
dere bei Brown Swiss auf eine moglichst

breite Basis bei den eingestellten Besa-

mungsbullen an den Stationen geachtet
werden. Der hohe Anteil an Gebrauchs-
kreuzungsbesamungen zusammen mit der
sinkenden Anzahl an eingestellten Besa-
mungsbullen birgt ein Potential fiir einen
weiteren Anstieg des Inzuchtgrades in der
Population. Die relativ hohe Verwandt-
schaft der eingestellten Besamungsbullen,
die sich im Mittel mittlerweile an das Ni-
veau von Halbgeschwisterverwandtschaften
annahert, erhoht die Anforderungen in der
Durchfiihrung des Zuchtprogrammes und
erfordert eine proaktive Anpaarung zur Er-
zeugung von Kandidaten, die weniger ver-
wandt mit den aktuellen Besamungsbullen
sind. Der Vorteil der internationalen Brown
Swiss Rasse ist es dabei, dass hierzu ein ak-
tiver Austausch von internationalen Verer-

bern genutzt werden kann.

Als Ausblick kann dargestellt werden, dass
in den nachsten Jahren die Inzucht auch auf
genomischer Ebene deutlich starker in den
Fokus genommen wird. Erste Arbeiten auf
diesem Gebiet zeigen den Anstieg von ho-
mozygoten Bereichen in den stark wach-
senden weiblichen Genotypenpools der
letzten Jahre. Die umfangreichen Genotypi-
sierungen in den Herdentypisierungsprojek-
ten werden hier weitere Informationen lie-
fern und eine Beurteilung der Inzuchtent-
wicklung auf genomischer Ebene erlauben,
die idealerweise fiir Empfehlungen im

Zucht- und Besamungsprogramm der Popu-

lationen genutzt werden kdnnen.
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Erfahrungen mit der genomischen Selektion aus Sicht einer
Besamungs- und Zuchtorganisation

Peter Stiickler

Rind Steiermark, Genostar Rinderbesamung GmbH

Ausgangspunkt 2011

Modellrechnungen fiir die Rasse Fleckvieh
vor Einfihrung der Genomik zeigten, dass
verschiedene

deutlich

Zuchtprogramm-Varianten

mit hoheren Jungstier-
Besamungsanteilen als im bis dahin konven-
tionellen Zuchtprogramm deutliche Zu-

wachse im Zuchtfortschritt erwarten lassen.

Eamon ZW/Jahrin%  =*=Gl in Jahren
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Abbildung 1: Monetdrer Zuchtfortschritt und
Generationsintervall (Egger-Danner und Willam,

2011)

Die Sorge der Ziichter hinsichtlich einer ein-
seitigen Betonung der Leistung auf Kosten
der Tiergesundheit konnten in der Modell-
rechnung entkraftet werden. Innerhalb der
Merkmalsblécke Milch, Fleisch und Fitness
sollte der Fitnessbereich an Gewicht gewin-

nen.

“ Milch @ Fleisch ®Fitness
80
70
60
50
40
30 11% 13,8% 14,4%| | 14,7%| | 15,1%
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Abbildung 2: Zuchtfortschritt in den Merkmals-
blécken (Egger-Danner und Willam, 2011)

Neues Werkzeug — wie einsetzen?

Die Standardabldufe im konventionellen
Zuchtprogramm mit Nachkommenschafts-
prifung bestanden aus Prifstierankauf, an-
schlieRendem Priifeinsatz (zeitlich und
mengenmaRig begrenzte Samenausgabe),
darauffolgender Wartestierhaltung und der
letztendlichen Entscheidung (iber einen
Wiedereinsatz nach Vorliegen der Nach-
kommenergebnisse. Das heilit, es vergingen
fast vier Jahre vom Jungstierankauf bis zum

Wiedereinsatz.
Folgende Zugange der Besamungsorganisa-
tionen gab es mit Einfihrung der genomi-

schen Selektion:

. Genomzuchtwerte werden nur zur

Vorselektion der Prifstiere verwendet.
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. Breiterer Jungstiereinsatz erst nach
Vorliegen der Kalbeverlaufsergebnisse aus

dem Prifeinsatz.

. Umstellung auf ein genomisches

Zuchtprogramm.

