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Genomische Selektion - Hintergrund und Geschichte

Johann Solkner

Universitat fir Bodenkultur Wien (BOKU), Department fiir Nachhaltige Agrarsysteme,

Institut fir Nutztierwissenschaften (NUWI)

Einleitung

Die Rinderzucht hat eine lange Tradition von
sehr systematischer Selektion und damit ver-
bundenen Leistungssteigerungen. Nach dem
Aufkommen der kiinstlichen Besamung in den
1950er Jahren, die eigentlich ein Mittel zur
Deckseuchenbekampfung war, haben Rinder-
zlichter rasch erkannt, dass die systematische
Nutzung der Informationen vieler Tochtern
einzelner Stiere extrem nitzlich fiir die Zucht
ist. Die Nachkommenprifung war geboren
und dominierte fir die nachsten 60 Jahre das
Zuchtgeschehen. Leistungsprifung und Pe-
digree waren die zentralen Informationen im
System der Zuchtwertschatzung. In dieser Zeit
erkannte man, dass das Zuchtziel komplex
sein muss und dass Informationen (iber sehr
viele Merkmale erhoben und genutzt werden
miussen. Der 6konomische Gesamtzuchtwert
wurde Mitte der 1990er Jahre in Osterreich
entwickelt (Miesenberger, 1997) und ist mit
Modifikationen nach wie vor die zentrale Zahl
bei der Zuchtwahl von Rindern.

Molekulargenetiker haben friih auf den po-
tentiellen Nutzen molekularer Marker hinge-
wiesen. Prof. Martin Forster von der LMU
Minchen postulierte im Jahr 1995, dass In-
formationen zur Wirkung von Genen auf Leis-
tungsmerkmale recht bald die Leistungspri-
fung ersetzen wiirden. Die quantitativen Ge-
netiker, zu denen auch ich mich zahle, hielten
das fur Ubertrieben. Mein Vorganger Prof.
Alois Essl replizierte, dass, selbst wenn Gene
mit groRer Wirkung gefunden wirden, nie-
mals genug Information Uber deren Aktion

und Wechselwirkung akkumuliert werden
koénnte, um den Zuchtwert von Tieren ausrei-
chend gut zu beschreiben.

Das Genom und molekulare
Marker

Die genetische Information ist beim Rind in
den 30 Chromosomenpaaren jeder Zelle ge-
speichert, der genetische Code ist simpel. Vier
Basen-Buchstaben (A, C, G, T) reichen aus, um
in Dreierkombinationen ,Worte”“ oder ,An-
weisungen” zur Bildung von Aminosauren und
Start- und Stop-Codons zu bilden, die fir die
Bildung von Enzymen, Proteinen und letztlich
allen anderen Bausteinen des Lebens verant-
wortlich sind. Das Genom besteht aus rund 3
Milliarden solcher Buchstaben. Das Genom
wurde im Jahr 2001 beim Menschen vollstan-
dig gelesen (sequenziert), seit 2005 liegt die
Sequenz auch beim Rind vor. Die Molekular-
genetik ist dabei zu lernen, die Sprache des
Genoms besser zu verstehen. Aktuell weil
man, dass es rund 50.000 Gene gibt, die abge-
lesen und in Aminosdureketten Ubersetzt
werden. Proteine sind aneinander gereihte
Aminosauren. Die regulatorischen Mechanis-
men der DNA sind Gegenstand vieler Unter-
suchungen.

Molekulare Marker sind einzelne Basen oder
kurze Basen-Ketten, die mit molekularen Me-
thoden eindeutig wiederzufinden und o6rtlich
zuzuordnen sind. Sie kdnnen als eine Art Mar-
kierung fur das jeweils rundum liegende Stiick
des Genoms dienen. Ein wesentlicher Faktor
fiir die genomische Revolution in der Rinder-
zucht war die Entwicklung von Hochdurch-
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satz-Technologien fiir die Genotypisierung
von SNPs (gesprochen: ,Snips“, single nucleo-
tide polymorphisms) bezeichnet. Ein SNP be-
zeichnet die Position einer einzigen Base (von
rund 3 Milliarden!), die in einer Population in
mehr als einer Variante vorliegt. Fast 99 % des
Genoms sind fir alle Individuen einer Art
identisch, also nicht SNP. Die Technologie zur
Auffindung von SNP hat sich rasant entwi-
ckelt, heute kann man beim Rind und anderen
Nutztieren rund 50.000 SNP um € 20-30 ge-
notypisieren lassen.

Genomische Selektion

Der erste Ansatz, genomische Marker in der
Zucht zu
gestlitzte Selektion” benannt. Man suchte

verwenden, wurde ,Marker-
Marker in der Ndhe von Genen, fir welche
eine groBe Wirkung auf ein Merkmal postu-
liert wurde, schatzte den Effekt verschiedener
Allele und fligte diese Marker in die konventi-
onelle BLUP-Schatzgleichung ein. Dies wurden
von manchen Zuchtorganisationen in den
1990er und frithen 2000er Jahren implemen-
tiert, mit recht wenig Erfolg. Das lag wohl
auch daran, dass Marker teuer waren und das
Genom mit vergleichsweise wenigen Markern
sehr schlecht abgedeckt werden konnte.

In einer Schliissel-Publikation schlugen Meu-
wissen, Hayes und Goddard (2001) einen al-
ternativen Weg zur Nutzung genetischer Mar-
ker in der Selektion vor, und benannten diese
Gruppe von Methoden ,Genomische Selekti-
on“. In einer Simulation zeigten sie, dass ein
dichtes Netz von Markern verteilt Gber das
Genom effektiv flir die Vorhersage von
Zuchtwerten genutzt werden kann, ohne vor-
her die Effekte der einzelnen Marker zu pri-
fen und einen grofRen Teil wegen nicht gesi-
cherter Effekte auszuschlieRen. Dieser Publi-
kation wurde anfangs wenig Bedeutung zu-

gemessen, weil es eben zu teuer war, ein
dichtes Marker-Netz zu knlpfen.

Meine Zeit an der University of
Sydney, 2006-2007

Im Jahr 2006 war eine einjahrige Gastprofes-
sur ,,Molecular Animal Breeding” an der Uni-
versity of Sydney in Australien ausgeschrie-
ben. Weil ich zwar einen guten Ruf als quanti-
tativer Genetiker hatte, aber noch wenig er-
fahren mit der Analyse molekularen Daten
war, bewarb ich mich und bekam diese Stelle.
Im September 2006 Ubersiedelte ich mit mei-
ner Familie nach Sydney und fand Daten von
15.000 SNP Markern von 1.500 sicher gepruf-
ten Holstein Friesian Stieren vor, die von ei-
nem Wissenschafter-Team unter Leitung von
Prof. Herman Raadsma bearbeitet wurden.
Ich flgte mich in dieses Team ein und war
dort so etwas wie die kreative Qualitats-
Kontrolle des Teams. Die Uberpriifung der
von Meuwissen, Hayes und Goddard (2001)
vorgeschlagenen Methoden und auch die
Entwicklung alternativer statistischer Ansatze
der genomischen Selektion waren zentrales
Thema. Die Ergebnisse waren hervorragend.
Im Marz 2007 kam ich fur zwei Wochen nach
Osterreich und prisentierte erste Ergebnisse
im Rahmen des ZAR-Seminars. Die zentrale
Folie dieser Prasentation ist in Tabelle 1 wie-
dergegeben.

Tabelle 1: Sicherheiten genomischer Zuchtwerte
aus Tests beim australischen Holstein Friesian Rind
(Sélkner, 2007)

Merkmal Sicherheit

der molekularen ZWS
Gesamtzuchtwert 65 %
Eiweissmenge 60 %
Gesamtnote Exterteur 58 %
Fruchtbarkeit 54 %
Zellzahl 30 %
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Die Vorstellung, Zuchtwerte mit solchen Si-
cherheiten aus dem Blut (also der DNA) jun-
ger mannlicher Kalber lesen zu kénnen, war
fir die Verantwortlichen der 6sterreichischen
Rinderzucht, ganz besonders der Fleckvieh-
zucht, faszinierend. Noch vor meiner Riickrei-
se nach Australien setzten wir uns zusammen
und beschlossen gemeinsam, ein Projekt zur
genomischen Selektion fiir Fleckvieh in Oster-
reich zu entwickeln. Ich nahm Kontakt mit der
ZuchtData GmbH auf und Christa Egger-
Danner war meine wichtigste Partnerin bei
der Projektentwicklung. Zuriick in Sydney ar-
beitete ich wieder an verschiedenen Metho-
den der genomischen Selektion, bis hin zu
Machine Learning, die Ergebnisse waren je-
doch fir viele verschiedene Ansdtze adhnlich
gut. Es gab keine Methode, die besser als alle
anderen war.

Anfinge der genomischen

Selektion in Osterreich

Anfang 2008 konnten wir bereits mit einem
von der Osterreichischen Forschungsférde-
rungsgemeinschaft (FFG) sowie der AGOF und
deren Mitgliedsverbdanden finanzierten Pro-
jekt ,,Entwicklung einer genomischen Zucht-
wertschatzung fiur Fleckvieh” beginnen. Birgt
Gredler und Hermann Schwarzenbacher wa-
ren durch dieses Projekt finanzierte hervorra-
gende Wissenschafter und wir konnten zei-
gen, dass genomische Selektion auch bei
Fleckvieh funktioniert und deshalb implemen-
tiert werden sollte. Zeitgleich gab es auch ein
Projekt zur genomischen Selektion bei Fleck-
vieh in Deutschland und die Vorbereitungen
zur Implementierung der genomischen Selek-
tion liefen gemeinsam bei allen drei Zucht-
2010
wurde die erste genomische Zuchtwertschatz-

wertschatz-Partnern. Im Dezember

liste bei Fleckvieh veroffentlicht. Internationa-
le Untersuchungen in dieser Zeit zeigten, dass

nicht nur eine grolRe Zahl genetischer Marker,
sondern auch eine grofle Referenzpopulation
fur die Erstellung von Schatzformeln fir die
genomische Selektion erforderlich ist (z.B. Liu
et al.,, 2011). Bei Holstein Friesian bildeten
sich zwei groBe Konsortien, die Lander Uber-
greifend genomische Selektion betrieben. Fir
die Rasse Braunvieh bildete sich ein einziges
internationales Konsortium mit dem Namen
ylntergenomics”, an dem alle fihrenden
Braunvieh-Lander teilnehmen, darunter na-
tuirlich auch Osterreich. Fiir die lokalen Rassen
Tiroler Grauvieh und Pinzgauer fihrten wir
gemeinsam mit den Zuchtverbanden ein vom
BMLFUW (jetzt BMNT) finanziertes Projekt
zur potentiellen Einfliihrung der genomischen
Selektion bei diesen Rassen durch. Die Ergeb-
nisse mit jeweils rund 220 sicher gepriiften
Stieren zeigten keine sehr starke Verbesse-
rung, weshalb zu dieser Zeit (2014) auf eine
Implementierung verzichtet wurde.

Aktueller Stand zur genomischen

Selektion

Zuchtwertschatzung ist traditionell ein Ubli-
cherweise hochst komplexes statistisches Ver-
fahren, mit dem man die Effekte des Geno-
typs und verschiedener Umweltfaktoren mog-
lichst gut trennen will. Die Hinzufligung von
rund 50.000 SNP Markern pro genotypisier-
tem Tier hat das Verfahren weiter kompli-
ziert. Bis vor recht kurzer Zeit war es nicht
moglich, genotypisierte und nicht genotypi-
sierte Tiere in einem Rechengang gemeinsam
zu berlcksichtigen. Mit genotypisierten Tiere
wurde eine genomische Zuchtwertschatzung
durchgefiihrt und diese Zuchtwerte wurden
mit konventionellen Zuchtwerten aus der tra-
ditionellen Pedigree-basierten Zuchtwert-
schatzung zu so genannten genomisch opti-
mierten Zuchtwerten verkniipft. Ein in den

USA lebender polnischer Wissenschafter, Ig-
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nacy Misztal, hat gemeinsam mit Kollegen ei-
ne Methode entwickelt, eben diese Trennung
aufzuheben und die Zuchtwerte genotypisier-
ter und nicht genotypisierter Tiere in einem
Rechengang zu ermitteln, die Single-Step Me-
thode. Hermann Schwarzenbacher wird diese
und auch andere technische Aspekte der ge-
nomischen Zuchtwertschdtzung in seinem

Beitrag eroértern.

Schlussfolgerung

Die Technologie der genomischen Selektion
hat die bereits zuvor extrem effiziente Rin-
derzucht noch einmal deutlich verbessert. Na-
turlich stellt sich wie immer im Zusammen-
hang mit verbesserten Zichtungstechniken
auch die Frage, ob denn die Richtung der
Zucht stimmt. Das mochte ich aus meiner
Sicht fur die Osterreichische Rinderzucht be-
jahen.

Ich denke auch, dass wir uns fur die kleinen
Rassen Uberlegen miissen, ob der Zuchtfort-
schritt genomisch zu verbessern ist. Meine
Meinung is ,,ja“ und ich verweise auf den Bei-
trag von Gabor Meszaros.
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Genomische Zuchtwertschatzung und

Herdentypisierung

Hermann Schwarzenbacher?!, Christian Edel?
1ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH, Wien

2Bayerische Landesanstalt fur Landwirtschaft, Institut fir Tierzucht

Einleitung

Wissenschaftler in der Nutztierziichtung ar-
beiten schon viele Jahrzehnte an Methoden
zur Einbeziehung von Information aus geneti-
schen Markern in den Selektionsprozess (Sol-
ler at al. 1976). Dies ist vergleichsweise ein-
fach bei sogenannten ,Mendelschen Merk-
malen”, da hier haufig nur ein Genort an der
Auspragung des Erscheinungsbildes beteiligt
ist. Beispiele hierfiir sind rezessive Erbfehler
oder genetische Besonderheiten wie die

Hornlosigkeit.

Viel schwieriger gestaltet sich dieses Vorha-
ben bei polygenen Merkmalen. Solche Merk-
male werden durch eine Vielzahl von Genva-
rianten beeinflusst. Die weitaus grofSte Grup-
pe der Phanotypen, die Tierziichter interes-
sieren, fallt in diese Kategorie. Erschwerend
kommt hinzu, dass hier Umwelteinfliisse
meist mehr zu den beobachtbaren Unter-

schieden am Tier beitragen als die Genetik.

Da die Genotypisierung vor der Einfihrung
der sog. SNP Chips ein kostspieliges und zeit-
aufwandiges Unterfangen war, war es damals
nicht leistbar Nutztiere mit 1000en von Mar-
kern zu untersuchen. Ausgangspunkt der
Hoffnungen lag deshalb in der Hauptgenhypo-
these, welche unterstellt, dass auch bei poly-
genen Merkmalen einzelne Genvarianten
existieren, die einen relevanten Anteil der
Tierunterschiede erklaren. Obwohl man ein-
zelne solcher Varianten kannte (z.B. DGATI,
Grisart et al. 2002, Winter et al. 2002) war

lange Zeit vollig unklar wie verbreitet solche
Hauptgene bei ziichterisch relevanten Merk-
malen sind.

Zuchtprogramme mit markergestiitzter Selek-
tion wurden in einigen Landern eingefiihrt,
konnten sich jedoch nicht durchsetzen, da die
Kosten-Nutzen Relation meist ungiinstig war
(Bennewitz et al., 2004; Boichard et al. 2006).

Die Jahre 2001 mit den Schliusselpublikatio-
nen von Meuwissen et al. (2001) zur Metho-
dik der genomischen Selektion und 2008 mit
der Einfiihrung von SNP Chips (Van Tassel et.,
2008) haben dann aber der Molekulargenetik
in der Tierzlichtung endglltig zum Durch-
bruch verholfen. Was waren die entscheiden-
den Faktoren, die dies moglich gemacht ha-
ben?

Genomische Zuchtwertschatzung

Die Zuchtwertschatzung (ZWS) lber das Tier-
modell ermoglicht die Abschatzung der gene-
tischen Veranlagung eines Tieres anhand ei-
gener Leistungen bzw. der Leistungen von
verwandten Tieren. Um einschatzen zu kon-
nen welche Aussagekraft die Eigenleistung
oder auch Verwandteninformation auf den
Zuchtwert eines Tieres hat, braucht man die
Erblichkeit, auch Heritabilitdit genannt. Un-
glicklicher Weise kénnen wir diese nicht mes-
sen, sondern sind auf statistische Verfahren
angewiesen, die uns einen Schatzwert liefern.
Dabei werden die Leistungen verwandter Tie-
re miteinander verglichen und dartber ermit-
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telt, welcher Anteil der beobachtbaren Unter-
schiede auf genetische Einfllsse zurlickzufiih-
ren ist.

In der eigentlichen ZWS werden nun nicht nur
die Leistungen des einzelnen Tieres betrach-
tet sondern es werden Leistungsinformatio-
nen von allen verwandten Tieren im Pedigree
gleichzeitig herangezogen, um den Zuchtwert
eines Tieres zu schatzen. Je héher die Erblich-
keit eines Merkmals dabei ist und umso enger
die Verwandtschaft, umso hoher ist die Ge-
wichtung einer verwandten Leistungsinforma-
tion. Die Verwandtschaft zwischen Tieren
entspricht jedoch nicht dem tatsachlichen An-
teil herkunftsgleicher Gene, sondern dem
durchschnittlichen Wert aufgrund der Ab-
stammung. So teilen sich bei diesem Verfah-
ren Enkel beispielsweise mit GroReltern im
Durchschnitt 25% gleiche Genvarianten (ohne
Bericksichtigung von Inzucht), wahrend der
tatsachliche Schwankungsbereich aber zwi-
schen 10 und 40% liegen kann.

Die genomische ZWS als genomisches BLUP
Modell (G-BLUP) kann nun als Erweiterung
dieser herkdmmlichen ZWS verstanden wer-
den. Da Uber SNP Chips fir jedes genotypi-
sierte Tier tausende Markergenotypen zur
Verfligung stehen, ist es nun moglich die tat-
sachlichen Verwandtschaften zwischen Tieren
mit extrem hoher Genauigkeit zu bestimmen,
anstatt sich auf die aus der bekannten Ab-
stammung ermittelten Durchschnittswerte zu
verlassen. Dadurch kénnen Leistungsinforma-
tionen von verwandten genotypisierten Tie-
ren nun wesentlich genauer gewichtet wer-
den. Erstmals war hierduch moglich bei Jung-
tieren ohne Eigen- und Nachkommenleistung
Zuchtwerte zu schatzen, die vom Mittelwert
Die
friihzeitige Abschatzung der Zufallshilfte ist

der Eltern abweichen (=Zufallshalfte).

beim Rind der entscheidende Vorteil der ge-

nomischen Selektion, da darliber der jahrliche
Zuchtfortschritt vor allem Uber die Verkiir-
zung des Generationsintervalls erhoht wer-
den kann.

Der Vollstandigkeit halber darf nicht uner-
wahnt bleiben, dass es mit dem SNP-BLUP
Modell (,Markermodell”)
Formulierung zum G-BLUP gibt. Im Gegensatz

eine alternative

zum G-BLUP werden in diesem Modell Zucht-

werte flir Markereffekte geschatzt. Der
Zuchtwert eines genotypisierten Tieres ergibt
sich durch simples Multiplizieren der Marker-
effekte mit dem jeweiligen Markergenotyp,
und anschlieRendes Aufsummieren lber alle
Marker in der Schatzung. Obwohl intuitiv
Uberraschend, fihrt das SNP-BLUP Modell un-
ter bestimmten Umstdanden zu identischen
Genomzuchtwerten wie das G-BLUP Modell.
Diese Modellformulierung hat in Schatzsys-
temen mit einer groBen Anzahl von genotypi-

sierten Stieren rechentechnische Vorteile.

In zwei Schritten zum

Genomzuchtwert

Obwohl durch die Einfihrung der SNP Chips
die Preise fiir die Erzeugung eines Genotyps
drastisch sanken und der Labordurchsatz ver-
vielfacht wurde, war die Genotypisierung in
den Anfangszeiten der genomischen Selektion
immer noch ein teures Unterfangen. Es war
daher effizient nur Tiere mit genau geschatz-
ten Phanotypen zu genotypisieren — beim
Rind sind das gepriifte Stiere mit hunderten
bis tausenden von Nachkommenleistungen.

Diese Gruppe bildet die sogenannte Lern-
stichprobe (LSP), die oft auch als Kalibrierung
bezeichnet wird. Die Ubertragung der Leis-
tungsinformation von den Nachkommen auf
die Stiere der Lernstichprobe geschieht lber
eine vorgeschaltete konventionelle Zucht-
wertschatzung. Aus dieser Schatzung werden
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dann sogenannte ,Pseudo-Phdnotypen” fiir
die Tiere der LSP abgeleitet. Diese Informati-
onen sind die zusammengefassten und um
systematische Umwelteinfliisse bereinigten
durchschnittlichen Leistungen der Tochter-
gruppen der Stiere.

In der G-BLUP ZWS nach dem oben beschrie-
benen Prinzip gehen daher zunachst nur Stie-
re der LSP ein. Die Zuchtwerte aus diesem
Schatzlauf werden als genomisch direkte
Zuchtwerte (gdZW) bezeichnet. Der Vollstan-
digkeit halber darf nicht unerwahnt bleiben,
dass grundsatzlich auch genotypisierte Kihe
mit Eigenleistung in die LSP aufgenommen
werden konnten. Dass genotypisierte Kihe in
der Anfangszeit kaum in nennenswertem Um-
fang anfielen ist wohl der Grund dafir, dass
sie in der Regel in der LSP bis heute nicht be-
ricksichtigt werden. Wollte man dies andern,
miusste man im Hinblick auf eine zuverlassige
Schatzung jedoch zusatzlich darauf zu achten,
ob die wenigen bisher sehr selektiv ausge-
wahlten genotypisierten Kiihe tatsachlich re-
prasentativ fir die zu schatzende Population
sind.

Als Kandidaten werden alle genotypisierten
Tiere bezeichnet, die nicht in der Lernstich-
probe sind. Das konnen Kalber sein aber auch
Kihe mit mehreren abgeschlossenen Laktati-
onen.

Die Genomzuchtwerte eines Kandidaten er-
rechnen sich aus den genomischen Zuchtwer-
ten aller Stiere in der LSP sowie deren geno-
mischer Verwandtschaften zum jeweiligen
Tier. Ein wichtiger Aspekt dabei ist, dass Leis-
Kandidaten nicht
zum Schatzwert aus der Lernstichprobe bei-

tungsinformationen aus
tragen. Ebenso beeinflussen sich Genom-
zuchtwerte von Kandidaten nicht gegenseitig.
Im letzten Schritt wird schliefllich die Leis-
tungsinformation erganzt, die in den Pseudo-

Phanotypen der LSP nicht reprdsentiert ist.
Das betrifft beispielsweise Eigenleistungen
von Kiihen, deren Kilber als Kandidaten ge-
schatzt werden. Der gdZW wird dadurch zum
offiziell anerkannten genomisch optimierten
ZW (goZW).

SNP

|Abstammung || Leistungsdaten ‘

1\

| deregressierte ZW |

konv. Zuchtwert

Blending

goZW |

Abbildung 1: Schematischer Ablauf der zweistufi-
gen genomischen Zuchtwertschétzung (G-BLUP)

Aus dieser Ablaufbeschreibung wird klar, dass
das aktuelle zweistufige Schatzsystem aus vie-
len Arbeitsschritten besteht. Daraus ergeben
sich neben organisatorischen Erfordernissen
auch methodische Schwachen:

e Keine Beriicksichtigung der genomi-

schen Vorselektion:

Da wir keinen Informationsiibertrag
aus der Genomik haben, geht die kon-
ventionelle ZWS wie bisher davon aus,
dass Genomische Jungvererber (GJV)
zufallige Stichproben ihrer Eltern sind.
Der Durchschnitt der Elternzuchtwerte
daher
Startwert und sobald verfligbar wird

ist der vermeintlich beste
Nachkommeninformation herangezo-
gen um die tatsachliche Elternabwei-
chung abzuschatzen. Tatsachlich wer-

den aber Kandidaten an den Genom-
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zuchtwerten streng vorselektiert, was
dazu flhrt, dass die wahren Zuchtwer-
te von selektierten GJV im Durch-
schnitt deutlich iber dem wahren El-
ternmittel liegen. Es ist zu erwarten,
dass konventionelle Zuchtwerte bei
Merkmalen, die unter strenger Selek-
tion stehen, im weiteren Verlauf zu-
nehmend unterschatzt werden, vor al-
lem solange noch wenig Information
aus Nachkommen vorliegt. Es gibt in-
zwischen Hinweise aus vielen Landern,
dass dies zunehmend zum Problem
werden dirfte (z.B. Masuda et al.,
2018). Da konventionelle Zuchtwerte
G-BLUP
Schatzung sind, ist mit einer Fehler-

wiederum Grundlage der

fortpflanzung in die Genomik zu rech-
nen.

Kein Riickfluss von Information auf
nicht genotypisierte Tiere:

Der SNP-Genotyp eines Kalbes bein-
haltet Information zum Genotyp der
Mutter, auch wenn diese selbst nicht
genotypisiert ist. Weist ein Kalb an ei-
nem Marker den Genotyp AC auf und
dessen Vater ist reinerbig AA, dann ist
beispielsweise klar, dass die Mutter
ein C Allel vererbt hat. Diese indirekte
Herleitung von Genotypen wird als
Genotypen-Imputation bezeichnet
und ist relevant, da hergeleitete Geno-
auch

typeninformation  nattrlich

zuchtwertrelevante Informationen
darstellen.

Im aktuellen zweistufigen Schatzssys-
tem bleibt diese jedoch unberiicksich-

tigt.

Lektionen aus 10 Jahren Genomik
Hunderttausende, beim Holstein gar Millio-

nen von Genotypen erlauben voéllig neue Ein-

sichten in die genetische Fundierung von po-

lygen bedingten Merkmalen. Diese Befunde

sind wichtig um Wege zu identifizieren, wie

die Leistungsfahigkeit der genomischen ZWS

zuklinftig gesteigert werden kann.

Es gibt (fast) keine wichtigen Genvari-
anten!

Die Genomforschung hat gezeigt, dass
in fast allen ziichterisch interessanten
Merkmalen tausende genetische Vari-
anten an der Merkmalsauspragung be-
teiligt sein durften. Einzelne Hauptge-
ne sind in den vielen Merkmalen von
Bedeutung, erklaren aber zusammen-
genommen selten mehr als 5 oder
10% der genetischen Variation (God-
dard et al. 2016, Weller et al., 2017).

Sehr viele SNPs bringen keine Verbes-
serung!

Dieser Befund ist auch in Zusammen-
hang mit den weitgehend fehlenden
Hauptgenen zu sehen. Vereinfacht ge-
sagt ist es nicht entscheidend eine
kausale Genvariante Uber dichte Ge-
notypisierung zielgenau festzunageln,
wenn diese nur 0,01% der genetischen
Unterschiede erklart. Zudem ist die
genetische Variabilitdt unserer Nutz-
rinder aufgrund der strengen Selektion
im Vergleich zur Tierzahl sehr klein
(die effektive Populationsgrofie liegt
meist zwischen 50 und 200). Das be-
deutet, dass gleiche und vorteilhafte
Chromosomenabschnitte bei sehr vie-
len Zuchttieren zu finden sind. Es ist
nachvollziehbar, dass es wenig bringt
die Vererbung eines solchen Ab-
schnitts mit hunderten Markern zu

10
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verfolgen, da in der genomischen ZWS
jeweils nur ein Effekt fiir den gesam-
ten Chromsomenabschnitt schatzbar
ist. Flr das Fleckvieh wurden sowohl
mit 780.000 HD Genotypen als auch
mit ~12 Mio imputierten Sequenzvari-
anten nur marginale Anstiege der Si-
cherheiten von Genomzuchtwerten
gefunden (Ertl et. al. 2014, Erbe et al.
2016).

e Teuer aber effektiv: Genotypen und
Phanotypen in groRer Zahl

Plieschke et al. (2016) zeigen in einer
aufwandigen Simulationsstudie, dass
bei Merkmalen mit 40% Erblichkeit
durch das gezielte Typisieren von bis
zu 100 Tochtern pro GJV liber mehrere
Stierjahrgange die Sicherheiten der
goZW auf 80% gesteigert werden kon-
nen. Die grolRe Zahl der Tochtergeno-
typen mit den zugehorigen Leistungs-
informationen erlauben eine wesent-
lich genauere Abschatzung der Unter-
schiede zwischen den einzelnen alter-
nativen Chromosomenabschnitten die
dieser Vater an seine Tochter weiter-
gegeben hat. Dies gilt aber auch fir
die Zuchtwerte einzelner Chromoso-
menabschnitte dieses Stieres. Da diese
Chromosomenabschnitte Uber zwei bis
drei Generationen relativ stabil wei-
tergegeben werden ist es dadurch
besser moglich einzuschatzen, wie sich
die Weitergabe von Chromosomen an
die Nachkommen auf deren Zuchtwert
auswirkt. Die Autoren zeigen in ihrer
Studie aber auch auf, dass es wichtig
ist reprasentative Tochterinformatio-
nen zu bekommen. Bei vorselektierten
Tochtergruppen geht der Sicherheits-
zugewinn fast vollstéandig verloren.

Die Wiedervereinigung:
Single-Step ZWS

Im Jahr 2009 haben Legarra und Misztal einen
Vorschlag zur Zusammenfiihrung von genomi-
scher und konventioneller ZWS in ein Verfah-
ren gemacht (Legarra at al. 2009, Misztal et
al. 2009). Herzstiick dieses Ansatzes ist die
Bericksichtigung der Verwandtschaft aus Ge-
nominformation nicht nur fir Genotypisierte
sondern fir alle Tiere in der Zuchtwertschat-
zung. Dies wird durch einen Informations-
Ubertrag erreicht, bei dem beobachtete Ge-
notypen und Abstammungsinformationen
miteinander kombiniert werden. Dabei wer-
den mit einer bestimmten Genauigkeit Geno-
typen, ausgehend von genotypisierten Tieren,
ins Pedigree ,hineingerechnet’. Dieser Prozess
wird als Genotypenimputation bezeichnet.
Dadurch entfallt vom Prinzip her die Notwen-
digkeit, genomische Zuchtwerte und nicht be-
Zuchtwerte

riicksichtigte  konventionelle

nachtraglich miteinander zu kombinieren.

Analog zum zweistufigen SNP-BLUP Verfahren
gibt es auch im Single-Step eine dquivalente
Modellformulierung liber die Zuchtwerte zu-
nachst fir SNP Marker geschatzt werden.
Tierzuchtwerte kdénnen dann wie oben be-
schrieben aus Markereffekten errechnet wer-
den.

Der Rechenaufwand fir die Losung einer Sin-
gle-Step ZWS ist stark abhangig von der An-
zahl der Genotypen. Problematisch ist vor al-
lem, dass sich der Rechenaufwand sowie der
Speicherbedarf nicht linear zur Anzahl der
Genotypen verhalt. Anwendungen in grolRen
Populationen sind daher nur Uber leistungs-
fahige Rechner und vor allem hochentwickel-
te Software wie MiX99 (Lidauer et al. 2017)
moglich.
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Abbildung 2: Schematischer Ablauf der Single-
Step Zuchtwertschdtzung

Vorteile des neuen Verfahrens
e Optimale Nutzung der verfiigbaren In-
formation fiir die genomische Vorher-
sage
Jedes Tier mit Leistungsinformation
tragt in diesem Verfahren zur Schat-
zung bei. Dies betrifft vor allem geno-
typisierte Stiere und Kihe, aber, auf-
grund der Genotypenimputation, auch
untypisierte Tiere unter Leistungspru-
fung. Indirekt kénnen sogar genotypi-
sierte Tiere ohne Leistung zur Schat-
zung beitragen, indem sie helfen den
Genotyp von verwandten Tieren mit
Leistung zu imputieren. Ein Beispiel
ware eine untypisierte Kuh mit mehre-
ren genotypisierten Nachkommen.
Daher ist dieses Verfahren auch opti-
mal um Informationen aus Herdenty-
pisierungsprojekten wie FoKUHs oder
Braunvieh Vision in die genomische
ZWS zu integrieren.

Beriicksichtigung der genomischen
Vorselektion

Wie oben beschrieben ist im zweistu-

figen Verfahren bei Merkmalen unter
starker genomischer Vorselektion eine
in

Verzerrung konventioneller und

weiterer Folge auch genomischer
Zuchtwerte zu erwarten. Im Single-
Step Verfahren wird jedoch der geno-
mischen Vorselektion Rechnung getra-
gen, da in diesem Verfahren nicht der
konventionelle sondern der genomi-
sche Ahnenindex der beste Startwert
eines vorselektierten Besamungsstie-
res ist, bevor Tochterleistungen auf-
laufen. Zu berlicksichtigen ist jedoch,
dass es bisher noch keine langfristigen
Erfahrungen aus Routineanwendun-
gen mit diesem Zuchtwertschatzver-

fahren gibt.

Bereits in diesem Jahr wird es voraussichtlich
zur Routineeinfiihrung des neuen Verfahrens
bei allen Exterieurmerkmalen in der Rasse
Fleckvieh kommen. Auch bei den anderen
Merkmalen und beim Braunvieh ist in den
nachsten Jahren mit einer stufenweise Um-
stellung auf das neue Verfahren zu rechnen.

Herdentypisierung

Seit Einflihrung der Genomischen Selektion
(GS) vor 10 Jahren hat sich der Schwerpunkt
der Genotypisierung zunehmend auf weibli-
che Tiere verlagert. Die Nutzung von GS zur
genomischen Vorselektion von Stieren wurde
daher zusehends erweitert auf die Selektion
interessanter Kalbinnen fir die Hochzucht
(z.B. Embryotransfer) und in weiterer Folge
auf die innerbetriebliche Selektion der Nach-
zucht. Die Frage ob und wie umfangreich
weibliche Tiere mit Phanotypendaten geno-
typisiert werden, ist heute zu einem ent-
scheidenden Faktor im Wettbewerb der Rin-
derpopulationen geworden. Vorreiter dieser
Entwicklung sind wie so oft die USA mit aktu-
ell 2,43 Mio Genotypen, 91% davon weiblich
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(https://queries.uscdcb.com/Genotype/cur ctry.h

tml). Auch in unserer genomischen ZWS ist
diese Entwicklung in abgeschwachter Form zu
beobachten (Abbildung 3).
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Abbildung 3: Entwicklung der Genotypisierungszahlen beim Fleckvieh (links) und Braunvieh

(rechts) nach Geschlecht und Geburtsjahrgang in der gemeinsamen genomischen ZWS (Stand

03/19).

Besonders wichtig wird die Genotypisierung
von weiblichen Tieren bei Merkmalen die erst
seit kurzer Zeit erhoben werden. Ein Beispiel
hierfir sind direkte Gesundheitsmerkmale auf
der Basis von tierdrztlichen Diagnosen
und/oder Beobachtungen durch den Tierhal-
ter. Hier ist der Aufbau einer Kalibrierung
Uber gepriifte Stiere ein langwieriger Prozess
der mindestens 10 bis 15 Jahre in Anspruch
nimmt. Uber die direkte Einbeziehung von
genotypisierten Kihen, die fir das Merkmal
unter Leistungskontrolle stehen, kann hinge-
gen innerhalb weniger Jahre eine genomische

Zuchtwertschatzung etabliert werden. Es

verwundert daher nicht, dass in vielen Lan-
dern Projekte zur systematischen Genotypi-
sierung von weiblichen Tieren initiiert wur-
den. Das Ziel dieser Programme ist der Auf-
bau einer Kuh-Lernstichprobe, meist mit dem
Schwerpunkt auf Gesundheitsmerkmalen. Die
Tabelle 1 gibt einen Uberblick tber laufende
Herdentypisierungsprojekte in Osterreich und
Deutschland. Im Rahmen des Projektes
FoKUHs wurden bisher 13.500 FV, 1.400 BV
und 1.700 HF Typisierungen durchgefiihrt
(Stand Marz 2019). Die Vollstandigkeit der
Phanotypenerfassung wird im Projekt laufend
Uberprift.
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Tabelle 1: Ubersicht

liber derzeit laufende Herdentypisierungsprojekte in Osterreich und Deutschland

(Stand 03/2019).
Projekt FoKUHs Braunvieh Vision Fleckfficient KuhVision
Land Osterreich Bayern, Baden- Baden- Deutschland (incl.
Wiirttemberg Wiirttemberg AT)
Laufzeit 01.18-12.22 07.17-06.20 01.19-12.21 06.16-09.20
Anzahl 463 182 200 1.250
Betriebe 346-FV (Stand 02.19) (Stand 01.19,
57-BV inkl.
60-HF (Teiln. an Herdentypisierung
Kuhvision)
Rassen FV, BV, HF BV FV HF
Anzahl Geno- 35.000 (FV) 38.000 20.000 Ziel 250.000
typisierungen 5.500 (BV) aktuell>300.000
5.500 (HF) (Stand 01.19)
Erfasste Ein Programm fir Ein Programm fir Mehrere Mehrere
Phanotypen alle alle Programme: Programme:

Standardmerkmale
Gesundheitsdaten

iber GMON als

tierarztl. Diagnosen

Stoffwechsel
(Ketotests)

Klauenpflegedaten

lineare

Beschreibung

Standardmerkmale

Gesundheitsdaten
tber ProGesund
und GMON als Di-
agnosen und Be-
obachtungen; Kal-
bererkrankungen

incl. Trinkschwéache

lineare

Beschreibung

Basis, Premium,
Premium+

Standardmerkmale

Gesundheitsdaten
iber GMON; Kalbe-
rerkrankungen

incl.Trinkschwache

Verhalten: (Saug-
verhalten, Melkver-
halten, Kuhcharak-

ter)

Lebendgewichte
und Kérpermalie

Klauenpflegedaten

lineare

Beschreibung

Basis, Basis+,

Basis++

Standardmerkmale

Gesundheitsdaten
iber GMON;

Klauenpflegedaten

lineare

Beschreibung

In Bayern ist der Start des Fleckviehprojekts ,FleQS” fir den 1. Mai 2019 geplant.

Die Herausforderungen die sich aus der Viel-
zahl Projekte fir die genomische Zuchtwert-
schatzung ergeben sind betrachtlich.

Zum einen miussen weibliche Tiere mit Leis-
tungsinformationen fir bestehende Merkma-
le sukzessive in die Lernstichprobe integriert
werden. Dies wird aus heutiger Sicht liber die
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Umstellung auf die Single-Step ZWS gesche-
hen. Es gibt aber auch eine Reihe von Merk-
malen aus dem Gesundheitsbereich, fir die es
entweder noch keine genomischen Zuchtwer-
te gibt (Mastitis, friihe Fruchtbarkeitsstérun-
gen, Zysten, Milchfieber), oder fir die vollig
ZWS
(Klauenbereich, Kalbererkrankungen, Verhal-

neue entwickelt werden miussen

tensmerkmale).

Entscheidend fiir den langfristigen Erfolg der
Projekte wird sein, ob es gelingt eine Verste-
tigung der Herdentypisierung in Osterreich
und Deutschland nach dem Auslaufen der
Fordermittel zu erreichen. Betriebe werden
nach niichternen Kosten-Nutzen Uberlegun-
gen entscheiden. Daher ist es wichtig einen
unmittelbaren Nutzen fir den Betrieb zu ge-
nerieren. Daflir sind neben aussagekraftigen
Genomzuchtwerten, dem einfachen Zugang
zur genomischen Untersuchung und glnsti-
gen Typisierungspreisen auch Software L6-
sungen im RDV notwendig, die die Nutzung
von Genomik fur die Zuchtarbeit am Betrieb
unterstutzen.
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Aspekte zur Optimierung von genomischen Zucht-

programmen

Egger-Danner?, Alfons Willam?
1ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH, Wien

2Universitat fur Bodenkultur Wien (BOKU), Institut fir Nutztierwissenschaften (NUWI)

1. Einleitung
Preisstlirze bei Genomanalysen ermdoglichten
die Entwicklung und Einfihrung der genomi-
schen Selektion in den Routinebetrieb inner-
halb weniger Jahre. Weltweit wurden die
Zuchtprogramme aufbauend auf diesen Mog-
lichkeiten umstrukturiert. Durch die Moglich-
keiten der genomischen Selektion liegen von
Jungtieren ohne Eigenleistung oder Nach-
kommenprifung bereits Zuchtwerte mit Si-
cherheiten von 50-70% vor. Grol3e Steigerun-
gen bei den Zuchtfortschritten von bis zu
100% wurden oftmals prognostiziert (u.a.
Schaffer, 2006). Zuchtziele, Moglichkeiten der
Leistungsprifung, Zuchtwertschatzung und
Zuchtprogramme wurden (berarbeitet und
werden laufend an die neuen Moglichkeiten
angepasst. Um die laut Zuchtziel angestrebten
Zuchtfortschritte zu realisieren, ist es wichtig,
dass aussagekraftige Merkmale aus der Leis-
tungsprifung fiir die Zuchtwertschatzung zur
Verfligung stehen. Im Gesamtzuchtwert sind
die Merkmale nach ihren Erheblichkeiten, ge-
netischen Beziehungen untereinander und
den wirtschaftlichen Gewichten kombiniert
um die gewiinschten Zuchtfortschritte zu er-
zielen. Die Informationen aus der Zuchtwert-
schatzung sind die Grundlage fir die Auswahl
interessantesten  Zuchttiere

der gemaf

Zuchtprogramm. Im vorliegenden Beitrag
werden verschiedene Moglichkeiten zur Op-
timierung eines genomischen Zuchtprogram-
mes am Beispiel Fleckvieh AUSTRIA aufge-

zeigt. Die Ausfiihrungen beziehen sich grof3-

teils auf Analysen im Rahmen des For-
schungsprojektes OptiGene (Egger-Danner et
al., 2015a). Im Beitrag von (First et al., 2019)
wird der aktuelle Stand der Umsetzung der

Zuchtprogramme evaluiert.

2. Evaluierung eines
Zuchtprogrammes

2.1 Methode

Die Analyse von Optimierungsschritten bzw.
Auswirkungen von verschiedenen Strategien
bei der Gestaltung von Zuchtprogrammen
wurde im Rahmen des Projekte OptiGene
(Egger-Danner et al. 2015a) mit dem Compu-
terprogramm ZPLAN (Willam et al.,, 2008)
durchgefiihrt. ZPLAN optimiert Selektionsstra-
tegien in der Tierzucht bei Verwendung eines
deterministischen Ansatzes aufbauend auf
der Genflussmethode und einem Selektions-
index. Die genetische und dkonomische Effizi-
enz von Zuchtprogrammen kann evaluiert
werden. Selektionsgruppen mit unterschiedli-
chen Selektionsintensitaten und individuellen
Informationsquellen kénnen im Index defi-
niert werden. Zusatzlich mussen fir alle Se-
lektionsgruppen verschiedene biologische
Kennzahlen, Populations- und Kostenparame-
ter definiert werden. Informationen zu den
verwendeten biologischen, genetischen und
Okonomischen Parametern sind in Egger-
Danner et al. (2012b) dargestellt. Als Kriteri-
um flr die Evaluierung wird in diesem Beitrag
monetdre Zuchtfortschritt Jahr

der pro
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(monZF/J herangezogen. Dieser ist folgen-
dermalien definiert:

Monetdrer Zuchtfortschritt (ZF): Der Zucht-
fortschritt ist die durchschnittliche monetare
bzw. naturale Uberlegenheit der Nachkom-
men der selektierten Tiere einer Selektions-
runde gegenuber der Elterngeneration in der
Zuchtstufe (pro Generation oder pro Zeitein-
heit).