Bei Fleckvieh gab es nur zwei Organisatio-
nen, die von Anfang an den Schritt in Rich-
tung volle Nutzung der Moglichkeiten der
Genomik fur den Zuchtfortschritt gesetzt
und das Prifstierprogramm bereits 2011

beendet haben.

In der Steiermark wurde bei den Stierkal-
bern eine woéchentliche Selektion der bes-
ten Kandidaten nach Vater mit einem 4-
Vater-Index in die Routine gebracht. Die
Zuchtberater besichtigten die Mutter dieser
Kalber und entnahmen bei positiver Exteri-
eurbeurteilung eine Gewebeprobe der Kal-
ber zur Genotypisierung. Es wurde ein offe-
nes Vertragssystem mit Ubernahme der Ty-
pisierungskosten und Vorkaufsrecht einge-
fihrt. Bis zum heutigen Tag findet dieses

System eine sehr hohe Akzeptanz.

Bei den Kuhkdlbern wurde eine quartals-
maRige Selektion der besten Kalber nach
Vater mit anschlieender Typisierungsemp-
fehlung an die Zichter eingefiihrt. Die Kal-
ber mit den besten Typisierungsergebnissen
wurden flir den Embryotransfer vorgeschla-

gen.

Unterschiedliche Akzeptanz

Die Akzeptanz der genomischen Jungverer-
ber war und ist zwischen den &sterreichi-
schen Organisationen unterschiedlich. 2013
lag die Spannbreite des Jungvererbereinsat-
zes in Osterreich zwischen 30 und 70%. Die-
se Streubreite blieb — zwar auf hdherem Ni-
veau — bis 2023 erhalten. Die Entwicklung
des Zuchtwertniveaus der Besamungen in
den Regionen verlief parallel zur Entwick-

lung beim Jungvererberanteil.

Das Vertrauen in die Genomik musste erst
wachsen. Progressivere Ziichter mussten
sich lange die Bezeichnung ,Schreibtisch-
ziichter” von den Skeptikern gefallen lassen.
Aussagen wie ,lIch lebe von der Milch und
nicht von den Zuchtwerten® waren und sind
weniger gegen die Genomik als gegen eine
wissenschaftsbasierte Zucht insgesamt ge-
richtet. Es gab auch Besamungsorganisati-
onen, die mit stark vereinfachten ,Analy-
sen“ den Irrweg der Genomik beweisen
wollten — und damit auch manche Ziichter

verunsicherten.

Eine gute Ubereinstimmung der genomi-
schen Zuchtwerte mit den praktischen Er-
fahrungen fiihrte nach dem ersten Jahr-
zehnt letztendlich zur weitestgehenden Ak-

zeptanz durch die Ziichterschaft.
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Genomik als starker Hebel im Zucht-
fortschritt

Selektionsintensitdit und Generationsinter-
vall sind wesentliche Faktoren fiir den
Zuchtfortschritt. Wenn vorher die Selektion
der Jungstiere nur auf Basis des Ahnenindex
erfolgte und mit den besten Téchter geprif-
ten Stieren die Selektionsintensitdat be-
stimmt wurde, so wurde es mit der Geno-
mik moglich, auf der weiblichen Seite mit
der gleichen Qualitat die beste Genetik zu

selektieren und in weiterer Folge tGber Emb-

ryotransfer zu nutzen.

Besonders stark konnte mit der Genomse-
lektion das Generationsintervall verkirzt
werden. Zum einem mit einem breiten Ein-
satz von Jungvererbern, zum anderen konn-
ten die besten weiblichen Tiere bereits als
Jungrind Uber Embryotransfer genutzt wer-

den.

Stimmt die Richtung in der Zucht?

Essentiell ist ein laufendes Monitoring der
genetischen Trends, um Fehlentwicklungen
erkennen und zlichterisch gegensteuern zu

kénnen.