2.2 Faktoren (Hebel) im Zuchtprogramm
fiir Zuchtfortschritt

Die Formel zur Berechnung des Zuchtfort-
schrittes ist in Abbildung 1 dargestellt.

Abbildung 1: Mathematische Formulierung des
Zuchtfortschrittes (ZF) pro Zeiteinheit (T) und Fak-
toren flir Zuchtfortschritt

2.3 Genomisches
Fleckvieh AUSTRIA

Zuchtprogramm

Abbildung 2: Zuchtprogramm Fleckvieh AUSTRIA
2012
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Das genomische Zucht-
programm Fleckvieh
AUSTRIA wurde 2012
von der Arbeitsgemein-

(2) Remonte od. Remontierungsanteil (p) — Selektionsintensitat (i)
(3) Genauigkeit der ZWS fiir das Merkmal (rygs) - (nichtdie Sicherheit)

(4) Generationsintervall (T) - (je dlter ein Zuchttier — T langer)

schaft osterreichischer
Fleckviehzlichter mit ei-
nem angestrebten Anteil

definieren:

Ist fiir die einzelnen Pfade (Selektionsgruppen)im Zuchtprogramm zu

ZF(SV) + ZF(KV) + ZF(SM) + ZF(KM)

an Jungstierbesamungen
bei den Herdebuchkd-
hen von 50% und von

dZF/T = T(SV) + T(KV) + T(SM) + T(KM)

75% in der gezielten

Der Zuchtfortschritt pro Jahr wird durch die
Remontierung (Selektionsintensitat (i)), die
genetische Streuung des Merkmals (sa), die
Genauigkeit der Zuchtwertschatzung (raga)
und das Generationsintervall (T) bestimmt.
Der Zuchtfortschritt wird wiederum fir die
verschiedenen Selektionsgruppen berechnet.

Paarung beschlossen. Als weiteres Ziel wurde
festgelegt, dass aus 20 Kandidaten jeweils ein
Jungstier selektiert wird (1:20). Die 50% der
Jungstierbesamungen an den Herdebuchkii-
hen sollen mit 60 jedes Jahr selektierten
Jungstieren durchgefiihrt werden, die besten
10 Nachkommen gepriiften Stiere sollen jahr-
lich selektiert werden. Die Remontierungsrate
wurde inzwischen angepasst und liegt aktuell
bei 1:40.
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3. Optimierungsschritte im
Zuchtprogramm

Im vorliegenden Kapitel wird auf die Moglich-
keiten von Optimierungsschritten eingegan-
gen. Die Diskussion orientiert sich an den all-
gemeinen Stellschrauben in einem Zuchtpro-
gramm.

Begriffe bei den Darstellungen:
GS50: Genomisches Zuchtprogramm, bei dem

50% der Besamungen der Herdebuchkiihe und
Stiermiitter mit Jungstieren durchgeftihrt wer-
den.

GS75: Genomisches Zuchtprogramm, bei dem
75% der Besamungen der Herdebuchkiihe und
Stiermiitter mit Jungstieren durchgefiihrt wer-
den.

GS100: Genomisches Zuchtprogramm, bei
dem 100% der Besamungen der Herdebuch-
kiihe und Stiermiitter mit Jungstieren durchge-
flihrt werden.

3.1 Genauigkeit und Zuverlissigkeit der
Zuchtwerte

Durch die genomische Zuchtwertschatzung
liegen bereits von Jungstieren Zuchtwerte mit
Sicherheiten fiir den genomisch optimierten
Gesamtzuchtwert (goGZW) von 60-65% vor.
Im Vergleich zum vorgeschatzten Zuchtwert
aus den Elternzuchtwerten (Pedigree-Index)
wird hier ein Anstieg der Sicherheit um 20-30
Prozentpunkte je nach Merkmal erzielt. Ist
der Vater von diesem Jungstier wiederum ein
Jungstier, so liegen die Sicherheiten ca. 7 Pro-
zentpunkte niedriger.

In Tabelle 1 sind die Auswirkungen von hohe-
ren Sicherheiten der genomisch optimierten
Zuchtwerte auf den monetaren Zuchtfort-
schritt pro Jahr bei unterschiedlichen Anteilen

Jungstierbesamungen im  Zuchtprogramm

dargestellt. Bei GS50 werden 50 % aller Be-
samungen mit Jungstieren mit genomisch op-
timierten Zuchtwerten durchgefiihrt, bei
GS100 werden nur mehr Jungstiere einge-

setzt.

Tabelle 1: Monetdrer Zuchtfortschritt pro Jahr in
Abhdngigkeit von der Sicherheit der genomisch
optimierten Zuchtwerte fiir drei Varianten eines
genomischen Zuchtprogrammes (GS50, GS75,
GS100)

GS50 GS75 GS100
GZW-Si-49% 97,0(-3,00  101,8(-4,3)  107,5(-6,1)
GZW-Si-58%  100,0 106,1 113,6
GZW-Si-69%  103,0 (+3,0) 110,6 (+4,5)  120,0 (+6,4)
GZW-Si-80%  105,5 (+5,5)  114,3 (+8,2)  125,5 (+11,9)
Gl (Jahre) 4,69 4,13 3,57

Wie Tabelle 1 zeigt, erhoht sich der monetare
Zuchtfortschritt pro Jahr bei einer Steigerung
der Sicherheit der goGZW von 49% auf 58%
um 3%, wenn 50% aller Kiihe mit Jungstieren
mit genomisch optimierten Zuchtwerten be-
samt werden. Je hoher der Anteil der Jung-
stierbesamungen ist, desto positiver wirkt
sich eine hohere Sicherheit aus. Bei GS100,
einem rein genomischen Zuchtprogramm,
bringt eine Steigerung der Sicherheit von ca.
10- Prozentpunkten einen jeweils um ca. 6%
hoheren Zuchtfortschritt pro Jahr. Die Sicher-
heit der genomisch optimierten Zuchtwerte
spielt allerdings auf Ebene der Gesamtpopula-
tion eine geringere Rolle als z.B. die Effekte
der Reduktion des Generationsintervalls (Ab-
bildung 3).

Durch die Mdoglichkeiten der genomischen Se-
lektion gewinnt die weibliche Seite im Zucht-
programm starker an Bedeutung. Durch die
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Genotypisierung kann auch auf der weibli-
chen Seite strenger selektiert werden. Die
Genotypisierung von Stiermittern gewinnt
deshalb an Interesse. Basierend auf den An-
nahmen im Zuchtprogramm Fleckvieh AUS-
TRIA wurden Berechnungen zur Genotypisie-
rung von Stiermittern durchgefiihrt. Wenn
Kalbinnen-Stiermitter genotypisiert werden,
kann dadurch die Sicherheit deutlich gestei-
gert werden (ohne Genotypisierung ca. 35%
Si, mit Genotypisierung ca. 61% Si). Tabelle 2
zeigt, dass der Nutzen der alleinigen Genoty-
pisierung der Stiermutter sehr gering ist. Je
nach Anteil Jungstierbesamungen ist mit einer
Erhéhung von 1,8 bis 2,4% monetarer Zucht-
fortschritt zu rechnen. Wenn die Genotypisie-
rung mit einer Verkiirzung des Generationsin-
tervalles verbunden ist, weil mehr Kalbinnen
bereits gezielt angepaart werden, steigt der
zu erzielende relative Zuchtfortschritt auf 4,5
bzw. 6,5%. Ein weiterer positiver Effekt ist die
Nutzung von Reproduktionstechnologien bei
den genetisch interessantesten weiblichen
Tieren.

Tabelle 2: Auswirkungen der Genotypisierung von
Stiermiittern auf den monetdren Zuchtfortschritt

pro Jahr

GS50 GS75 GS100
@ Gl Jahre 4,69 4,13 3,57
Basis 100,0 106,1 113,6
Basis+STM 101,8 108,2 (+2,1) 116,0

(+1,8) (+2,4)
Basis+STM-GI  104,5 111,5 (+5,4) 120,21
reduz. @ Gl (+4,5) 4,01 (+6,5)
Jahre 4,57 3,45

3.2 Erblichkeit/Variabilitat der
Merkmale

Wesentlich fir die Erzielung von Zuchtfort-
schritt fir die gewlinschten Merkmalsberei-
che sind aussagekraftige Parameter aus der
Leistungsprifung mit hohen Erblichkeiten. Die
Erblichkeiten fur die Milch-, Fleisch- und Exte-
rieurmerkmale liegen Ublicherweise im mitt-
leren bis hohem Bereich (20-50%), Merkmale
wie Zellzahl oder Nutzungsdauer liegen zwi-
schen 10 und 15% und Gesundheitsmerkmale
weisen meist nur eine Erblichkeit von unter
5% auf. Verschiedene Studien zeigen jedoch,
dass es sehr wohl Unterschiede in den Er-
blichkeiten bei einzelnen Merkmalen in Ab-
hangigkeit von der Datenquelle und Datener-
fassung gibt, z.B. umfassend und standardi-
siert dokumentierte Klauenpflegedaten von
ausgebildeten Klauenpflegern lassen hohere
Erblichkeiten erwarten. Die neuen Moglich-
keiten aus den Automatisierungen lassen
auch Fortschritte u.a. im Bereich der Gesund-
heit erwarten. Gelingt es nicht von Zielmerk-
malen eine umfangreiche Leistungspriifung
aufzubauen, sind Hilfsmerkmale das Mittel
der Wahl.

3.3 Generationsintervall

Die Verkirzung des Generationsintervalls ist
die wirkungsvollste MaBnahme in einem ge-
nomischen Zuchtprogramm (Schaeffer, 2006).
In Abbildung 3 ist die Auswirkung der Reduk-
tion des Generationsintervalls durch Erho-
hung des Anteils an Jungstierbesamungen auf
den monetdren Zuchtfortschritt pro Jahr dar-
gestellt. Bei GS20 werden 20% der Besamun-
gen mit Jungstieren durchgefihrt, bei GS50
50% und bei GS100 werden nur mehr Jung-
stiere eingesetzt. Dieser Prozentanteil bezieht
sich auf die Herdebuchkihe als auch auf die
Stiermitter. Durch die Steigerung des Anteils
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Jungstierbesamungen von 20 auf 100% wird
der monetdre Zuchtfortschritt pro Jahr um
20,8% gesteigert werden. Das Generationsin-
tervall wird durch diese Mallnahme insgesamt
um 1,8 Jahre reduziert.

Abbildung 3: Monetdrer Zuchtfortschritt pro Jahr
und durchschnittliches Generationsintervall nach
Anteil Jungstier-Besamungen (Egger-Danner et al.

2015)
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Bei Fleckvieh AUSTRIA lag der Anteil an Jung-
stierbesamungen im Kontrolljahr 2018 bei
50%. Dies ist der Anteil, wie er im Jahr 2012
beschlossenen  Zuchtprogramm  Fleckvieh
AUSTRIA festgelegt wurde. Das Alter der Va-
ter der genomischen Jungstiere hat sich bei
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Fleckvieh in Osterreich von 2010 von 7 Jahren
auf 3,4 Jahre 2018 reduziert; auf der weibli-
chen Seite von 4,8 auf 3,2 Jahre. Um den
Zuchtfortschritt zu steigern, ist es empfeh-
lenswert den Anteil an Jungstierbesamungen
zu erhohen.

3.4 Selektionsintensitat

3.4.1 Allgemein

Um die Selektionsintensitdt zu steigern bzw.
hoch zu halten, ist es wichtig, dass in allen Se-
lektionspfaden die besten Tiere fiir die Zucht
selektiert werden. Den groéfRten Anteil am

Zuchtfortschritt haben die Pfade der Mitter
und Vater der Stiere. Je strenger hier selek-
tiert wird, desto hoher ist der zu erwartende
Zuchtfortschritt. Wenn jedoch Tiergruppen
aufgrund von bestimmten Eigenschaften aus
der Zucht ausgeschlossen werden, so redu-
ziert das den Zuchtfortschritt.
strenge Selektion auf bestimmte Linien er-

Eine sehr

hoht die Inzucht. Die breite Genotypisierung
von Kiihen bietet
o auch die Chance,
dass interessante
Kihe
werden, die bisher
nicht aufgefallen
sind. Die Selekti-
onsintensitat kann
die
Vermehrungsrate

s | Gl-1,84
. gefunden
L a

A L)
un L]

e
=]
Generationsintervall in Jahren

auch Uber

<€

au
w

. gesteigert werden.

- Hier bieten Embry-

otransfer und wei-
tere Reproduktionstechniken Maoglichkeiten
den Zuchtfortschritt tGber die Selektionsinten-
sitat aber auch Uber das Generationsintervall
zu steigern.

Vorselektion der Jungstiere
Durch die genomische Selektion kénnen die

zukunftigen Vererber bereits als Kalb selek-
tiert werden. Wurden friher Teststiere auf-
grund des durchschnittlichen Elternzuchtwer-
tes (Pedigree-Index) und Eigenleistungsinfor-
mationen selektiert, so werden jetzt gene-
tisch interessante Kalber genotypisiert und in
erster Linie aufgrund des genomisch optimier-
ten Zuchtwertes fir den Besamungseinsatz
ausgewahlt. Diese Moglichkeit der Vorselekti-
on bietet die Chance den Zuchtfortschritt pro
Jahr zu steigern. Tabelle 3 zeigt die Auswir-
kungen auf den monetdren Zuchtfortschritt
pro Jahr in der Zuchtstufe in Euro fir drei ver-

ZAR-Seminar 2019 — Egger-Danner — Aspekte zur Optimierung von genomischen Zuchtprogrammen



schiedene Varianten eines genomischen
Zuchtprogrammes (GS50, GS75 und GS100).

Tabelle 3: Monetdrer Zuchtfortschritt pro Jahr in
Abhdngigkeit von der Remontierung der Jungstiere
aus Kandidaten (Rem JS) fiir drei Varianten eines
genomischen Zuchtprogrammes (GS50, GS75,
GS100)

GS50 GS75 GS100
RemJS 89,7 (-10,3) 94,0 (-12,1) 99,3 (-14,3)
(1:2,5)
RemJS 95,5 (-4,5) 100,1 (-6,0)  107,5 (-6,1)
(1:5)
RemlJS 100,0 106,1 113,6
(1:10)
RemJS 102,0(+2,0) 108,4(+2,3) 116,2 (+2,6)
(1:15)
Rem 103,2 109,8 117,9
JS (+3,2) (+3,7) (+4,3)
(1:20)
Gl 4,69 4,13 3,57
(Jahre)

Die Vorselektion bzw. Remontierung der
Jungstiere aus Kandidaten ist definiert als die
Anzahl genotypisierter Kalber (=Kandidaten)
pro selektiertem Jungstier (Rem JS). Die Er-
gebnisse zeigen, dass mit starkerer Vorselek-
tion der monetdre Zuchtfortschritt pro Jahr
deutlich gesteigert werden kann. Aktuell wird
bei Fleckvieh in Osterreich aus 40 Kandidaten
ein Jungstier selektiert. Hier werden jedoch
auch Kriterien wie Erbfehler einbezogen, so-
dass nicht angenommen werden kann, dass

diese Selektionsintensitat bezliglich Gesamt-
zuchtwert voll zum Tragen kommt.

Es wurden auch Berechnungen zur Anzahl der
selektierten Jungstiere durchgefiihrt. Dabei
wurde bei einem Anteil von 50% Jungstierbe-
samungen bei den Herdebuchkiihen als auch
bei den Stiermittern die Anzahl der Jungstie-
re und der Jungstier-Stiervater variiert. Je
weniger Jungstier-Stiervater selektiert wer-
den, desto hoher ist der monetére Zuchtfort-
schritt. Aspekte wie Linienverengung oder In-
zucht sind jedoch bei solchen Entscheidungen
zu berlcksichtigen.

3.4.2 Erbfehler und genetische
Besonderheiten

Egger-Danner et al. (2015b) evaluierten ver-
schiedene Zuchtstrategien gegen Erbfehler
am Beispiel Fleckvieh AUSTRIA anhand des
monetdren Zuchtfortschritts pro Jahr. Zum
Zeitpunkt der Studie waren acht Erbfehler bei
Fleckvieh AUSTRIA publiziert. Die Allelfre-
quenzen schwankten zwischen 0,5 und 7% in
der Kuhpopulation. Wenn alle mannlichen
Tragerstiere aus der Zucht eliminiert wiirden,
sowohl im Besamungseinsatz bei den Herde-
buchkihen als auch in der gezielten Paarung,
wadre beim monetaren Zuchtfortschritt pro
Jahr ein Verlust von 7,1% zu erwarten (Tabel-
le 4). Wenn die Tragerstiere in der gezielten
Paarung, aber nicht bei den Herdebuchkiihen
eingesetzt wiirden, so wiirde sich der mone-
tare Zuchtfortschritt pro Jahr um 4,8% redu-
Zieren.
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Tabelle 4. Einfluss der Strategie Merzung mit den Varianten V-10, V-30 und V-50 (d.h. 10%, 30% und
50% der Bullen in Kuhpopulation (HK+NHK) und gezielter Paarung (GP) als Erbfehlertréger gemerzt) auf
monetdren Zuchtfortschritt pro Jahr (monZF/J) in Prozent relativ zu Fleckvieh AUSTRIA 2012

Fleckvieh AUSTRIA Keine Tragerbullen in Kuhpopulation (HK+NHK) und gezielter
2012 Paarung (KM)
V-10 V-30 V-50
monZF/J 100 (31,2 €) 99,0 96,5 92,9
Remontierung JB aus 60 aus 1200 66 aus 1200 85 aus 1200 120 aus 1200
Kandidaten (1:20) (1:18) (1:14) (1:10)

JB=Jungbullen, HK=Herdbuchkiihe, NHK=Nicht-Herdbuchkiihe, KM=Kandidatenmiitter

Ahnliche Auswirkungen auf den Zuchtfort-
schritt wie bei den Erbfehlern gehen mit Se-
lektionsmaBnahmen im Zusammenhang mit
zB der Hornlosigkeit oder B-Kasein-Varianten
(A2) einher.

3.4.3 Reproduktionstechnologien

Die Nutzung der Mdglichkeit von Reprodukti-
onstechnologien wurde am Beispiel Embryo-
transfer im Zusammenhang mit den Strate-
gien zum Erbfehlermanagement bei Fleckvieh
AUSTRIA beleuchtet. Es konnte gezeigt wer-
den, dass durch verstarkten Embryotransfer
der Verlust an Selektionsintensitat durch die
Merzung von Erbfehlertragern teilweise kom-
pensiert werden konnte (Egger-Danner et al.,
2015a). Ein breiter Einsatz von Embryotrans-
fer mit Reduktion des Generationsintervalls
auf der weiblichen Seite lasst bis zu 20% Stei-
gerung des Zuchtfortschrittes erwarten. Die
Auswirkungen des Einsatzes von Reprodukti-
auf den Zuchtfortschritt
wurden gemeinsamen mit Kollegen von der

onstechnologien

Universitat in Aarhus und Viking Genetics de-
tailliert analysiert. Einerseits wurden fir Kuh-
populationen von 500.000 und 50.000 Kiihen
verschiedene Selektionsszenarien und An-
nahmen zum Erfolg der Reproduktionstechni-
ken Embryotransfer und In-Vitro-Fertilisation.
Die Ergebnisse sind in Thomasen et al. 2016
dargestellt. Grundsatzlich kann davon ausge-

gangen werden, dass mit einem verstarkten
Einsatz von Reproduktionstechnologien ein
deutlich héherer jahrlicher Zuchtfortschritt zu
erwarten ist, wobei aber mit einem konse-
quent gesteuerten Anpaarungsmanagement
die Inzuchtentwicklung zu kontrollieren ist.
Der Anteil der in Osterreich geborenen ge-
nomisch gepriiften Jungstiere aus Embryo-
transfer lag 2018 bei 26,5 %. Neben der hohe-
ren Selektionsintensitdt durch mehr Nach-
kommen ist die Verkiirzung des Generations-
intervalls ein wesentlicher Hebel zur Steige-
rung des Zuchtfortschrittes.

3.5 Optimierung Zuchtfortschritt fiur
Gesundheit und andere neue Merkmale
Die Untersuchungen zu Auswirkungen auf Fit-
ness und Gesundheit zeigen, dass die genomi-
sche Selektion generell eine leichte Starkung
der Fitness erwarten ldsst, wenn weiterhin
von allen Kiihen Daten aus der Leistungspri-
fung vorliegen. Durch die geringere Stieran-
zahl ist mit einer héheren Anzahl Nachkom-
men pro Jungstier und daher mit zuverlassige-
ren Zuchtwerten fir Fitness- und Gesund-
heitsmerkmale zu rechnen.

Die Auswertungen von Egger-Danner et al.,
2012a zeigen, dass die genomische Selektion
das Potential hat, den Zuchtfortschritt pro
Jahr auch fur Fitness- und Gesundheitsmerk-
male deutlich zu steigern, die Richtung jedoch
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muss im Gesamtzuchtwert vorgegeben wer-
den. Die Voraussetzung fir Zucht auf Fitness
und Gesundheit sind zuverldssige Daten aus
der Leistungsprifung fir diese Merkmale. Es
besteht die Herausforderung fiir Merkmale,
deren Erfassung erst spater begonnen hat
und fir die nur wenige Stiere mit zuverlassi-
gen Zuchtwerten aus der Nachkommenpri-
fung vorliegen, zB Diagnosedaten von Tierdrz-
ten, Klauenbefunde oder andere neue Merk-
male. Hier ist es wichtig, dass eine Kuhlern-
stichprobe aufgebaut wird, wodurch zuverlas-
sige Phanotypen und Genotypen vorliegen
(siehe Beitrag Schwarzenbacher et al. 2019).
Da diese Merkmale meist niedrige Erblichkei-
ten aufweisen, ist es sehr wichtig, dass diese
Daten von sehr vielen Betrieben und sehr vie-
len Kuhen vorliegen (Egger-Danner et al.
2014). Abbildung 4 zeigt die Anzahl an beno-
tigten Leistungsinformationen von Kiihen und
die
Zuchtwerte. Je hoher die Zuverlassigkeit der

zu erwartenden Zuverldssigkeit der
Zuchtwerte, desto hoher ist auch der zu er-
wartende Zuchtfortschritt fir diese Merkma-

le.

Abbildung 4:
Zuchtwerte nach GréfSe der Kuhlernstichprobe von
0 bis 100.000 Kiihen (Gonzales-Recio et al., 2014)

Erwartete Zuverldssigkeit der
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4. Zusammenfassung

Genomische Zuchtprogramme haben das Po-
tential den Zuchtfortschritt massiv zu stei-
gern. Fir das genomische Zuchtprogramm
Fleckvieh AUSTRIA waren It. Analysen im
Rahmen des Projektes OptiGene um ca. 40%
hohere Zuchtfortschritte beim Gesamtzucht
als auch positive Entwicklungen fir alle ande-
ren Merkmalsbereiche zu erwarten. Wie im
Beitrag von First et al. 2019 zu erkennen ist,
wurden die Erwartungen weitgehend erfillt.
Es ist angebracht, aufbauend auf den Ergeb-
nissen der aktuellen Evaluierung die 2012
festgelegten genomischen Zuchtprogramme
zu (berarbeiten und ggf. weiter zu optimie-
ren. Potential besteht im Anteil der Besamun-
gen mit Jungstieren in allen Pfaden. Diese
MaBnahme kann eine weitere Verkiirzung des
Generationsintervalls bewirken. Der Einsatz
von Reproduktionstechniken ist genauer zu
evaluieren. Bei einem aktuellen Anteil von
26,5% der Jungstiere aus Embryotransfer
scheint Potential nach oben. Die breite Geno-
typisierung von weiblichen Jungrindern bietet
die Chance, dass auf der weiblichen Seite so-
wohl die Selektionsintensitdt erhoht als auch
das Generationsintervall reduziert werden
kann. Bedacht ist auf Strategien im Umgang
mit Erbfehlern, Hornlosigkeit oder geneti-
schen Varianten wie A2 zu nehmen. Die damit
einhergehende Reduktion der Selektionsin-
tensitat geht mit einem Verlust an Zuchtfort-
schritt fiir die Gesamtpopulation einher. Um
mit dem Zuchtprogramm auch neue Merkma-
le erfolgreich verbessern zu kénnen, ist es un-
abdingbar in ausreichend zuverldssige Phano-
typen und Genotypen fir diese Bereiche zu
investieren. Das Zuchtziel gibt die Richtung
vor. Zu erwartende hohere Zuchtfortschritte
generell bieten das Potential, dass Gewich-
tungen im Gesamtzuchtwert zu Gunsten der
Gesundheit verschoben werden und dadurch

ZAR-Seminar 2019 — Egger-Danner — Aspekte zur Optimierung von genomischen Zuchtprogrammen

23



der Zuchtfortschritt fir neue Merkmale ge-
starkt wird. Um moglichst viel Zuchtfortschritt
zu erreichen, sind die einzelnen Schritte im
gesamten Zuchtablauf und im Zuchtpro-
gramm optimal aufeinander abzustimmen
und umzusetzen. Jedes Zuchtprogramm ist

nur so gut wie die Umsetzung in die Praxis.
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Status quo und Analyse der genomischen
Zuchtprogramme in Osterreich und Deutschland

Christian Fiirst', Hermann Schwarzenbacher! und Reiner Emmerling?

1ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH, Wien

2Bayerische Landesanstalt fur Landwirtschaft, Institut fur Tierzucht

1. Einleitung

Die Einflihrung der genomischen Zuchtwert-
schatzung (gZWS) im Jahr 2010 bei der Rasse
Holstein und 2011 bei den Rassen Fleckvieh
und Braunvieh in Osterreich und Deutschland
brachte gravierende Anderungen bei den
Zuchtprogrammen mit sich. Die EU-
Verordnung 2016/1012 definiert eine Min-
destsicherheit von 50% beim Milchwert um
Samenportionen eines Besamungsstieres von
Milch- und Doppelnutzungsrassen Uber den
Prufeinsatz hinaus vermarkten zu dirfen. Die-
se Mindestsicherheit wird bei genomischen
Zuchtwerten (gZW) in der Regel deutlich
Uberschritten, womit einem breiten Einsatz
von Jungstieren in der Besamung nichts im
Wege steht. In wissenschaftlichen Publikatio-
nen (z.B. Meuwissen et al.,, 2001; Schaeffer,
2006) wurde durch die genomische Selektion
eine Verdoppelung des Zuchtfortschritts pro
Jahr in Aussicht gestellt.

In diesem Beitrag sollen einerseits die Ande-
rungen bzw. der aktuelle Stand der Zuchtpro-
gramme in Osterreich und Deutschland und
andererseits die Aussagekraft und Haltbarkeit
der genomischen Zuchtwerte dargestellt wer-
den. Die Auswertungen konzentrieren sich
dabei Uberwiegend auf die Rasse Fleckvieh,
bei Braunvieh und Holstein sind die Populati-
onen in Osterreich hiufig zu klein fir aussa-
gekraftige Analysen.

2. Entwicklung und aktueller Stand

2.1 Phanotypische Entwicklung in
Osterreich

Die phéanotypische Entwicklung bei einigen
ausgewahlten Merkmalen in den letzten 10
Jahren in Osterreich ist fiir die Rassen Fleck-
vieh, Braunvieh und Holstein in Tabelle 1 dar-
gestellt. Diese Entwicklungen beruhen sehr
stark auf Verbesserungen im Umweltbereich,
also in Management, Fiitterung und Haltung,
aber auch auf genetischen Veranderungen.
Generell kann die phanotypische Entwicklung
als sehr positiv eingeschatzt werden. Bei sehr
deutlichen Milchleistungssteigerungen konnte
das Niveau im Fleischbereich zumindest ge-
halten und einige wichtige Fitnesskriterien
sogar merklich verbessert werden. Die geno-
mische Selektion spielt hier allerdings erst in
den letzten Jahren eine gewisse Rolle.

Tabelle 1: Phinotypische Entwicklung einiger aus-
gewdhlter Merkmale von 2008 bis 2018 (Zucht-
Data, 2008, 2018).

Fleckvieh Braunvieh Holstein
Merkmal 2008 2018 2008 2018 2008 2018
Milch-kg 6702 7661 6817 7461 8211 8945
Fett-% 4,17 4,13 4,14 4,13 4,13 4,03
EiweiB-% 3,43 3,43 341 3,50 3,25 3,31
Nettozun.(g) 686 715 585 602 564 572

Handelskl.! 3,6 3,6 2,5 2,6 1,7 1,9

Nutzungsd. 3,75 3,86 386 3,78 3,48 3,38
Lebenslstg 24986 29825 26413 28431 29197 31226
Zw.kalbez. 392 388 415 416 413 411
Zellzahl? 200 182 247 201 284 231

IHandelsklasse: E=5, ..., P=1, Daten von Schlachtstieren
2Zellzahl in 1000
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2.2 Genomische Zuchtprogramme in
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schen Zuchtprogramme fir Fleckvieh, Braun-
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Abbildung 1: Genomisches Zuchtprogramm
. 0 .
Eleckvieh Austria. Rasse Holstein werden 90% angestrebt. Die
daraus geborenen mannlichen Kalber werden
—— 54.000 Zuchtprogramm genotypisiert und daraus in einem Verhaltnis
Herdebuchkiih
! = :c < EBAUNVIEHINSHRA von etwa 1 : 40 beim Fleckvieh bzw. 1 : 20 bei
: Kandidatenmitter [« = = = = = = - - Braunvieh und Holstein die besten Jungstiere
: ¥ ' selektiert. Diese sollen dann bei Fleckvieh und
: A00 bendidaten Braunvieh an die Halfte bzw. bei Holstein an
:
i
1

¥
Remontierung: 1:20
]

eingesetzt werden.

2.3 Genotypisierungen
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sen speziell im Jahr 2018 vor allem aufgrund
Abbildung 3:

Holstein Austria.

Genomisches  Zuchtprogramm  diverser ~ Kuh-/Herdengenotypisierungspro-

jekte (Braunvieh-Vision, FOKUHs, usw.) deut-
lich gestiegen (Schwarzenbacher und Edel,
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2019). Bei diesen Projekten geht es darum,
die bisherigen Stierlernstichproben mit Kithen
zu erweitern bzw. reine Kuhlernstichproben
aufzubauen, um die Sicherheit der gZWS zu
steigern bzw. fir neue Merkmale (z.B. Ge-
sundheit) Uberhaupt zu ermdéglichen. AuBer-
dem sollen die gZWe die innerbetriebliche Se-
lektion und damit den Zuchtfortschritt ver-
bessern.

60.000
50.000

40.000

- ‘

0
2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018
Jahre

Anzahl| Genotypisierungen
N w
= o
o (=]
o (=]
o o

sFV-M mBV-M = FV-W mBV-W
Abbildung 4: Anzahl Genotypisierungen bei mdnn-
lichen (M) und weiblichen (W) Tieren nach Unter-
suchungsjahr fiir Fleckvieh (FV) und Braunvieh (BV,
0+D).
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Abbildung 5: Angekaufte KB-Stiere bei Fleckvieh
(FV) und Braunvieh (BV) in O+D.

Insgesamt liegen fiir die Rassen Fleckvieh und
Braunvieh (Stand Maérz 2019) fast 200.000
Genotypen mit ca. 11 Milliarden SNPs vor. Die
Kalibrierung (Lernstichprobe) umfasste im
Dezember 2018 fiir die Milchmerkmale beim
Fleckvieh 10.562 Stiere und beim Braunvieh

5.037.

So eindrucksvoll die Zahlen in der gemeinsa-
men ZWS Deutschland-Osterreich-Tschechien
auch sein mogen, so niedrig sind sie im inter-
nationalen Vergleich. In den USA liegen uber
alle Rinderrassen hinweg bereits Gber 3 Milli-
onen Genotypen vor; bei Holstein sind es ins-
gesamt 2,6 Millionen, davon immerhin 2,3
Millionen von Kiihen (CDCB, 2019).

2.4 Einsatz genomischer Jungvererber

Da die Sicherheiten der genomischen Zucht-
werte in den Milchmerkmalen normalerweise
deutlich Uber die rechtlich fir den breiten
Einsatz erforderlichen 50% hinausgehen, kon-
nen Jungstiere (GJV) lber den friheren Prif-
feinsatz hinaus eingesetzt werden. Dadurch
konnte die Anzahl der angekauften Stiere
deutlich reduziert werden — der Ankaufspreis
ist aber im Gegenzug deutlich gestiegen.

In Abbildung 5 ist die Anzahl der angekauften
Besamungsstiere in Osterreich und Deutsch-
land dargestellt. Beim Fleckvieh hat sich seit
der Einfliihrung der gZWS die Anzahl von ca.
650 auf 420, beim Braunvieh von 150 auf et-
wa 80 pro Jahr reduziert. In Osterreich ist der
Riickgang beim Fleckvieh von ca. 120 auf 70
bzw. beim Braunvieh von 25 auf 10 angekauf-
te Stiere pro Jahr. Somit liegt die Anzahl ge-
kaufter Jungstiere beim Fleckvieh aktuell et-
was Uber und beim Braunvieh unter den im
Zuchtprogramm vorgesehenen Zahlen (siehe
Abbildung 1 und 2).

Aus den Zahlen in den Abbildungen 4 und 5
Iasst sich die inzwischen sehr hohe Selektions-
intensitat bei den KB-Stieren erkennen. Beim
Fleckvieh kann man von einem Verhaltnis von
angekauft zu untersucht von ca. 1:10 zu Be-
ginn der gZWS bzw. aktuell ca. 1:30 in der
Gesamtpopulation Osterreich und Deutsch-
land ausgehen. In Osterreich liegt das Ver-
haltnis bereits iber 1 : 40. Dieser Wert geht in
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einzelnen Zuchtgebieten auch deutlich dar-
Uber hinaus. Beim Braunvieh hat sich dieser
Wert bei ca. 1: 25 stabilisiert. Die Remontie-
rung entspricht daher etwa den angestrebten
Werten (Abbildung 1 und 2).

Einer der entscheidenden Vorteile der gZWS$S
ist die Verkilirzung des Generationsintervalls.
In Abbildung 6 ist das durchschnittliche Alter
der Eltern bei der Geburt der dsterreichischen
KB-Stiere zu finden. Bei beiden Rassen hat
sich das Durchschnittsalter weitgehend hal-
biert, beim Fleckvieh von 6 auf knapp Uber 3,
beim Braunvieh von 7 auf knapp unter 4 Jah-
re. Beim Fleckvieh gibt es einige Stiere, wo
dieser Wert bei 2 Jahren liegt, also aus einem
ET von Jungrindern mit einem GJV.
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Alter der Eltern bei Geburt (J.)
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Abbildung 6: Alter der Eltern bei Geburt der KB-
Stiere bei Fleckvieh (FV) und Braunvieh (BV) in O.
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Abbildung 7: Alter der Eltern bei Geburt der KB-
Stiere getrennt nach Vater und Mutter beim Fleck-
vieh (nur O).
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In Abbildung 7 ist am Beispiel des Fleckviehs
zu sehen, dass die Verkiirzung des Generati-
onsintervalls ganz besonders von der Vater-
seite herrihrt und zu einem geringeren Anteil
von der Mutterseite.

Im Jahr 2018 haben bei 14,1% der angekauf-
ten Stiere zum Zeitpunkt ihrer Geburt die ge-
netischen Mitter noch nicht abgekalbt, das
heillt, sie stammten aus einer Spillung bei ei-
nem Jungrind. Im Jahr 2017 lag dieser Pro-
zentsatz sogar bei 25,3%, vor Einflihrung der
gZWS unter 5%. Es ist zu erwarten, dass die-
ser Anteil in Zukunft noch weiter steigen wird.

In den Osterreichischen Zuchtprogrammen
Fleckvieh Austria und Braunvieh Austria ist ein
Besamungsanteil von 50%, bei Holstein Aus-
tria von 70% mit GJV in der Population vorge-
sehen (Abbildung 1-3). In den Abbildungen 8
(Fleckvieh), 9 (Braunvieh) und 10 (Holstein) ist
die Entwicklung des GJV-Besamungsanteils
seit Beginn der gZWS in den Lindern Oster-
reich, Bayern und Baden-Wirttemberg zu se-
hen. In der Auswertung wurden nur Besa-
mungen (KB) von Fleckvieh-Stieren auf Fleck-
vieh-Kiihe, Braunvieh auf Braunvieh bzw. Hol-
stein auf Holstein bericksichtigt. Das heil3t,
Natursprungbelegungen oder Besamungen
mit anderen Rassen (z.B. Gebrauchskreuzun-
gen) wurden hier nicht bericksichtigt. Vor
Einfiihrung der gZWS lag der Priifanteil Gber-
wiegend bei ca. 20-30%. Mit der Einfiihrung
der gZWS im August 2011 beim Fleckvieh
bzw. Dezember 2011 beim Braunvieh ist der
GJV-Anteil in allen Populationen mehr oder
weniger rasch gestiegen. Der GJV-Anteil liegt
sowohl bei Fleckvieh als auch Braunvieh in
Baden-Wiirttemberg deutlich am hochsten
und aktuell bei ca. 75% beim Fleckvieh und
fast 90% beim Braunvieh. In Bayern ist der
Anteil am niedrigsten. In Osterreich betrigt
der GJV-Anteil derzeit ca. 55% beim Fleckvieh
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und 65% bei Braunvieh und Holstein. In ein-
zelnen Regionen werden durch einen sehr ge-
ringen GJV-Anteil die Moglichkeiten der gZWS
bei weitem nicht ausgenutzt. Aus fachlicher
Sicht ist ein wesentlich hoherer GJV-Anteil an-
zustreben (Egger-Danner und Willam, 2019).
In manchen Populationen weltweit liegt der
GJV-Anteil sogar Uber 90% (z.B. Stalhammar,
2018).

Ein positiver Nebeneffekt der Verfligbarkeit
von Genomdaten ist die deutlich erleichterte
Vermeidung von Erbfehler-Risikopaarungen
durch die Untersuchung von zahlreichen Erb-
fehlern und genetischen Besonderheiten. Die
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Abbildung 8: Anteil Besamungen mit genomischen
Jungvererbern (GJV) beim Fleckvieh (AT=Osterreich,
BY=Bayern, BW=Baden-W/irttemberg).
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Abbildung 9: Anteil Besamungen mit genomischen

Jungvererbern (GJV) beim Braunvieh
(AT=Osterreich, BY=Bayern, BW=Baden-Wiirttemberg).

genetische Besonderheit der Hornlosigkeit
nimmt dabei eine besondere Stellung ein. In
Abbildung 11 ist die Entwicklung der Besa-
mungen mit Hornlosstieren (hetero- und ho-
mozygot) beim Fleckvieh dargestellt. Aktuell
liegt der Anteil an Hornlosbesamungen in den
Lindern zwischen 15 und 25%. Wenn man
bedenkt, dass mehr als 80% der Hornlosbe-
samungen mit einem GJV gemacht werden,
wird klar, dass der Anteil Besamungen mit
behornten GJV z.B. in Bayern nur bei etwa
30% liegt. Das bedeutet, dass der GJV-Anstieg
in manchen Gebieten fast ausschlieRlich vom
Hornlossegment kommt.

Anteil GJV (%)
o
S

Abbildung 10: Anteil Besamungen mit genomi-
schen Jungvererbern (GJV) bei Holstein (O).

Anteil Hornlosbesamungen (%)

Besamungsmonal
—AT —BY —BW

Abbildung 11: Anteil Besamungen mit Hornlos-

stieren (hetero- und homozygot) beim Fleckvieh

(AT=Osterreich, BY=Bayern, BW=Baden-Wiirttemberg).
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Abbildung 12: Genfrequenz der KB-Stiere fiir die

wichtigsten Erbfehler beim Fleckvieh
(FH2=Minderwuchs, DW=Zwergwuchs, ZDL=Zink-
defizienz-like Syndrom, TP=Thrombopathie, ARA=
Spinnengliedrigkeit, BH2=Braunvieh-Haplotyp 2,
FH5=Fleckvieh-Haplotyp 5).

So positiv die Verfligbarkeit von Gentester-
gebnissen flr zahlreiche Erbfehler zur Ver-
meidung von Risikopaarungen ist, so proble-
matisch kann sie flir den Zuchtfortschritt sein.
In den Abbildungen 12 und 13 sind die durch-
schnittlichen Genfrequenzen fiir die wichtigs-
ten Erbfehler bei den Fleckvieh- und Braun-
vieh-Besamungsstieren dargestellt. Daraus
lasst sich sehr gut erkennen, dass, bis auf ein-
zelne Ausnahmen, in den letzten Jahren keine
Trager von bekannten Erbfehlern fir den Be-
samungseinsatz angekauft wurden. Das muss
zwangslaufig zu einer Verringerung des Zucht-
fortschritts fihren. Bei einer besseren Abde-
ckung der Population mit Anpaarungspro-
grammen (z.B. OptiBull), in denen Risikopaa-
rungen ausgeschlossen werden, kénnten auch

Erbfehlertrager sinnvoll eingesetzt werden.

Einzelne Ambitionen zur Forcierung der A2-

Beta-Kasein-Genotypen werden den

Zuchtfortschritt
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Belege,

die

moglichen zusatzlich

bremsen, trotz nur spdrlicher

die
menschliche

wissenschaftlicher was

Auswirkungen auf

Gesundheit anbelangt.

Genfrequenz (%)

Geburtsjahre
Abbildung 13: Genfrequenz der KB-Stiere fiir die
Erbfehler
(BH2=Braunvieh-Haplotyp 2, WEA=Weaver, SMA=
SDM-=Spinale
Dysmyeliniserung, ARA=Spinnengliedrigkeit).

wichtigsten beim Braunvieh

Spinale Muskelatrophie,
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Abbildung 14: Anteil der in den Jahren 2012, 2015
und 2018 angekauften KB-Stiere, bei denen der
Vater zum Zeitpunkt der Belegung noch ein GJV
war (O).