Der jahrliche Zuchtfortschritt in der Milch-
menge betragt bei Fleckvieh fast 100 kg pro
Jahr. Gleichzeitig ist eine leichte Verschlech-
terung in den Inhaltsstoffen hinzunehmen,
die bisher von den Betrieben durch Fort-
schritte in Fitterung und Management aus-

geglichen werden konnte.
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Abbildung 3: Genetische Trends fiir Milchmen-
ge, Fett- und Eiweifsgehalt (Fleckvieh, RSTM)

Der Fleischwert zeigt seit 2016 (Neudefini-
tion Zuchtziel) einen positiven Trend, auch
in den Merkmalen Ausschlachtung und

Handelsklasse.
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Abbildung 4: Genetische Trends fiir Fleischleis-
tung, Fleckvieh, RSTM (FW = Fleischwert, NTZ =
Nettozunahmen, AUS = Ausschlachtung, HKL =

Handelsklasse)

Bei den Fitnessmerkmalen zeigen die Nut-
zungsdauer und die Eutergesundheit einen
deutlich positiven genetischen Trend. Fir
die weibliche Fruchtbarkeit (FRW) und die
Persistenz lasst sich ab 2016 eine Trendum-
kehr mit einem leichten Anstieg der Zucht-
werte erkennen. Erfreulich fiir Fleckvieh ist
eine kontinuierliche Verbesserung der Ge-
netik fur die Kalbeeigenschaften, sowohl

paternal als auch maternal. Auch im Bereich
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Totgeburten und Aufzuchtverluste (VIW) ist

der genetische Trend leicht positiv.
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Abbildung 5: Genetische Trends fiir ausgewdhl-
te Fitnessmerkmale, Fleckvieh RSTM (ND = Nut-
zungsdauer, PER = Persistenz, FRW = Fruchtbar-
keitswert, EGW = Eutergesundheitswert, MBK =
Melkbarkeit)

Auch bei den Gesundheitsmerkmalen kann
in den letzten Jahrgangen eine leicht positi-
ve Entwicklung festgestellt werden. Einzig
die Klauengesundheit zeigt einen negativen
genetischen Trend. Nachdem der Klauen-
gesundheitswert negativ mit der Milch-
menge korreliert ist und es bis Dezember
2023 keine Zuchtwertschatzung fiir dieses
Merkmal gab, ldsst sich auch keine andere
Entwicklung erwarten. Es kann davon aus-
gegangen werden, dass in absehbarer Zeit
zichterisch erreicht

eine Trendumkehr

wird.
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Abbildung 6: Genetische Trends fiir Gesund-
heitsmerkmale, Fleckvieh RSTM (MAS = Masti-
tisresistenz, FFR = Friihe Fruchtbarkeitsstérun-
gen, ZYS = Zysten, MIF = Milchfieber, KGW =

Klauengesundheitswert)

Der leicht positive genetische Trend im
Rahmen halt nach wie vor an. Positiv be-
wertet werden kann, dass nach Jahren der
Verschlechterung der Bemuskelung bei den
Jungkiihen eine Stabilisierung in diesem
Merkmal eingetreten ist. Jedenfalls zlichte-
risch erwiinscht ist der Trend bei den nut-
zungsdauerrelevanten Merkmalen Funda-
ment und Euter, wobei die Euterqualitat ei-

nen deutlichen Zuchtfortschritt aufweist.
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Abbildung 7: Genetische Trends fiir die Haupt-

merkmale Exterieur, Fleckvieh RSTM
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Zeit GZIW MW FW FIT
2000-2010 18 22 00 01
2010-2015 23 24 02 06
2015-2020 26 21 08 1.2

Abbildung 8: Jihrlicher Zuchtfortschritt in den
einzelnen Merkmalsblécken, Fleckvieh, Oster-

reich
Genomisches Herdenmanagement

Die Entwicklung in grofRen Milchviehherden
in den USA, aber auch in europaischen Lan-
dern zeigt, dass die Genomik nicht nur
zlichterisch, sondern auch fir das Herden-

management genutzt wird.

Die Aufzucht der Remonte ist teuer, die Fla-
chen sind oft der begrenzende Faktor. Mit
der Herdentypisierung kann sich die Zucht-
arbeit am Betrieb auf die beste weibliche
Genetik konzentrieren und unter Nutzung
von gesextem Sperma und Fleischrassesa-
men das 6konomische Ergebnis optimiert

werden.
Veranderung in der Stierhaltung

Die Anzahl der jahrlichen Jungstierankdufe
hat sich bei Genostar mehr als halbiert. Dies
dirfte bei den anderen Stationen sehr dhn-
lich sein. Die Investitionen in Stierankdufe
haben sich gleichzeitig mehr als verdoppelt.
Die Entwicklung der Marktpreise fiir Spit-
zengenetik am freien Markt wird sich
zwangslaufig auf den Spermapreis nieder-

schlagen missen.