Braunvieh

In der gezielten Paarung (Teststiervater auf
Stier- bzw. Kandidatenmutter) sind bei Fleck-
vieh und Braunvieh in Osterreich 75% aller
Besamungen mit einem GJV vorgesehen (sie-
he Abbildung 1 und 2). Hierbei werden nicht
in allen Verbanden gezielt Stiermitter ausge-
wahlt und angepaart, sodass eine diesbeziigli-
che Auswertung nicht aussagekraftig ware.
Bei einer Analyse der angekauften KB-Stiere
zeigt sich allerdings, dass im Jahr 2018 bei
Uber 90% aller angekauften KB-Stiere der Va-
ter zum Zeitpunkt der Belegung noch ein GJV
war (Abbildung 14). Der Anteil ist seit Beginn
sehr stark gestiegen und dirfte auch noch
etwas zulegen. Das bedeutet, dass aktuell fast
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ausschlieBlich Stiere mit einem GJV als Vater
angekauft werden, da diese in der Regel ge-
netisch Uberlegen sind. Ein Ankauf von S6h-
nen von NK-Stieren macht nur mehr im Aus-
nahmefall Sinn, wenn dieser als GJV ,liberse-
hen’ wurde oder im ZW stark gestiegen ist.

Ein Problem beim Einsatz der GJV ist die sehr
ungleiche Verteilung. Einzelne, meist sehr
teuer angekaufte Top-GJV werden libermaRig
stark eingesetzt und erhohen das Risiko fir
das genomische Zuchtprogramm durch mogli-
che Abstlrze deutlich. In Tabelle 2 sind die
Stiere mit den meisten Besamungen als GJV in
der ZWS-Population beim Fleckvieh
(O+D+CZ+IT) zu finden. Mit immerhin 10 Stie-
ren, davon 3 hornlosen, wurden mehr als
50.000 Besamungen durchgefiihrt bevor sie
Nachkommen-gepriift (NK) waren.

Tabelle 2: Fleckvieh-Stiere mit den meisten Besa-
mungen als GJV in O+D+CZ+IT (Stand ZWS

Apr. 19).

Name Gebj. KB als GJV
MAHANGO Pp* 2013 100.447
HERZSCHLAG 2014 83.290
EVERGREEN 2013 82.900
HARIBO 2013 81.185
INCREDIBLE PP* 2013 70.802
MINT 2012 65.636
MONUMENTAL 2014 56.926
SENSATION PP* 2013 52.047
HUBRAUM 2013 51.402
EVEREST 2010 50.528

2.5 Genetische Trends
Das durchschnittliche genetische Niveau der

KB-Stiere im Gesamtzuchtwert (GZW) ist in
den Abbildungen 15 (Fleckvieh) und 16
(Braunvieh) zu sehen. Der GZW steigt stark
an, wird aber speziell beim Fleckvieh durch
den hohen Anteil der genetisch hornlosen
Stiere von 15-20% und deren (iberwiegend
etwas niedrigerem Niveau leicht gebremst.
Die hornlosen Stiere haben zwar durch die

Selektionsmoglichkeiten der gZWS stark
aufgeholt, liegen aber vor allem bei Milch,
Melkbarkeit und Euter im Schnitt noch etwas

unter den behornten Stieren.

Beim Braunvieh spielte die Hornlosigkeit
lange keine Rolle, erst seit der Einfiihrung der
gZWS werden 4-10 hornlose Stiere pro Jahr in
Deutschland und Osterreich angekauft.

140
120 )

100 =

80 At —alle

GZW
N
<

60 [\ N 72 — -hornlos

40

20

9 +r+—T—r—r—Tr—TTT—TT—r"

N Qo) o
) ) )
NS

Geburtsjahre

Abbildung 15: Durchschnittl. GZW der Fleckvieh-
KB-Stiere in O und D (ZWS Dez. 18).
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Abbildung 16: Durchschnittl. GZW der Braunvieh-
KB-Stiere in O und D (ZWS Dez. 18).

ist die
durchschnittlichen

In den Abbildungen 17 und 18
Entwicklung des
Besamungsniveaus hinsichtlich GZW beim
Fleckvieh und Braunvieh in Osterreich
dargestellt. Es ist ein sehr deutlicher Anstieg
des Besamungsniveaus festzustellen und
auch, dass die GJV mehr oder weniger
deutlich UGber den NK-Stieren liegen. Diese
Uberlegenheit wiirde ohne Hornlos-Stiere

noch deutlicher ausfallen.
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Ein hohes genetisches Niveau der Besa-
mungsstiere ist Grundvoraussetzung flr eine
positive genetische Entwicklung der Populati-
on. Letztlich entscheidend ist die zlichterische
Entwicklung der Kuhpopulation, also der ge-
netische Trend bei den Kiihen. In den Abbil-
dungen 19 (Fleckvieh) und 20 (Braunvieh)
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Abbildung 17: Entwicklung des GZW-Besamungs-
niveaus fiir GJV und NK-Stiere beim Fleckvieh in O
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niveaus fiir GJV und NK-Stiere beim Braunvieh in O
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In Tabelle 3 sieht man am Beispiel Fleckvieh,
dass die GZW-Entwicklung in den aktuellsten
Geburtsjahrgangen deutlicher positiver ist als
in den Jahren und Jahrzehnten davor. Die
Steigerung entspricht dabei anndhernd dem
in Modellrechnungen geschatzten 30-40%
hoheren Zuchtfortschritt, allerdings unter der
Annahme einer exakten Umsetzung des

Zuchtprogramms (Egger-Danner und Willam,

sind die Trends fir den Gesamtzuchtwert
(GZW), Milchwert (MW), Fleischwert (FW)
und Fitnesswert (FIT) dargestellt. Bei beiden
Rassen ist die Entwicklung in GZW und MW
sehr deutlich positiv, im Fleisch stabil und in
der Fitness seit einigen Jahren ebenfalls deut-
lich positiv.
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Abbildung 19: Genetische Trends bei Fleckvieh-
Kiihen in O.
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Abbildung 20: Genetische Trends bei Braunvieh-
Kiihen in O.

2012; 2019). Es ist jedoch zu bedenken, dass
der Betrachtungszeitraum fiir eine aussage-
kraftige Beurteilung der Auswirkungen der
genomischen Selektion noch zu kurz ist. Mit
gezielten Anpaarungen mit GJV wurde erst
2011 begonnen, die daraus resultierenden
Kalber wurden also erst ab 2012 geboren. Die
aus diesen Kalbern angekauften Stiere wur-
den ab etwa 2013 in der KB eingesetzt, sodass
der Geburtsjahrgang 2014 der erste Jahrgang
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mit einem gréReren Anteil von Téchtern ge-
nomischer Jungvererber ist. Es ist daher zu
erwarten, dass trotz nicht optimaler Umset-
zung der genomischen Selektion in der Praxis
(ungleicher Einsatz der GJV, Erbfehler, Horn-
losigkeit, zu niedriger GJV-Anteil, ...) in den
kommenden Jahren noch starker positive Ef-
fekte zu sehen sein werden.

Tabelle 3: Genetischer Trend der Fleckvieh-Kiihe
pro Jahr in O von 2000 bis 2010 bzw. 2010 bis
2015.

von-bis GZW MwW FW FIT
2000-2010 +2,0 +2,2 +0,0 +0,4
2010-2015  *2,5 +2,5 +0,3 +0,8

Eine strengere Selektion ist haufig auch mit
einem Anstieg der Inzucht verbunden. In Ab-
bildung 21 ist die Entwicklung des Inzuchtko-
effizienten bei den weiblichen Tieren in Os-
terreich dargestellt. Daraus kann man erken-
nen, dass sich die Inzucht-Entwicklung durch
die genomische Selektion nicht verschlechtert
hat. Die gZWS bietet auch die Chance einzel-
ne Top-Stiere aus bisher weniger erfolgrei-
chen Linien zu selektieren und so auch die
genetische Vielfalt ohne Verlust von Zucht-
fortschritt zu erhalten.

Inzuchtkoeffizient (%)
F

0 T T
O oV o> 00 0P O Vo> 0 POV >L RO NN LD
PR R PR DR D DR PRE SN AN
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Abbildung 21: Entwicklung des Inzuchtkoeffizien-
ten bei den weiblichen Tieren in O.

3. Wie aussagekraftig sind die
genomischen Zuchtwerte?

Die Aussagekraft der gZWe wird im Folgenden
auf drei Arten untersucht: a) wie gut halten
die Zuchtwerte von GJV sobald Tochterleis-
tungen vorliegen, b) wie passen die Leistun-
gen der Téchter mit den genomischen Vater-
Zuchtwerten zusammen und c) wie passen die
gZWe von weiblichen Jungrindern mit ihren
spateren Leistungen als Kuh zusammen?

Die Darstellungen beschranken sich aufgrund
der aussagekraftigen Datenmenge fast aus-
schlieBlich auf das Fleckvieh, kénnen aber
auch auf das Braunvieh umgelegt werden, da
die gleichen ZWS-Systeme verwendet wer-
den.

3.1 Stiere: Zuchtwertstabilitit

Fiir die Analyse der Stier-ZWe wurden alle
790 AT- und DE-Fleckvieh-Stiere, die im April
2016 (erste ZWS nach GZW-Umstellung) noch
ein GJV und bei der ZWS im Dezember 2018
bereits ein Nachkommen-gepriifter Stier wa-
ren, verwendet. Als offiziell Nachkommen-
geprift (NK) gilt ein Stier dann, wenn die
GZW-Sicherheit 75%
Tochter 10 Herden eine
Milchleistung aufweisen und bereits 20 Téch-

mindestens betragt,

in mindestens

ter in die Exterieur-ZWS eingegangen sind. Als
zusatzliche Grenzen musste bei dieser Analy-
se die Sicherheit des GZW als GJV unter 70%
und als NK tber 80% liegen. Durch diese ein-
fache Gruppierung kann es jedoch sein, dass
bei manchen GJV bereits im April 16 Nach-
kommeninformation bei einzelnen Merkma-
len (Fleisch, Kalbeverlauf paternal, Vitalitat)
vorgelegen haben kann. Zu beachten ist au-
Rerdem, dass hier geschatzte Zuchtwerte mit
ca. 65% Sicherheit mit geschatzten Zuchtwer-
ten mit ca. 85% Sicherheit verglichen werden
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und somit keine sicheren Aussagen hinsicht-
lich des wahren Zuchtwerts moglich sind.

In Abbildung 22 sind die GZW-Anderungen
dieser Stiere von April 16 auf Dezember 18
gruppiert nach GZW vom April 16 dargestellt.
Die Basisanpassung von 6,0 GZW-Punkten seit
April 16 wurde bei der Auswertung berick-
sichtigt. Aus der Darstellung kann man erken-
nen, dass die GZWe im Schnitt in allen GZW-
Gruppen sehr gut halten. Die Topgruppe der
GJV, die im April 16 einen GZW von mindes-
tens 130 hatten, ist im Schnitt von 132,0 auf

09 .

Differenz akt. gZW minus alter gZW

-3

mbis 111 =112-117 = 118-123 = 124-129 wmab 130

Abbildung 22: GZW-Anderungen der Fleckvieh-KB-
Stiere, die von GJV auf NK gewechselt haben,
gruppiert nach altem GZW (Diff. ZW Dez.18 —
Apr.16, basisangepasst)
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Abbildung 23: GZW-Anderungen der Fleckvieh-KB-
Stiere, die im April 2016 als GJV einen GZW von
tiber 130 hatten und im Dez. 2018 ein NK waren
(Diff. ZW Dez.18 — Apr.16, basisangepasst)

124,9 gefallen, wenn man die Basisanpassung
ausgleicht, bleiben -1,1 Punkte Ubrig. Wissen-
schaftliche Untersuchungen zeigen (Erbe et
al., 2017; Schwarzenbacher, 2017; Masuda et
al., 2018), dass ein leichter ZW-Rickgang bei
einer Gruppe von stark selektierten Tieren in
der konventionellen ZWS bei Auflaufen der
ersten Tochterleistungen zu erwarten ist. Die-
ser ohnehin minimale Rickgang wird mit stei-
gender Sicherheit wieder kleiner und passt
daher gut mit den theoretischen Erwartungen
zusammen.
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Abbildung 24: Genomische GZWe vom April 2016
(alt) und Dezember 2018 (neu), der Fleckvieh-KB-
Stiere, die seit April 2016 von GJV auf NK gewech-
selt haben.
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Abbildung 25: Zusammenhang zw. genom. Milch-
ZW als GJV (Apr. 16) und umweltkorrigierter Leis-
tung der Tochter beim Fleckvieh (1. und 2. Lakt.,
Dez. 18).
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In Abbildung 23 sind die (basisangepassten)
GZW-Anderungen aller 48 Stiere dieser Top-
gruppe dargestellt. Daraus kann man sehen,
dass die Abweichungen nach oben und unten
anndhernd gleich ausgepragt sind. Der starks-
te Abfall ist beim Stier EPINAL zu verzeichnen,
der von 135 auf aktuell 114 gefallen ist, basis-
angepasst also -15 GZW-Punkte. Positivster
Ausreiler ist der Stier WIKINGER, der von 131
auf 138 gestiegen ist, das entspricht basisan-
gepasst +13 GZW-Punkte.

In Abbildung 24 sind die alten und neuen
GZWe fiir alle 790 Stiere dieser Auswertung
als Punktewolke dargestellt. Der Zusammen-
hang ist erwartungsgemal, mit ein paar,
ebenfalls erwartbaren Ausreillern.

3.2 Stiere: genomischer Zuchtwert und
Tochterleistung

Die Stabilitdit der Zuchtwerte ist selbstver-
standlich wichtig (Punkt 3.1), noch wichtiger
ist allerdings der Zusammenhang zwischen
ZW und Leistung, in diesem Fall zwischen ZW
als GJV und Leistung der Tochter.

In Abbildung 25 ist der Zusammenhang zwi-
schen dem gZW fir die Milchmenge als GJV
im April 16 mit den spateren Leistungen ihrer
Tochter in der 1. und 2. Laktation beim Fleck-
vieh dargestellt. Da die Tochter in unter-
schiedlichsten Herdenniveaus produzieren
und von genetisch sehr unterschiedlichen K-
hen abstammen, wird die Leistung nach Kor-
rektur der Umwelteinfliisse und des Anpaa-
rungsniveaus dargestellt (,,yield deviations” =
YD). Aus der Darstellung kann man sehr gut
erkennen, dass die Voraussage der durch-
schnittlichen Tochterleistungen basierend auf
dem gZW als GJV sehr gut funktioniert. Bei
Stieren mit einem gZW von +1000 kg Milch
erwartet man, dass seine Tochter (bei Anpaa-

rung an eine durchschnittliche Stichprobe und

in einer durchschnittlichen Umwelt) eine um
500 kg uberdurchschnittliche Milchleistung
pro Laktation aufweisen. In der Praxis passen
die Werte (+436 in der 1. und +520 in der 2.
Laktation) also sehr gut zur theoretischen Er-
wartung.

3.3 Kiihe: genomischer Zuchtwert und
Eigenleistung

Interessant ist nicht nur der Zusammenhang
zwischen Stier-ZW und Tochterleistung, son-
dern auch der Zusammenhang zwischen dem
gZW als Kalb bzw. Jungrind und der spateren
Leistung als Kuh.

Abbildung 26 zeigt den Zusammenhang zwi-
schen dem gZW fir die Milchmenge von
Jungrindern bzw. Kalbinnen vom April 16 und
der bisher vorliegenden (unkorrigierten) Ab-
solutleistung fiir die 1. und 2. Laktation dieser
Tiere. In der ersten Laktation standen 3290, in
der zweiten 1585 Kihe fiir die Auswertung
zur Verfligung. Kihe, die im April 16 (als
Jungrind/Kalbin) einen gZW fir Milchmenge
von mindestens +1000 hatten, weisen eine
durchschnittliche Erstlaktationsleistung von
9.435 kg und eine 2. Laktation von 10.431 kg
Milch auf. Damit liegen sie um ca. 1800 bzw.
1600 kg Uber der Gruppe mit etwa durch-
schnittlichem gZW fir Milchmenge. Da Tiere
mit hohen Zuchtwerten im Schnitt in Betrie-
ben mit besserem Management stehen, ist es
auch hier notwendig, die Leistung auf ver-
gleichbare bzw. durchschnittliche Umwelt-
verhaltnisse zu korrigieren. In den Abbildun-
gen 27 (Fleckvieh) und 28 (Braunvieh) sind
diese umweltkorrigierten Leistungen darge-
stellt. Die Uberlegenheit in den einzelnen
Gruppen entspricht, dhnlich wie bei den Stie-
ren, ziemlich exakt den theoretischen Erwar-
tungen. Z.B. zeigt die Gruppe mit einem gZW
von mindestens +1000 kg Milch im Schnitt
dann eine entsprechend hohere Leistung als
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Kuh, also beim Fleckvieh konkret +1099 und
+1210 kg flr die 1. bzw. 2. Laktation.

Diese sehr gute Ubereinstimmung mit der
Theorie lasst sich selbstverstandlich nicht auf
jedes Einzeltier Gbertragen. Bei einzelnen Ki-
hen kénnen die Abweichungen von der theo-
retischen Erwartung gravierend sein, wie aus
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Abbildung 26: Zusammenhang zw. genom. Milch-
ZW als Jungtier (Apr. 16) und Absolutleistung als
Kuh beim Fleckvieh (1. und 2. Lakt.).
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Abbildung 27: Zusammenhang zw. genom. Milch-
ZW als Jungtier (Apr. 16) und umweltkorrigierter
Leistung (YD) als Kuh beim Fleckvieh (1. und 2.
Lakt.).
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der Abbildung 29, einer Boxplot-Darstellung
fur die 1. Laktation, ersichtlich ist. In der
+1000-Gruppe gibt es z.B. ein Tier, das sogar
unter -1000 kg liegt, andererseits gibt es z.B.
auch zwei Tiere aus der untersten Gruppe, die
sogar liber +2000 kg umweltkorrigierte Leis-
tung aufweisen.
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Abbildung 28: Zusammenhang zw. genom. Milch-
ZW als Jungtier (Apr. 16) und umweltkorrigierter
Leistung (YD) als Kuh beim Braunvieh (1. Lakt.).

umweltkorrigierte Milchmenge (YD)

2|

o
o

2
(=}

g
o

o

&
=1
a

umweltkorrigierte Leistung (YD)
2
o

=}
=3
S

-1500

2000 . s
250-499 500-749 750-999

genom. Milch-ZW ohne Eigenleistung

Abbildung 29: Zusammenhang zw. genom. Milch-
ZW als Jungtier (Apr. 16) und umweltkorrigierter
Leistung als Kuh beim Fleckvieh als Boxplot-
Darstellung (1. Lakt.).
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Abbildung 30: Umweltkorrigierte Leistung (1.
Lakt.) als Kuh bei Auswahl der besten xx% Jungtie-
re nach genom. ZW bzw. nach konv. Ahnenindex
beim Fleckvieh.

In den Abbildungen 30 und 31 ist der Ver-
gleich der umweltkorrigierten Leistungen (YD)
bei Auswahl der besten Tiere nach gZW bzw.
nach konventionellem Ahnenindex fur die 1.
bzw. 2. Laktation dargestellt. Die Selektion
nach gZW ist in allen Fallen Gberlegen, aber
ganz speziell im Spitzenbereich. Das bedeutet,
wenn man in der Spitzenzucht (Stier- bzw.
Kandidatenmitter, Embryotransfer, gezielte
Paarung) nur einen geringen Prozentsatz der
besten Tiere bendtigt, ist die Selektion nach
gZW der Selektion nach konventionellem Ah-
nenindex deutlich tGberlegen. Auch fir die in-
nerbetriebliche Selektion, wo man z.B. 50 o-
der 70% der weiblichen Tiere bendtigt, ist
ebenfalls eine Uberlegenheit gegeben, die
aber geringer ausfallt. Bei einem Prozentsatz
von z.B. 50% betrigt die Uberlegenheit 74 kg
in der 1. und 63 kg in der 2. Laktation. Wenn
man eine durchschnittliche Anzahl von vier
Laktationen pro Kuh unterstellt, wiirde sich
das zu einer um ca. 250-300 kg hoheren Le-
bensleistung pro Kuh aufsummieren.

4. Resuiimee

Die Zuchtprogramme haben sich durch die
Einfihrung der genomischen Selektion welt-
weit stark verandert. Durch die deutlich ho-
heren ZW-Sicherheiten werden bereits Jung-
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Abbildung 31: Umweltkorrigierte Leistung (2.
Lakt.) als Kuh bei Auswahl der besten xx% Jungtie-
re nach genom. ZW bzw. nach konv. Ahnenindex
beim Fleckvieh.

stiere breit eingesetzt. Der Anteil der GJV an
allen Besamungen ist dabei zwischen Regio-
nen und Rassen extrem unterschiedlich, aber
im Durchschnitt noch zu niedrig. Durch den
niedrigen GJV-Anteil in manchen Regionen
kann der mogliche grofle Zuchtfortschritt
nicht voll ausgeschopft werden. Hinderlich fur
den Zuchtfortschritt sind auch der zu starke
Einsatz einzelner Stiere, der strenge Aus-
schluss von Erbfehlertragern und die starke
Beriicksichtigung der Hornlosigkeit und ande-
rer genetischer Besonderheiten.

Die Analysen zeigen, dass die genomischen
Zuchtwerte den theoretischen Erwartungen
entsprechend stabil sind und die erwarteten
hoheren Tochter- bzw. Eigenleistungen tat-
sachlich realisiert werden. Die genomischen
Zuchtwerte sind nicht nur fir die Selektion
der Besamungsstiere geeignet, sondern er-
moglichen auch auf der weiblichen Seite eine
bessere Differenzierung und damit eine siche-
rere Selektionsmoglichkeit. Das gilt einerseits
flir den Spitzenzuchtbereich, aber auch fir
die innerbetriebliche Selektion. Die Genotypi-
sierung von weiblichen Tieren (z.B. FoKUHs,
Braunvieh-Vision, Fleckfficient) ist daher Uber
die Qualitatssicherung der gZWS hinaus, eine
sinnvolle Investition zur Optimierung der Se-
lektion und Anpaarung flr die interessierten
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Betriebe. Diese Anpaarungsoptimierung be-
zieht sich nicht nur auf die Zuchtwerte, son-
dern auch auf die Vermeidung von geneti-
schen Defekten bzw. die positive Beriicksich-
tigung von genetischen Besonderheiten, wie
es bereits in Anpaarungsprogrammen (z.B.
OptiBull) umgesetzt ist.

Die genomische Selektion hat sich in Oster-
reich und Deutschland in den letzten Jahren
Uberwiegend gut etabliert. Es wird allerdings
notwendig sein, die genomischen Zuchtpro-
gramme zu optimieren und konsequent um-
zusetzen.
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Genomisches Zuchtprogramm - Herausforderungen der

Umsetzung in der Praxis

Peter Stiickler
GENOSTAR Rinderbesamung GmbH

Einleitung

In Osterreich wurde die Entwicklung der Ge-
nomselektion von den Zucht- und Besa-
mungsorganisationen unterstltzt und mitfi-
nanziert. Bei der Implementierung der Ge-
nomselektion in das Zuchtprogramm zeigten
sich dann teils erhebliche Unterschiede. Wah-
rend von der einen Seite die Genomzucht-
werte als Hilfe flr die Selektion der Jungstiere
fir den Prifeinsatz gesehen wurden, veran-
derte die andere Seite das Zuchtprogramm
durch weitgehende Implementierung der Ge-
nomselektion.

EGGER-DANNER und WILLAM zeigten 2011
anhand von Modellrechnungen, dass der mo-
netdare Zuchtfortschritt durch starkeren Ein-
satz von Jungstieren gegenliber den konven-
tionellen Zuchtprogrammen (Selektion nach
Zuchtwerten aufgrund Nachkommenschafts-
prifung) deutlich gesteigert werden kann.
Insbesondere das Ergebnis, dass mit der Ge-
nomselektion der relative Anteil des Zucht-
fortschrittes Uber die Fitnessmerkmale ge-
steigert werden kann, war der Startschuss fir
einen offensiven Zugang des Besamungsun-
ternehmens GENOSTAR sowie der dahinter-
stehenden Zuchtorganisationen auf die Ge-
nomselektion. Der prozentuelle Jungstierein-
satz konnte bereits 2011 deutlich erhéht
werden. In der Steiermark wurde der ,Prif-
stiereinsatz” 2011 eingestellt, es gab nur
mehr Jungstiere und Altstiere mit Zuchtwert-
schatzergebnissen. Der Anteil an Jungstierbe-
samungen divergierte zu Beginn zwischen

den Regionen in Osterreich erheblich — ein
Umstand, der auch nach zehn Jahren noch in
derselben Streubreite gegeben ist.

Implementierung der

Genomselektion

Die Verfligbarkeit von Zuchtwerten fiir weib-
liche Tiere, die mit gleichen Sicherheiten wie
bei den mannlichen vorlagen, eréffnete neue
Moglichkeiten in der Selektion auf der weibli-
chen Seite. Als wichtigste Hebel fiir die Beein-
flussung des Zuchtfortschrittes wurden die
Selektionsintensitat und die Verkiirzung des
Generationsintervalles erkannt. Die niedrige-
re Sicherheit der Genomzuchtwerte und so-
mit das hohere Risiko konnte vor allem durch
eine breite Streuung des Stiereinsatzes in den
Betrieben kompensiert werden. Die Rinder-
zucht Steiermark setzte sich 2011 das Ziel,
mindestens 50% der Besamungen mit Jung-
stieren zu machen. Die Akzeptanz durch die
Zichter war enorm hoch, der Jungstieranteil
lag bald bei 60%.

Mafinahmen im Zuchtprogramm

Die Zuchtorganisationen innerhalb von Ge-
nostar konzentrieren sich auf die Genotypi-
sierung moglichst vieler hoffnungsvoller
mannlicher Kalber. Zur Selektion der Kandida-
ten wurde eine wochentliche Selektion der
besten Kalber nach Vater mit Hilfe eines 4-
Generationen-Vaterindex installiert. Anhand
dieser Liste erfolgen die Besichtigung der
Mitter sowie die Gewebeprobenentnahme

durch die Zuchtberater der Zuchtorganisati-
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on. Dieser Schritt ist zugleich eine Selektion
nach Exterieur. 98% aller Kalber werden auf
Kosten von GENOSTAR mit vertraglicher Re-
gelung genotypisiert. Der Vertrag sichert der
Besamungsorganisation den Zugriff auf das
Kalb.

Die zweite wesentliche Anwendung der Ge-
nomselektion war ein Fokus auf weibliche
Genotypisierungen, um die Selektionsintensi-
tat auf weiblicher Seite zu erhéhen. Es erfolgt
regelmalig eine Selektion der besten weibli-
chen Kalber nach Vater und eine Typisie-
rungsempfehlung an die Zichter. Die besten
Jungrinder werden Uber Embryotransfer ge-
nutzt. Aktuell sind es 200 Spulungen pro Jahr
(75% Jungrinderspilungen).

Stimmt die Richtung?

Die ,Geschwindigkeit” in der Zucht nimmt
durch die Verkiirzung des Generationsinter-
valles zu. Eine laufende Evaluierung ist von
zentraler Bedeutung. Bei den mannlichen Ty-
pisierungen (aktuell 1.800 jahrlich) liegt der
Anteil an Kandidaten mit einem GZW Uber
130 seit Beginn der Genomselektion bei-
spielsweise doppelt so hoch wie im Schnitt
aller Typisierungen. Alle Merkmalsgruppen
werden auf Starken und Schwachen durch-
leuchtet, um Fehlentwicklungen zu erkennen.
Die weiblichen Typisierungen werden ebenso
analysiert.

Weitere Benchmarks stellt man sich im relati-
ven Anteil weiblicher Spitzentypisierungen
sowie im relativen Anteil der Altstiere, Jung-

stiere und Kandidaten im internationalen
Vergleich.
Anpaarungsberatung

Die Beratung der Ziichter in der Anpaarungs-
entscheidung wurde ein weiteres zentrales
Element im Zuchtprogramm. Genostar hat

das Ziel eines aktiven Beratungsinstrumentes
verfolgt und dieses mit einer intern entwi-
ckelten Anpaarungssoftware umgesetzt. Da-
mit werden aktuell bis 80% der Betriebe und
85% der weiblichen Tiere erreicht. Die Ziich-
ter erhalten sechs Mal jahrlich einen Anpaa-
rungsvorschlag per Mail, wobei sieben unter-
schiedliche Betriebsziele hinterlegt sind. Die
Anpaarungsberatung wird von den Zuchtbe-
ratern der Zuchtorganisationen unterstitzt,
indem individuelle Beratungen mit Berech-
nungen auf den Betrieben erfolgen. Zudem
steht den Ziichtern eine App-Anwendung fiir
Anpaarungsberechnung, Besamungsmeldung
und Containerverwaltung zur Verfligung. Es
war niemals Ziel von Genostar, Entwicklungen
auBerhalb des 6sterreichischen Verbundes zu
forcieren. Das Ziel des Unternehmens in der
Anpaarungsberatung konnte aber nur so er-
reicht werden.

Genomisches Herdenmanagement
Es besteht die Uberzeugung, dass die Genom-
selektion auch im Management der (wach-
senden) Betriebe mit begrenzter Flachenaus-
stattung an Bedeutung gewinnen wird. Bei
knapper Flachenausstattung belastet die rela-
tiv teure Kalbinnenaufzucht die Betriebe. Auf
Basis der Genotypisierung der gesamten Her-
de kdnnen weitere Selektionsschritte in Rich-
tung Belegung mit gesextem Sperma und Ge-
brauchskreuzung mit Fleischrassen gesetzt
werden.

Umfang der Stierhaltung

Der Ankauf von Jungstieren wurde mit der
Genomselektion deutlich reduziert. Trotzdem
haben sich die Investitionen beim Stierankauf
stark erhoht. Genostar halt nach wie vor an
der Wartestierhaltung an zwei Produktions-
standorten fest. Der aktuelle Stierbestand
liegt bei 200 Jung- bzw. Altstieren.
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Probleme mit der Genomselektion
Die Verfugbarkeit von nur inoffiziellen Zucht-
werten in der allerersten Phase im Herbst
2010 hat viele Beteiligte verunsichert, weil
der Informationsgleichstand nicht gegeben
war. Die anfanglich hohen Typisierungskosten
waren eine Hirde fiir die Genotypisierung,
andererseits aber forderlich fiir vertragliche
Typisierungen. Nach wie vor unbefriedigend
flr Zucht- und Besamungsorganisationen ist
der ,,unruhige Zuchtwertverlauf” nach Auflau-
fen der ersten Tochterleistungen. Auf dem
,0ne step“-Verfahren ruhen diesbeziiglich
groRe Hoffnungen.

Fakten und Mythen

Obwohl den handelnden Organisationen und
Personen in der Rinderzucht immer bessere
Werkzeuge zur Verfligung stehen, haben Aus-
sagen abseits von wissenschaftlicher Absiche-
rung noch immer Platz in der Szene. Der wis-
senschaftliche Nachweis fiir die Wirkung der
A2-Variante des Beta-Kaseins ist nicht er-
bracht — und dennoch flieRt dieses Merkmal
unreflektiert mehr und mehr in die Veroffent-
lichung und Selektion ein. Ein anderes Bei-
spiel ist der Umgang mit rezessiven Erbfeh-
lern. Die Genomselektion ermoglicht der
Zucht in dieser Frage einen verantwortungs-
vollen Umgang, dennoch fiihrt ein Einsatz von
Anlagentragern nach wie vor zu Diskussionen.

Zucht in biauerlicher Hand

Bauerliche Organisationen miissen moderne
Techniken in der Zucht nutzen und konse-
guent im Zuchtprogramm einsetzen, um den
moglichen Zuchtfortschritt zu generieren und
konkurrenzfahig zu bleiben. Entscheidungen
miussen auf wissenschaftlicher Basis getroffen
werden und zum Ziichter kommuniziert wer-
den.

Resuimee

Selektionsentscheidungen kénnen mit der
Genomselektion sachlicher getroffen werden,
es werden weniger Fehler gemacht. Mehr
Zichter nehmen am Zuchtgeschehen (KB-
Stiere) teil — bessere Chancen sind vor allem
flr Zuchter aulRerhalb des Schauwesens ge-
geben. Genomselektion wird als Werkzeug
zum Halten von ,Outcross“-Linien genutzt.
Ein Inzuchtanstieg ist nach wie vor da, aber er
ist relativ flach. Die Richtung in der Zucht
stimmt — der Zuchtfortschritt ergibt sich nicht
einseitig aus der (Milch-) Leistungssteigerung,
sondern verstarkt durch bessere Fitness. Die
Genomselektion ist malRgeblich am Aufwind
fir die Hornloszucht beteiligt. Die Ziichter
sind offen fiir ein genomisches Zuchtpro-
gramm.
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Blick iiber die Grenzen - Genomische Selektion bei

Holstein international

Stefan Rensing

Vereinigte Informationssysteme Tierhaltung w.V. (VIT)

Einleitung
Nach
Zuchtwerte vor ca. 10 Jahren in den wichtigs-

Einfihrung offizieller genomischer

ten Holstein-Zuchtlandern in Europa und
Nordamerika wurde die Selektion nach ge-
nomischen Zuchtwerten (gZW) sehr schnell
zur wichtigsten Grundlage fir die Holstein-
Zuchtprogramme. Innerhalb von nur zwei Jah-
ren beruhten praktisch alle Selektionsent-
scheidungen in den Zuchtprogrammen auf
genomischen Zuchtwerten von Jungtieren.
Innerhalb kirzester Zeit waren fast 100% der
Bullenvater die héchsten genomischen Jung-
vererber und >90% der selektierten Bullen-
mutter Jungrinder (z. Zeitpunkt der Anpaa-
rung). Beim Einsatz genomischer Jungverer-
ber in der Breite der Populationen verlief die
Entwicklung etwas langsamer. Aber inzwi-
schen liegt der Anteil genomischer Jungverer-
ber in allen wichtigen Holstein-Populationen
Uber 50% bis hin zu 98%
(Deutschland 80%).

in Danemark

Durch das deutlich kiirzere Generationsinter-
val (z.B. Bullenvater zu Bullenvater ca. 2 Jah-
re) und die hohere genomische Selektionsin-
tensitat hat sich der Zuchtfortschritt mehr als
verdoppelt. Dies kann z.B. aus der Entwick-
lung der mittleren (g)ZW der in Deutschland
Uber die Zeit eingesetzten schwarzbunten
(SBT) KB-Bullen abgeleitet werden (siehe Ta-
belle 1).

Tabelle 1: Entwicklung der Zuchtwerte der einge-
setzten KB-Bullen (schwarzbunt) in Deutschland
(ZW-Basis Dez. 2018)

SBT Veranderung /Jahr

Gesamt-| 1998- | 2002- | 2011-
Bes. 2001 | 2010 | 2018
RZM 1,94 | 1,20 | 3,05
RZE 1,55 | 1,54 | 2,75
RZS -0,21 | 0,59 | 1,62
RZN 0,52 [ 1,11 | 2,91
RZR -1,68 | -0,20 | 1,60
RZKm 092 | 0,31 | 1,60
RZG 1,74 | 1,80 | 4,75

Es dnderte sich jedoch nicht nur die Selekti-
onsbasis flr die Entscheidungen im Zuchtpro-
gramm, sondern bekanntlich auch der gesam-
te Aufbau der KB-Zuchtprogramme. Testbul-
len gab es mit Einflihrung offizieller genomi-
scher Zuchtwerte >50% Sicherheit nicht nur
rein rechtlich in der EU nicht mehr. Auch
praktisch wurde die Anzahl in den Einsatz ge-
brachter KB-Bullen pro Jahr gegeniiber der
friheren Anzahl Testbullen deutlich reduziert.
So wurden vor Einflihrung der genomischen
ZW in Deutschland im Jahr 2009 noch ca. 950
Holsteinbullen (SBT u. RBT) getestet, im Jahr
2017 kamen dagegen weniger als 300 neue
Jungvererber in den Einsatz. Somit reduziert
sich mit 4-5 Jahren Zeitverzégerung auch die
Anzahl neuer tochtergepriifter Bullen und
damit der Zuwachs an Lernstichproben-Bullen
als Basis fur das genomische Schatzsystem.
Aber nicht nur die Anzahl aktueller Bullen fir
die Lernstichprobe wird von Jahr zu Jahr ge-
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ringer, diese Bullen sind auch immer starker
vorselektiert. Die ehemaligen genomischen
Jungvererber und inzwischen tdchtergeprif-
ten Bullen reprasentieren nicht mehr die ge-
samte Bandbreite der Holstein-Population,
sondern nur noch das obere Ende. Die konse-
guente Umsetzung der genomischen Selekti-
on gefdhrdet also zunehmend die eigene Ba-
sis.

Die nachste Generation: Kuh-

Lernstichproben

Die Losung liegt in der Erweiterung der bisher
reinen KB-Bullen-Lernstichprobe um (unselek-
tierte) Kiihe bzw. langfristig ggf. sogar eine
Umstellung auf reine Kuh-Lernstichproben.
Genotypisierte Kiihe mit Leistungsbeobach-
tungen als Lernstichproben-Tiere haben zwei
groBe Vorteile. Ihre Zahl ist relativ unbegrenzt
—im Vergleich zur Anzahl KB-Bullen — und mit
ihnen kann die gesamte Bandbreite der Hol-
steinpopulation abgebildet werden. Fir letz-
teres ist aber Voraussetzung, dass es sich um
weitgehend unselektierte Kiihe handelt, z.B.
aus der Typisierung aller Tiere in kommerziel-
len Milchviehbetrieben. In den USA wurde die
Herdentypisierung bereits vor ca. 5 Jahren
populdr, da dort die im Arzneimittelvertrieb
und in der Veterindrberatung von Milchvieh-
betrieben aktive Firma ZOETIS die Herdenty-
pisierung Uber ein eigenes Typisierungsange-
bot stark promotete. Inzwischen stehen in
den USA Uber 400.000 Lernstichproben-Kiihe
mit mindestens Milchleistung zur Verfiigung.

In Europa gab es diese Entwicklung zunachst
nicht, obwohl aus Sicht der Milchviehbetriebe
prinzipiell die gleichen Argumente fir eine
Herdentypisierung als Managementmalnah-
me sprechen. Daher ergriffen die Holstein-
Zuchtorganisationen insbesondere in den
Niederlanden (CRV) und Deutschland die Ini-
tiative, um eine &ahnliche Entwicklung auch

hier zu initiieren. Unter dem Namen KuhVisi-
on wurde ab Mitte 2016 in einer begrenzten
Anzahl Betriebe die Typisierung der gesamten
(Jung-)tiere und Erstkalbskihe zu einem giins-
tigen Preis von ca. 20€ angeboten, wenn der
Betrieb neben den Daten aus der MLP und
der Herdenklassifizierung zusatzlich kuhindi-
viduell erfasste Gesundheitsdaten und Daten
der Routine-Klauenpflege bereitstellt. Das
KuhVision

reich/begehrt, dass bereits nach einem hal-

Programm war so erfolg-
ben Jahr das Kontingent ausgeschopft war.
Durch die groBe Anzahl der Typisierungen
und den Aufbau einer schlanken Logistik
konnten aber auch weiteren Betrieben Typi-
sierungen fir ca. 30€ angeboten werden, und
damit glinstiger als in den USA. Inzwischen ist
die Herdentypisierung in Deutschland dabei
sich  zu einem Standard-Management-
instrument fur zukunftsorientierte Milchvieh-
betriebe zu entwickeln. Dies vor allem in den
westlichen Regionen, wo Flache immer knap-
per wird und die Betriebe zunehmend nur
noch die fiir die eigene Remonte mindestens
benostigte Anzahl Jungtiere aufziehen. Mit zu-
nehmendem Einsatz von gesextem Sperma
und weiteren Preissenkungen fiir die Typisie-
rung wird die Teilnahme an Herdentypisie-
rungen bei den Holstein-Betrieben weiter
steigen. Eine dhnliche Entwicklung zeichnet
sich in den Niederlanden ab, aber zunehmend

auch in Danemark und Frankreich.

Die genomische Zuchtwertschatzung profi-
tiert bereits davon. So wurde in den Nieder-
landen im April 2018 fiir die meisten Merkma-
le auf eine gemischte Kuh- und Bullen-
Lernstichprobe umgestellt und in der gemein-
samen Holstein-ZWS fiir Deutschland, Oster-
reich und Luxemburg erfolgt dies im April
2019. Die Entwicklung des Umfangs der Lern-
stichprobe zeigt die Tabelle 2.
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Tabelle 2: Entwicklung der Anzahl potentieller
Lernstichproben-Tiere (Bullen und Kiihe) fiir das
deutsche genomische Schdétzsystem fiir Holstein

Das zukiinftige Merkmal mit dem wohl groR-
ten wirtschaftlichen Potential ist die Futteref-
fizienz. Die Voraussetzung fir die Berechnung

Bullen Kihe M-kg | Gesamt M-kg |  Kiihe Ext. der kuhindividu-

1804 (Test) 36.887 90.737 127.624 73.614 ellen  Futtereffi-
1808 (Test) 38.152 105.390 143.542 g7.150 | Zien ist die Er-

fassung der indi-
1812 (Test) 38.507 117.644 156.151 97.266 ,

viduellen Fut-
1904 ca. 39.000 130.884 ca. 169.800 109.746

teraufnahme.

In Validierungsstudien des vit wurde die theo-
retischen Ableitungen bestatigt, dass ca. 3-8
Validierungskiihe genauso informativ fir die
Lernstichprobe sind, wie ein KB-Bulle mit
Zuchtwerten basierend auf 100 Tochtern. Die
Uber 130.000 zusatzlichen LP-Kihe entspre-
chen also einem Aquivalent von bis zu 43.000
neuen LP-Bullen, also einer Verdopplung der
bisherigen Bullen-LP!

Neue Merkmale nur mit Genomics
Besonders wichtig sind Kuh-Lernstichproben
fur die Einfihrung neuer Merkmale in der ge-
nomischen Zuchtwertschatzung und damit in
die praktische Holsteinzucht. Eine Bullen-LP
wirde zundchst mind. 20 Jahre Datenerfas-
sung voraussetzen bevor z.B. 10.000 KB-
Bullen mit Toéchterinformationen in Deutsch-
land zur Verfigung stinden. Aus KuhVision
stehen aber bereits nach weniger als drei Jah-
ren ca. 100.000 typisierte Kiihe mit Gesund-
heitsdatenerfassung zur Verfliigung. Auf die-
ser Basis lassen sich genomische Zuchtwerte
fir direkte Gesundheitsindizes mit ca. 50%
gZW-Sicherheit schatzen. Dies entspricht fast
der gZW-Sicherheit z.B. fiir Tochterfruchtbar-
keit auf Basis einer Lernstichprobe mit Uber
30.000 KB-Bullen.

LieRe sich z.B. fur direkte Gesundheitsmerk-
male theoretisch noch eine flachendeckende
Datenerhebung in allen Milchkontrollbetrie-
ben organisieren, ist dies fiir weitere in der
Zukunft wichtige Merkmale nicht maoglich.

Dies ist technisch aufwandig, entsprechend
teuer und damit nur in speziell ausgestatteten
(Versuchs-) Betrieben moglich.