Die Wartestierhaltung blieb bis jetzt in vol-
lem Umfang aufrecht. Die Nachfrage nach
Tochter gepriften Stieren im Export ist der

wesentliche Grund dafiir.
Erbfehlermanagement

Die ziichterische Bearbeitung von rezessi-

ven Erbfehlern war vor der Genomik
schwierig, da die Anlagentrager nicht be-
kannt waren. Die Feststellung von Anlagen-
tragern Uber spezielle Anpaarungen war

aufwendig.

Die Moglichkeiten der Genomik lassen die
Erbfehlerthematik unter véllig neuem Licht
betrachten. Sofern Zichter nach Auftau-
chen eines Erbfehlers Gewebeproben ho-
mozygoter Anlagentrager zur Verfligung
stellen, ist die Wissenschaft rasch in der La-
ge, das mutierte Gen im Genom zu lokalisie-
ren und in die Typisierungsroutine einzu-
bauen. Mit Hilfe von Anpaarungsplanern
wird der Ziichter beim eventuellen Einsatz
von Spitzenvererbern mit Anlagentrager-
schaft unterstlitzt, um Risikoanpaarungen

auszuschliel3en.
Problem Trittbrettfahrer

Mit der Genomik wurde ein Markt fir Tritt-
brettfahrer geschaffen. Wahrend im kon-
ventionellen Zuchtprogramm mit Nach-
kommenschaftspriifung eine Kooperation
der Besamungstation mit einer Zuchtorga-
nisation und einer Population erforderlich
war, eroffnet die Genomik durch das Vor-

liegen von offiziellen Zuchtwerten bereits
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beim Kalb Spermavermarktern auRerhalb
der Organisationen, welche die Leistungs-
prifung sicherstellen und finanzieren, der-
zeit relativ leichten Zugang zur Vermarktung
von Samen, ohne irgendeine Vorleistung fir

die Zuchtwertschatzung zu erbringen.

Die Fragen ,Wer darf genotypisieren?“ und
»Wer hat unter welchen Bedingungen Zu-
gang zu genotypisierten Stieren?” wurden
offensichtlich zu spat gestellt und die in
letzter Zeit intensiven, lang andauernden
Diskussionen zwischen den DAC-Partnern
zeigen, dass eine eindeutige Losung nach
einer nicht klar geregelten Phase von mehr

als einem Jahrzehnt fast unmaéglich ist.

Ein wirklich zufriedenstellendes Ergebnis
wird wohl nur erreicht werden, wenn jene
Lander, die an der Genomik teilhaben wol-
len, sich als Vollmitglieder in das System
einbringen, das heildt, dass sie auch die Leis-

tungsprifung in vollem Ausmal einbringen.

Nachdem sich die Fleckviehzucht dazu be-
kannt hat, den Zugriff zur Genomik — auch
fur mannliche Kalber - fur den Zichter zu
hundert Prozent zu 6ffnen, wird eine vollig
dichte Abschottung des Systems schwer zu

erreichen sein.
Resimee

e Selektionsentscheidungen  wurden

sachlicher und besser.

e Mehr Ziichter kbnnen am Zuchtge-

schehen teilnehmen — bessere

Chancen fur Ziichter auRerhalb des

Schauwesens.
Der Zuchtfortschritt wurde groRer.
Die Richtung in der Zucht stimmt.

Die genetischen Trends sind in den
Merkmalsblocken Leistung + Fitness
+ Exterieur weitestgehend positiv.
Der Zuchtfortschritt in den Leis-
tungsmerkmalen fand nicht auf Kos-

ten der Fitness statt.

Erbfehler haben ihren zlichterischen

Schrecken verloren.

Genomik ist wichtig fir die langer-
fristige Konkurrenzfahigkeit der Ras-

se.

Die Trittbrettfahrerproblematik
muss noch besser gel6st werden.
Die Gewinnung neuer Lander als
Vollmitglieder sollte im Vordergrund

stehen.

Die Zucht befindet sich nach wie vor

in bauerlicher Hand.
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