Gleichzeitig gibt es eine rasante Entwicklung
bei der Sensor-Technik, so dass fiur immer
mehr Merkmale eine automatisierte rund-
um-die-Uhr Erfassung von Daten der Milch-
kuh moglich wird. Aber auch hier wird die
neue Technik aus Kosten- aber auch organisa-
torischen Griinden nicht umfassend und bei
der Masse der Milchviehbetriebe eingefiihrt
werden. Daraus lasst sich ableiten, dass die
Zeit als die Grundlage der Zuchtwertschat-
zung die Datenerhebung in der gesamten
(Milchkontroll-) Population war, sich dem En-
de zuneigt. Immer mehr Merkmale werden
nur noch in ausgewahlten ,Daten-
Erzeugungs-Betrieben” erfasst werden. Fr
die klassischen Merkmale mit relativ hoher
Erblichkeit reicht die genauere Datengrundla-
ge in diesen Betrieben vermutlich ebenfalls
aus, um eine ausreichend genaue genomische
Zuchtwertschatzung durchzufiihren. Es ist al-
so eine Tendenz der Entkopplung von Daten-
erhebung in der Breite fir Managementzwe-
cke sowie der Datenerhebung fir (genomi-
sche) Zuchtwertschatzung zu erkennen. Diese
Entwicklung fordert die Konzentration der
Holstein-Zucht in wenige immer grolRer wer-
dende Zuchtunternehmen, die den dafir

notwendigen Investitions-Umfang leisten

kénnen.
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Genomic Selection in the Nordic Countries

Dr. Jérn Rind Thomasen, Jan Lassen
VikingGenetics

Introduction

VikingGenetics introduced genomic selection
in 2009, building sire references for the
breeds Holstein, Red dairy Cattle and Jersey.
In order to obtain higher accuracy on genomic
breeding values, collaboration with other
breeding organizations has been established.
This has been followed by a strategy to geno-
type cows to be included in the reference
population. Today genomic information is an
integrated part of all breeding decisions and
on the home market dairy semen sale from
young genomic bulls account of more than
95%. The implementation of genomic selec-
tion has induced large structural changes in
the execution of the breeding programme
both on male and female setup.

VikingGenetics: a farmer owned

breeding company

VikingGenetics is a cooperative owned by
20,000 dairy and beef farmers in the three
member countries Denmark, Finland and
Sweden. Our purpose is to provide superior
genetics at a competitive price to increase
competitiveness, profitability and influence
on cattle breeding programmes for Nordic
farmers. VikingGenetics is responsible for the
breeding programme, semen production and
semen sale at the export markets. The three
owner organizations; VikingDenmark, FABA
and VAXA are responsible for inseminations,
breeding advisory services and other breeding
related aspects to the farmers in the three
countries. In 2018, VikingGenetics produced
3.2 mill doses of semen of which one million

was export and 11% of the produced semen
was sexed semen. The market share on the
home market is approximately 90%.

Nordic genetic evaluation (NAV) is responsible
for the joint breeding value estimation using
farmers’ registrations in the three member
countries. NAV is owned by the cattle federa-
tions in the three countries. Breeding indexes
are combined in a joint total merit index
(NTM) for each breed.

Reference population and genomic
reliabilities

The
breeds combining genotypes with phenotypes

reference populations for the three

and estimated breeding values is the back-
bone of a strong breeding scheme and ensur-
ing genetic progress in all traits included in
our breeding goal. Table 1 shows the present
size of the reference populations for our
three breeds (www.nordicebv.info/).

Table 1: Size of reference population

Breed No of | Noof | Source

sires cows
VikingHolstein | 35,100 | 44,100 | VG+Eurogenomics’
VikingRed 9,300 | 43,500 | VG+Norway
Vikinglersey 2,700 | 21,800 | VG+USA/Canada

*EuroGenomics includes proven bulls from the Nether-
lands, France, Germany, Spain and Poland

In order to maintain and develop strong ref-
erence populations in all three breeds, Vi-
kingGenetics supports genotyping of approx-
imately 30,000 cows across breeds in herds
qualified with good registrations. All cows are
genotyped on the customized EuroG 10K chip.
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Cost calculations have shown that genotyping
of cows are profitable as a management deci-
sion tool in herds with good reproduction
(Hjortg et al., 2015). Depending on traits and
breeds, the present genomic reliabilities vary
between 45% and 80%.

Breeding scheme

With the present reliabilities of genomic
breeding values, a full genomic breeding
scheme using young genomic bulls as sires of
sons is superior (Thomasen et al., 2014) for all
breeds. The breeding programme rely on a
broad screening of the high indexed females
from the registered cow population, which
count 584,000 for Holstein, 218,000 for Vi-
kingRed and 70,000 for Vikinglersey. Simula-
tions have shown that reproductive technolo-
gies combine well with genomic selection, as
young donor females can be selected more
accurately. Genetic gain can be increased re-
markably by introducing an intensive donor
scheme (Thomasen et al., 2016). The undesir-
able effect on rate of inbreeding by using the
best females more intensively can be alleviat-
ed by increasing the number of sires without

Figure 1: Overview of selection steps in the
breeding program

compromising the genetic gain remarkably.
Based on these findings, VikingGenetics has
established an internal open nucleus for all
three breeds supplemented with field con-
tracts to stimulate flushings in the field. To
manage risk and inbreeding, all selected bulls
for semen production supplementing with the
best foreign bulls that match the breeding
programme are candidates as sires of sons.
Optimal contribution selection is used in the
selection steps of female donors and pur-
chased bull calves for controlling the rate of
inbreeding.

New traits

The implementation of new traits in the
breeding goal is faster with genomic selection
compared to a traditional progeny scheme, as
it just requires a reference population of gen-
otyped cows registered for the trait of inter-
est (Buch et al.,, 2012). The traits “Claw
Health” and “Young Stock Survival” are exa-
mples of traits where reliabilities and selec-
tion efficiency have been improved with ge-
nomic selection. The present focus is to inclu-
de feed efficiency in the breeding goal. The
implementation will be a two-step procedure
including an index that account for mainte-
nance which require weight measurements.
The second part is metabolic efficiency, which
require individual feed measurements. For
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ZAR-Seminar 2019 — Thomasen — Genomic Selection in the Nordic Countries

46



References

Buch, L.H.,, M. Kargo, P. Berg, J. Lassen, and A.C.
Sorensen. 2012. The value of cows in reference
populations for genomic selection of new functional
traits. animal 6:880-886.

Hjortg, L., J.F. Ettema, M. Kargo, and A.C. S++rensen.
2015. Genomic testing interacts with reproductive
surplus in reducing genetic lag and increasing
economic net return. J. Dairy Sci. 98:646—658.

Thomasen, J.R., C. Egger-Danner, A. Willam, B.
Guldbrandtsen, M.S. Lund, and A.C. Sgrensen. 2014.
Genomic selection strategies in a small dairy cattle
population evaluated for genetic gain and profit.. J.
Dairy Sci. 97:458-70.

Thomasen, J.R., A. Willam, C. Egger-Danner, and A.C.
Sgrensen.  2016. Reproductive  technologies
combine well with genomic selection in dairy
breeding programs. J. Dairy Sci. 99.

ZAR-Seminar 2019 — Thomasen — Genomic Selection in the Nordic Countries

47



Genomische Selektion in kleinen Rassen:
Erfahrungen aus drei Landern

Gabor Mészaros, Johann Soélkner

Universitat far Bodenkultur Wien (BOKU), Department flir Nachhaltige Agrarsysteme, Institut

flr Nutztierwissenschaften (NUWI)

Einleitung

»,Eine neue Technologie namens Genomische
Selektion revolutioniert die Rinderzucht.” Die-
ses oder dhnliche Statements waren vor 10
Jahren in vielen Publikationen zu lesen. Nun,
heute sind genomische Technologien und ge-
nomische Selektion nicht mehr neu. Eine we-
sentliche Basis des Erfolgs der genomischen
Selektion war die sehr grolRe Zahl genetischer
Marker (SNP), verteilt Giber das gesamte Ge-
nom. Vereinfacht gesagt befindet sich immer
ein SNP in der Ndahe eines Gens mit Wirkung
auf ein quantitatives Merkmal. Quantitative
Merkmale werden von vielen Genen gesteu-
ert. Diese Verbindung zwischen Markern und
kausativen Genen wird durch Kopplungsun-
gleichgewicht (linkage disequilibrium — LD)
charakterisiert.

Genomische Selektion wurde zuerst fir groRe
Rinderpopulationen entwickelt und imple-
mentiert. GroBe Referenzpopulationen er-
moglichen eine sichere Abschatzung und Nut-
zung des LD zwischen SNP und Genen mit
Wirkung. Urspringlich vorhandene Zweifel an
der Technologie der genomischen Selektion
wurden mit der ersten Generation genomisch
selektierter Jungstiere zerstreut, welche die
Erwartungen erfiillte. Traditionelle und geno-
mische Zuchtwerte waren in guter Uberein-

stimmung (Hutchinson et al, 2014).

Die Implementierung der genomischen Selek-
tion fur regionale Rassen ist problematischer.
Grund sind die kleinen PopulationsgroBen, mit
denen keine grolRen Referenz-Datensdtze zur

Implementierung der genomischen Selektion
erzeugt werden kénnen. Andere Wege der
Nutzung der genomischen Information mis-
sen gesucht werden.

In diesem Beitrag stellen wir Ansdtze und
Entwicklungen der genomischen Selektion fiir
kleine Rassen vor und verwenden Fallstudien
aus Osterreich, der Schweiz und aus Frank-
reich zur lllustration.

Frankreich

Genomische Selektion ist in Frankreich fir die
grolen Rassen Holstein, Montbéliarde und
Normande seit 2009 etabliert, fiir Brown Swiss
seit 2014 und fur drei regionale Rassen,
Abondance, Tarentaise und Vosgienne seit
2016. Bei 5 Rassen (den 3 regionalen Rassen,
Montbéliarde und Normande) werden mannli-
che und weibliche Tiere in der Trainingspopu-
lation genutzt, bei den beiden internationalen
Rassen Holstein und Brown Swiss finden nur
mannliche Tiere Eingang. (Jonas et al., 2017).

Genomische Selektion wurde auch fur die
kleinen Rassen mit einer Referenzpopulation
der eigenen Rasse implementiert. Fir GroRe
der Referenzpopulation und erwartete Sicher-
heiten der Zuchtwertschatzung siehe Tabel-
le 1.
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Tabelle 1: Geschatzte Sicherheiten fiir Selektionskandidaten aus der franzésischen genomischen Zucht-

wertschétzung (iibernommen von Sanchez et al., 2016).

Referenzpopulation Merkmalsgruppe
Rasse Anzahl Anzahl Milch-

o o ) Zellzahl Fruchtbarkeit Exterieur

mannliche weibliche leistung

Abondance 389 2769 54 51 40 51
Tarentaise 323 1569 52 48 34 49
Vosgienne 66 1171 54 45 33 49
Genomische Selektion mit Mehr-Rassen- weiblichen Tieren wurden erstellt, der Validie-

Referenz war fir Abondance tendenziell gut,
mit Verbesserung der Sicherheit um rund 3%,
wahrend sie flr Tarentaise und Vosgienne e-
her schadlich wirkte, Verringerung der Sicher-
heit um 1-3%).

Schweiz

In der Schweiz konzentriert sich die genomi-
sche Selektion bei kleinen Rassen vor allem
auf die Rasse Original Braunvieh (OB). Rund
7000 Kiihe dieser Rasse sind unter Milchleis-
tungsprifung. Eine friihe Implementierung der
genomischen Selektion im Jahr 2009 war nicht
erfolgreich, die Validierung der ersten Gruppe
genomisch geprifter Jungstiere zeigte Mangel
auf.

Bei der spater aufgenommenen erneuten Im-
plementierung der genomischen Selektion bei
dieser Rasse nutzt man Informationen der
weit verbreiteten Rasse Brown Swiss (BSW).
BSW entwickelte sich ja aus OB, allerdings er-
folgte die Trennung schon vor seht vielen Jah-
ren und die Rassen divergierten. Dennoch ist
BSW der ideale Kandidat fiir eine Mehr-Rassen
(multi breed) genomische Selektion. In einem
Testlauf wurden die Daten von 365 mit low
density (19K), 8868 mit medium density (50K)
und 1680 mit high density (777K) SNP Chips
genotypisierten OB Tieren verwendet (See-
fried et al, 2014). Vor der Auswertung wurden
die low und medium density Daten auf high
density hochgerechnet (imputiert). Verschie-
dene Referenzdatensdtze mit mannlichen und

rung erfolgte anhand von rund 100 OB-Tieren
(78-120, je nach Merkmal). Die Ergebnisse wa-
ren nicht sehr konsistent, flir manche Merk-
male war eine Imputierung auf 50K besser als
jene auf 777k. Die erwarteten Sicherheiten
waren vergleichbar mit jenen in Frankreich
(siehe Tabelle 1) und genomische Selektion fir
OB wurde propagiert (Seefried et al, 2014). Ein
Aspekt dieser Studie befasste sich mit der
Verwendung von OBxBSW-Kreuzungstieren.
Kihe mit mehr als 50% BSW waren nitzlich
fur die genomische Zuchtwertschatzung von
OB-Tieren. Andererseits war die Einbeziehung
von Stieren mit >90% BSW eher schadlich.

Osterreich

Die Routine der genomischen Selektion ist in
Osterreichisch-Deutschen  Fleckvieh-
2010 etabliert.
Braunvieh (Brown Swiss) Tiere erhalten geno-

der
Population seit Dezember

mische Zuchtwerte im Rahmen der von Inter-
bull gemanagten internationalen Kooperation
Intergenomics.

Im Rahmen eines vom BMLFUW (jetzt BMNT)
finanzierten Projekts zur genomischen Selekti-
on bei den lokalen Rassen Pinzgauer und Tiro-
ler Grauvieh wurde untersucht, ob genomi-
sche Selektion, entweder mit einer Referenz-
population aus der eigenen Rasse oder mit ei-
ner gemischt-rassigen Referenzpopulation Er-
folg versprechend ist. Jeweils rund 220 wichti-
ge Stiere der beiden Rassen wurden genotypi-
siert, sehr viel mehr Genotypen standen fir
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die grolRen Rassen Fleckvieh und Braunvieh
zur Verfiigung. Genomische Selektion uber
Rassen hinweg mit Einbeziehung dieser Rassen
war nicht erfolgreich. Die Schatzung der ge-
nomischen Zuchtwerte basierend auf der Re-
ferenz der jeweils sicher geschatzten 220 Stie-
re zeigte enge Korrelation zum Ahnenindex
(Mészaros et al.,, 2015), weswegen eine Im-
plementierung in dieser Form nicht empfohlen
wurde.

Angesichts der stark sinkenden Preise fir die
SNP-Genotypisierung ware es jedoch aktuell
moglich, weibliche Tiere der lokalen Rassen
routinemallig zu genotypisieren und so eine
Referenzpopulation mit ausreichender GrofRe
Zu generieren.

Schwarzenbacher and Fuerst (2018) fihrten
fur die Osterreichische Pinzgauer Rasse eine
Simulation mit 7500 Kihen und 75 Stieren
Uber 15 Generationen durch. Sie zeigten, dass
Single-Step GBLUP deutlich bessere Zuchtfort-
schritte bringt als konventionelles BLUP mit
Pedigree-Information. Der Unterschied hing
auch von der Heritabilitat eines Merkmals ab,
die Uberlegenheit des Zuchtfortschritts betrug
fir ein Merkmal mit einer Heritabilitdt von
0,40 rund 40%, wenn alle Kiihe genotypisiert
wurden. Die Kosten der Genotypisierung und
die Verwendung von Stieren mit einer Sicher-
heit von 35-40% Sicherheit wurden als Nach-
teile eines solchen Systems prasentiert.

Diskussion

Im Zeitalter der Genomik ist die Nutzung ge-
nomischer Marker in den Zuchtprogrammen
lokaler Rassen von groBer Bedeutung, zum
Management der genetischen Vielfalt der Ras-
se und fir die Erhéhung des Zuchtfortschritts
(Mészaros et al., 2015). Ein wesentliches Plus
der genomischen Selektion bei kleinen Rassen
ist, dass Zuchtstiere aus einer viel groRReren

Palette von Selektionskandidaten ausgewahlt
werden kénnen. Fir jedes potentiell interes-
sante Stierkalb kénnen Uber Genotypisierung
Zuchtwerte mit Sicherheiten von 35-40% er-
mittelt werden. Tiere kdnnen mit Genotyp-
Information auch in das Diversitats-Spektrum
der Rasse eingeordnet werden und bei richti-
gem Management kénnen so auch Liicken in
der genetischen Vielfalt geschlossen werden.

Genomische Selektion ist fir lokale Rassen
auch wichtig, um die Leistungsliicke zu den
globalen Rassen nicht zu groR werden zu las-
sen. Genomische Selektion hat den Zuchtfort-
schritt der groflen Rassen beschleunigt. Ge-
nomische Selektion in der kleinen Rasse ist
nicht so effizient, aber besser als konventio-
nelle Selektion mit Nachkommenprifung (sie-
he Abbildung 1 und die Studie von Schwar-
zenbacher und Fuerst, 2018)

Before GS After GS

Production level

Time

e | arge breeds === Regional breeds (without GS) == == Regional breeds (with GS)

Abbildung 1: Langfristiger Effekt der genomische
Selektion in grofsen und regionalen Rassen (iiber-
nommen von Jonds, 2016)

Jonds (2016) listet folgende Strategien fir die
Implementierung der genomischen Selektion
bei kleinen Rassen auf, die in Kombination Er-
folg versprechend sein kdnnten:

e Erhohung der Referenzpopulation: Ge-
notypisierung aller weiblichen Tiere zur
Verbesserung der Sicherheit der ge-
nomischen Zuchtwertschatzung
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e Weitere Untersuchungen zur Verbesse- Genotypisierung von Kithen

Die Einbeziehung von Kuh-Genotypen ist auf-
grund der Ergebnisse verschiedener Studien
ein Schlissel fiir die genomische Selektion in

rung der Methoden der genomischen
Zuchtwertschatzung lber Rassen hin-
weg

) kleinen Rassen. Das zeigen die hier vorgestell-
¢ Nutzen von Informationen von grof3en ) o
) B ~ ten Ergebnisse aus den drei Landern, aber es
Rassen: Wenn Kandidaten fiir kausati- ) e i
gibt viele dhnliche Studien, etwa zur Rasse

Guernsey (Jenko et al., 2017). In manchen
Landern, etwa Frankreich, sind Landwirte be-

ve Mutationen bekannt werden, Uber-
prifung in der eigenen Rasse und Ein-
bau in die genomische Zuchtwertschat- reit, fUr die Genotypisierung ihrer Kiihe zu be-
ZUng. zahlen. Abbildung 2 zeigt die von Zuchtpro-
grammen und von Landwirten bezahlten Ge-
notypisierungen im Jahr 2017, nach Rassen.
Zichter bestellten und bezahlten mehr als
118.000 Genotypisierungen. Im Jahr 2018 gab
es einen Anstieg um ~20% (V. Ducrocq, per-

sonliche Mitteilung)

Letztlich kdonnen auch die volle Genomse-
guenz und ein besseres Verstandnis des Ge-
noms, inklusive der Stoffwechselwege und
Gen-Netzwerke einen Beitrag zur Verbesse-
rung der genomischen Selektion leisten. Wie
schnell das zu einer Verbesserung der genomi-
schen Selektion fir kleine Rassen fliihren wird,
ist aktuell schwer abzuschatzen.

programmes de sélection ES

’ demandes d'él_eveurs Total par

males femelles embryons total males femelles total 1ece
z:';eh:’it:;" 5791 7310 1091 14192| 3 60991 60994 | 75186
montbéliarde | 2104 9358 20 11482 41441 41441 52923
normande 1436 1662 120 3218 9158 9158 12376
brune 131 163 294 925 925 1219
abondance 197 131 0 328 0 1698 1698 2026
tarentaise 144 151 295 867 867 1162
simmental 90 468 558 0 558
vosgienne 43 506 549 471 471 1020
charolaise 2644 1241 3885 | 488 1266 1754 5639
blonde d'Aq. 859 587 214 1660 | 1282 331 1613 3273
limousine 322 41 12 375 0 0 439
parthenaise 783 28 0 811 0 811
autres 16 37 95 148 0 0 0 148
total 14560 21683 1552 37795 | 1773 117148 118921 156176

Source : Valogéne 2018

Abbildung 2: Genotypisierte Tiere in Frankreich, nach Rasse.
Programmes de selection ES: Genotypisierung von der Zuchtorganisation bezahlt
Demandes éleveurs: Genotypisierung vom Ziichter bestellt und bezahlt
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Boichard et al. (2015) zeigen, dass je nach Si-
cherheit des Stier-Zuchtwerts und der Herita-
bilitdit eines Merkmals recht wenige Kuh-
Genotypen einen Stier-Genotyp mit unter-
schiedlichen Sicherheiten aufwiegen (Tabelle
2). Fir Merkmale mit niedriger Heritabilitat
sind viele Kuh-Genotypen erforderlich, um
den Stier-Genotyp mit hoher Sicherheit zu er-
setzen. Sehr hohe Stier-Sicherheiten bei nied-
riger Heritabilitdt sind jedoch bei kleinen Po-
pulationen tatsachlich nicht zu finden.

Tabelle 2: Anzahl weiblicher Tiere mit jeweils ei-
nem Phdnotyp, welche die gleiche Information lie-
fern wie ein Stier mit vorgegebener Sicherheijt des
Zuchtwerts (EBV), abhéingig

ZW- Heritabilitat

Sicherheit

Stier 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5
0.40 6.0 2.7 1.6 1.0 0.7
0.50 9.0 4.0 2.3 1.5 1.0
0.60 135 | 6.0 3.5 2.3 1.5
0.70 21.0 | 93 54 3.5 2.3
0.80 36.0 | 16.0 9.3 6.0 4.0
0.90 81.0 | 36.0 21.0 13.5 9.0
Schlussfolgerungen

Wie viele andere Autoren halten auch wir die
Implementierung der genomischen Selektion
auch far kleine Rassen fiur notwendig und
nitzlich. Aktuell ist die Genotypisierung der
gesamten weiblichen Zuchtpopulation ein Er-
folg versprechender Weg. Angesichts von Ge-
notypisierungs-Kosten fir 50k Chips von rund
€ 20 ist das unseres Erachtens fir ein Zucht-
Die
Information kann auch fir das effektive Ma-

programm auch leistbar. Genotyp-

nagement von Erbfehlern genutzt werden.

Ob mit einem besseren Verstandnis des Ge-
noms und mehr Wissen Uber kausative Muta-

tionen genomische Selektion Uber Rassen
hinweg betrieben werden kann, wird sie Zu-
kunft weisen.

Literatur

Boichard, D., Ducrocq, V., Fritz, S. (2015) Sustainable
dairy cattle selection in the genomic era. Journal of
Animal Breeding and Genetics, 132, 135-143.

Hutchison, J.L., Cole, J. B., and Bickhart, D. M. (2014)
Short communication: use of young bulls in the
United States. Journal of Dairy Science 97, 3213-
3220.

Jenko, J., Wiggans, G.R., Cooper, T.A., Eaglen, S.A.E.,
Luff, W.G.de.L.,, Bichard, M., Pong-Wong, R,
Woolliams, J.A. (2017) Cow genotyping strategies for
genomic selection in a small dairy cattle population.
Journal of Dairy Science 100, 439-452.

Jonas, D. (2016) Evaluation of haplotype-based genomic
selection methods with focus on their performances
in a multi-breed context in dairy cattle. Doctoral the-
sis, 225 p.

Jénas, D., Ducrocq, V., Fritz, S., Baur, A., Sanchez, M.-P.,
Croiseau, P. (2016) Genomic evaluation of regional
dairy cattle breeds in single-breed and multibreed
contexts Journal of animal breeding and genetics,
134, 3-13.

Mészaros, G., Boison, S.A., Ferencakovié¢, Pérez O’Brien,
A.M., Garcia, J.F. Utsunomiya, Y.T., da Silva, M.V.B.,
Curik, 1., Solkner, J. (2015) Genomic analysis for
managing small and endangered populations: a case
study in Tyrol Grey cattle. Frontiers in Genetics,
6:173.

Sanchez, M-P., Jénas, D., Baur, A., Ducrocq, V., Hozé, C,,
Saintilan, R., Phocas, F., Fritz, S., Boichard, D.,
Crouseau, P. (2016) Implementation of genomic se-
lection in three French regional dairy cattle breeds.
67th annual meeting of the European Federation of
Animal Science. Belfast, Northern Ireland.

Seefried, F., Gredler, B., Moll, J. (2014) Accuracy of DGVs
for Original Braunvieh: across breed evaluation using
phenotypes and genotypes of Original Braunvieh
and Brown-Swiss cattle. 2014 Interbull Open Meet-
ing Berlin, Germany

Schwarzenbacher, H., Fuerst, C. (2018) Genomic Selec-
tion in Pinzgauer Cattle, 69th Annual Meeting of the
European Federation of Animal Science, Dubrovnik,
Croatia.

ZAR-Seminar 2019 — Meszaros — Genomische Selektion in kleinen

52

Rassen: Erfahrungen aus drei Ldndern



Zukunftsperspektiven der Rinderzucht vor dem
Hintergrund neuer ziichterischer Entwicklungen

Kay-Uwe Gotz

Bayerische Landesanstalt flr Landwirtschaft, Institut flr Tierzucht

1. Einleitung

Die Einflihrung der genomischen Selektion
hat in den vergangenen 8 Jahren zu sehr un-
terschiedlichen Erfolgen in verschiedenen
Rassen und/oder Regionen gefiihrt. Dort, wo
der Anteil genomischer Jungvererber nach
wie vor auf einem niedrigen Niveau stagniert,
missen sich die verantwortlichen Wissen-
schaftler fragen, ob sie die Wirkungsmecha-
nismen eines genomischen Zuchtprogramms
wirklich erfolgreich kommuniziert haben. Dies
wird sich durch den Aufbau von Kuhlernstich-
proben nicht grundséatzlich andern. Auch bei
einer Sicherheit der genomischen Zuchtwerte
von Uber 70% besteht der Effekt eines geno-
mischen Zuchtprogramms zum weit tUberwie-
genden Teil aus der moglichen Verkirzung
des Generationsintervalls. Es ist von Uberra-
gender Bedeutung, dass es uns gelingt, den
Rinderhaltern klarzumachen, dass eine hohe
Sicherheit der Zuchtwertschatzung kein Ga-
rant flir gute Nachkommen ist. In den folgen-
den Abschnitten gebe ich einen Ausblick da-
rauf, was zukinftig moglich, wahrscheinlich
oder absehbar ist. Das wird die bauerliche
Zucht vor groBe Herausforderungen stellen
und sie neuer Konkurrenz ,,aus der Industrie”
aussetzen. Bauerliche Zuchtprogramme ha-
ben beim Rind durchaus Chancen, mit méch-
tiger Konkurrenz mitzuhalten, aber dazu mus-
sen auch die bauerlichen Zuchtprogramme
konsequent genetische Prinzipien nutzen,
neue Technologien einfiihren und alte Zopfe
abschneiden.

2. Derzeitiger Stand der Genomik
Die Details der Entwicklung neuer genomi-
scher Verfahren wurden bereits in den vor-
hergehenden Beitragen geschildert. Ich will
an dieser Stelle nur feststellen, dass die Ein-
fliihrung von Single-Step Modellen erheblich
langer dauert, als urspriinglich geplant. Die
Ursachen liegen unter anderem in fehlenden
Ergebnissen aus der Grundlagenforschung,
der nach Praktikeransicht unverzichtbaren Si-
cherheitsberechnung und der Bindung von
Arbeitskapazitaten flr die Akquise von For-
dermitteln fur Kuhlernstichproben.

Mit dem AnstoBen von Kuhlernstichproben-
projekten haben wir Zuchtwertschatzer uns
selbst unter Druck gesetzt, denn alle Projekte
versprechen die Verfligbarkeit von Zuchtwer-
ten aus Modellen mit Kithen in der Lernstich-
probe bis spatestens 2021. Geplant ist der-
zeit, im Jahr 2019 die Single-Step Zuchtwert-
schatzung fir Exterieurmerkmale beim Fleck-
vieh einzufiihren, es bleiben aber noch grol3e
Herausforderungen bestehen, wie z.B. die
Einbeziehung von MACE-Zuchtwerten beim
Braunvieh oder Single-Step in komplexen
Modellen, wie Random Regression Testtags-
modellen mit Korrektur heterogener Varian-
zen, fiir die Milchleistungsmerkmale.

3. Gesellschaftliche und rechtliche

Rahmenbedingungen

Rinderziichter werden zukinftig noch mehr
Ricksichten auf gesellschaftliche Befindlich-
keiten nehmen miussen als in der Vergangen-
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heit. Dabei werden sich die Anspriiche ver-
mutlich auf drei Bereiche konzentrieren:

die Reduktion der Nahrungsmittelkon-
kurrenz zwischen Mensch und Nutz-
tier,

die Produktionsweisen sowie

die Zuchtzielsetzung und die einge-
setzten Methoden.

Ricksichtnahme auf gesellschaftliche Anfor-
derungen oder Zielvorstellungen ist zunachst
einmal ein Kostenfaktor fiir die Rinderhalter.
Langfristig kann sich dies aber zum Standort-
vorteil ausweiten, vorausgesetzt, es gibt eine
verbindliche und aussagekraftige Kennzeich-
nung flr gesellschaftlich erwiinschte Hal-
tungsformen, Fltterungsverfahren und Pro-
duktionsweisen, die auch fiir Importware gilt.

Im Hinblick auf die Nahrungsmittelkonkur-
renz zum Menschen sind Wiederkauer zu-
nachst einmal im Vorteil. Sojafreie Fitte-
rungskonzepte fir Wiederkduer sind inzwi-
schen praxisreif [1], aber nach wie vor enthal-
ten Kraftfutter hohe Getreideanteile. Der Fo-
kus sollte zukiinftig starker auf den Ersatz von
Getreidekomponenten im Kraftfutter durch
Nebenprodukte gelegt werden.

Gesellschaftliche Anforderungen im Hinblick
auf die Produktionsweisen sind vielfaltig. Sie
beziehen sich auf die Haltungsformen (Anbin-
destall vs. Laufstall), aber auch auf Themen
Bio-Produktion,

Kiihe, Aus-
Silagefltterung oder die
Abkalbungen.
Kennzeichnend ist, dass die Vielfalt der An-

wie konventionelle oder

Enthornung, horntragende
lauf/Weidegang,
Notwendigkeit regelmaBiger
forderungen Jahr um Jahr groRer wird, oft-
mals getrieben durch Trends in den sozialen
Medien. Damit wird auch die Vielfalt der Er-

zeugungsweisen groBer, was Abnehmer und

Erfassungssysteme vor neue Herausforderun-
gen stellt.

Aber auch die Zuchtorganisationen sind durch
die zunehmende Vielfalt der Produktionswei-
sen gefordert. Bereits haufiger wurde die
Forderung nach einem 6kologischen Rinder-
zuchtprogramm erhoben. Bislang ergibt eine
solche Forderung wenig Sinn, weil die Korrela-
tion zwischen dem konventionellen und dem
Okologischen Gesamtzuchtwert sehr hoch ist
[2] und sich im konventionellen Bullenange-
bot genligend Bullen mit einem guten 6kolo-
gischen Profil finden lassen. Es ist aber zu er-
warten, dass die 6kologischen Produzenten in
absehbarer Zeit mit dem genetischen Leis-
tungspotenzial der KB-Bullen nicht mehr zu-
frieden sein werden. Da auch die Zahl der Bio-
Landwirte immer weiter zunimmt, bietet sich
in einigen Jahren vermutlich die Moglichkeit,
ein eigenes genomisch-okologisches Zucht-
programm zu etablieren (vergl. Abschnitt 5).
Fiir die Zichtervereinigungen stellt sich die
Frage, wie sie damit umgehen sollen. Einer-
seits ist eine Unterteilung der Population im
Hinblick auf den Zuchtfortschritt von Nachteil,
andererseits werden konventionelle und 6ko-
logische Produktionsweisen immer weiter
konvergieren. Es ware daher taktisch unklug,
Okologische Rinderzuchtprogramme einer ei-
genen (neuen) Organisation zu Gberlassen.

Diese Uberlegungen betreffen auch die stra-
tegischen Entscheidungen im Hinblick auf die
eingesetzten ziichterischen Methoden. Die
mitteleuropdischen Gesellschaften lehnen ge-
zielte Eingriffe in das Genom von Nutztieren
mehrheitlich ab, gleiches gilt fir die Oko-
Organisationen. Insofern ware es unklug,
Zuchtprogramme basierend auf der Nutzung
von sog. neuen Zichtungstechniken
(CRISPR/Cas etc.) zu planen. Die Entscheidung

ware einfach, gabe es keine internationalen
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Markte. Sowohl die deutsche, als auch die 0s-
terreichische Rinderzucht sind jedoch erfolg-
reiche Exportnationen und sind auf die dorti-
ge Wertschopfung angewiesen.

Moderne Zuchtziele in der Rinderzucht sind
der Gesellschaft nur schwer vermittelbar.
Auch viele Landwirte sind von der Komplexi-
tat der Uberlegungen, die hinter einem mo-
dernen Gesamtzuchtwert stehen, (berfor-
dert. Eine erfolgreiche Zuchtarbeit erfordert
aber Akzeptanz der gemeinsamen Ziele durch
alle Zichter. Insofern ist es eine dringende
Aufgabe der Zuchtverantwortlichen, eine
Kommunikationsstrategie zu entwickeln, die
die ausgewogenen Zuchtziele von Fleckvieh
und Braunvieh in verstandlicher Form der
Zichtergemeinschaft und der Offentlichkeit

erklart.

Es ist eine Tatsache, dass die biologischen Ge-
setzmalRigkeiten und die rechtlichen Rah-
menbedingungen in der EU die grofSten Popu-
lationen massiv bevorzugen. Kleinere Popula-
tionen werden dagegen immer mal wieder in
Situationen kommen, in denen sie aus eigener
Kraft die Wettbewerbsfahigkeit nicht mehr
erlangen kénnen. In der jingeren Vergangen-
heit wurden sowohl das Braunvieh, als auch
das Fleckvieh durch Genimporte vor dem Be-
deutungsverlust gerettet. Es ist nur wenigen
bewusst, dass dies unter dem gegenwartigen
EU-Tierzuchtrecht so nicht mehr moglich wa-
re. Populationen mit mehr als einer Million
Kiihen kénnen bei wissenschaftlich fundierter
Zuchtarbeit nahezu jedes Zuchtziel erreichen,
aber nicht in beliebig kurzer Zeit. Populatio-
nen mit weniger als 100.000 Kiihen haben
langfristig keine Chance, ohne zlichterische
Anleihen bei anderen Populationen zu Uber-
leben.

Es ist daher an der Zeit, sich vom Uberholten
und wissenschaftlich nicht definierbaren Ras-

sebegriff zu trennen und die verschiedenen
Zuchtpopulationen zu landerlbergreifenden
Marken zu entwickeln. Das erfordert eine An-
derung des EU-Tierzuchtrechts, die aber fri-
her oder spater ohnehin angegangen werden
muss. Wenn man im Zeitalter von CRISPR/Cas
jederzeit in der Lage ist, eine schwarz-weil}
gefleckte Fleckviehkuh mit lupenreinem Finf-
Generationen-Pedigree zu erzeugen und die-
se in das Zuchtbuch eintragen muss, dann
stimmen Tierzuchtrecht und zlchterische Re-
alitat nicht mehr Gberein. Die internationale
Holsteinzucht profitiert stark von diesen Re-
geln und wird sicherlich nicht die Initiative er-
greifen. Daher missen sich die alpinen Rassen
bzw. die verantwortlichen Ministerien formie-
ren, um ein moderneres Tierzuchtrecht in Eu-
ropa zu etablieren.

4. Zuchtungsmethodik

Die verfigbaren Methoden sind das Werk-
zeug des Tierziichters und bestimmen, welche
Merkmale Uberhaupt zichterisch bearbeitet
werden konnen und wie effizient dies ge-
schieht.

4.1 ZWS-Methoden

Nach wie vor ist Zuchtwertschatzung beim
Rind fiir grolRe Populationen eine Herausfor-
derung an die technische Ausstattung. Wah-
rend beim Schwein bereits im Jahr 2016 eine
multivariate, genomische Single-Step Zucht-
wertschatzung mit 20 Merkmalen eingefiihrt
wurde [3], ist bis heute keines der grof3en
Rinderzuchtlander in der Lage, auch nur
Milch, Fett und Eiweil zusammen in einer
Zuchtwert-

multivariaten konventionellen

schatzung zu verarbeiten.

Rechentechnische Herausforderungen sind
auch einer der Griinde dafiir, dass echte Sin-
gle-Step Anwendungen bisher noch nicht in

groferem Umfang in die Praxis umgesetzt
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Mit Kuh-
Lernstichproben und der um sich greifenden

wurden. der Zunahme von
Typisierung auch in normalen Herden miissen
diese Probleme aber Uber kurz oder lang ge-

|6st werden.

Kihe in der Lernstichprobe versprechen auch
fir mittelgrolRe Populationen die Moglichkeit,
ansprechende Sicherheiten der genomischen
Zuchtwertschatzung zu erreichen und damit
die Wettbewerbsfahigkeit in Sachen Zucht-
fortschritt zu verbessern. Fir die ganz kleinen
Populationen ist aber nach wie vor keine Be-
teiligung an den Zuchtmethoden des 21.
Jahrhunderts in Sicht.

Zunehmend werden wir uns auch daran ge-
wohnen miussen, dass die modernen Metho-
den nicht mehr jedem uneingeschrankt zur
Verfligung stehen. Bereits kurz nach der Ein-
fihrung des Testtagsmodells gab es eine Aus-
einandersetzung um das sog. ,Cornell-Patent”
und derzeit diskutiert man Uber ein Patent
auf Imputing [4], das fir praktisch alle geno-
mischen Zuchtwertschatzungen relevant ist.

4.2 Genetik und Genomik

Genomik wird innerhalb der nachsten Dekade
zur Massentechnologie werden. Bereits heute
umfasst die US-amerikanische Zuchtwert-
schatzung fiir Holsteins mehr als 2 Millionen
Genotypen [5]. Derzeit ist die Nutzung der
Technologie noch auf Zuchtbetriebe be-
schrankt, aber schon in wenigen Jahren wird
man Genotypisierungen auch in der Produkti-
onsstufe einsetzen. Mit Hilfe von Big Data und
Landwirtschaft 4.0 werden wir zahllose Eigen-
schaften an Tieren erkennen und diese be-
stimmten Individuen zuordnen kénnen.

Um diese Informationen auch genetisch in-
terpretieren zu kdnnen, bendtigt man entwe-
der Abstammungsaufzeichnungen oder Geno-
typen. Abstammungsaufzeichnungen sind seit

Jahren auf dem absteigenden Ast, u.a. durch

Eigenbestandsbesamer, Natursprung und
grofRere Herden. Insofern wird man Uber kurz
oder lang komplett auf Pedigrees verzichten
und die Zucht nur noch mit Hilfe der genomi-
schen Informationen und daraus abgeleiteter

Verwandtschaftsbeziehungen durchfiihren.

Wenn alle Tiere genotypisiert werden, wird
das Leben fir den Landwirt einfacher, weil er
dann keine Abstammungsaufzeichnungen
mehr fihren muss, keine Besamungsmeldun-
gen machen und dariberhinaus seine Jungtie-
re selektieren kann. Besamungsstationen
kénnten in einer solchen Situation die an-
sonsten unpraktikablen Bullenpakete bereits
in der Station durch die Mischung des Samens
von 5-6 verschiedenen Bullen erreichen und

damit auch die Non-Return Raten verbessern.

In der Produktion kann der Genotyp zur Be-
stimmung der optimalen Aufzuchtintensitat,
des optimalen Erstbelegungsalters und der
Auswahl eines passenden Kalbinnenbullen
verwendet werden. Ebenso wie in der perso-
nalisierten Medizin beim Menschen konnten
spezielle Anforderungen auf Grund besonde-
rer genetischer Veranlagungen bereits von
vornherein in der Aufzucht bericksichtigt

werden.

Als groRter Vorteil wird sich aber erweisen,
dass sich die Genotypisierungskosten fiir Kuh-
Lernstichproben damit bis auf nahezu Null re-
duzieren lassen und dennoch sehr viele Toch-
ter pro Bulle in die Lernstichprobe eingehen.
Das wird uns hohe Sicherheit der genomi-
schen Zuchtwerte, geringe Verzerrungen und
damit eine hohe Akzeptanz von Jungverer-
bern bringen. Es wird aber auch dazu fiihren,
dass zahlreiche Besamungsorganisationen ihr
Geschaftsmodell radikal Gberdenken missen.
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4.3 Leistungspriifungen

Leistungsprifungen sind sicherlich das derzeit
interessanteste Gebiet, wenn es um zukinfti-
ge zlchterische Profilbildung geht. Die drei
Hauptrichtungen fir neue Entwicklungen sind

e Gesundheit inkl. Klauengesundheit,
e Effizienz und Umweltwirkungen sowie
e Verhalten.

Allen drei Richtungen ist gemein, dass eine
flachendeckende Leistungsprifung nicht mog-
lich ist. Auch aus diesem Grund wurden Kuh-
lernstichproben-Konzepte entwickelt, die mit
einem Bruchteil der Population die Méglich-
keit schaffen, allen Zuchttieren genomische
Zuchtwerte in solchen innovativen Merkma-
len zu verschaffen.

Derzeit laufen in allen Hauptrassen Projekte,
mit denen Kuhlernstichproben etabliert wer-
den und in denen neue Leistungsmerkmale
erfasst werden, wobei der Finanzierungsanteil
der an der Zucht beteiligten Organisationen
erheblich ist. Diese Projekte werden bei Erfolg
friiher oder spater in Routinesysteme Uber-
fihrt werden missen, was neue Folgen fir
die Organisation der Zuchtprogramme haben
wird.

Zum einen bieten Leistungsprifungen die
Moglichkeit, sich von anderen Rassen oder
Zuchtorganisationen abzugrenzen. Damit
stellt sich aber automatisch auch die Frage
nach der Ausgrenzung von Organisationen,
die sich nicht an neuen Leistungsprifungen
bzw. den damit verbundenen Kosten beteili-
gen. Eine solche Ausgrenzung ist zum einen
technisch schwierig, weil es Verflechtungen
zwischen den Organisationen gibt und zum
anderen kann sie rechtlich problematisch
sein, wenn eine bestimmte Organisation an-

fangs mitfinanziert hat und spater wieder

aussteigt bzw. nicht alle Innovationen mit-
geht. Es ist nicht zu erwarten, dass in einem
komplizierten ZWS-Verbund, wie der interna-
tionalen Fleckvieh-ZWS auf alle Zeiten alle be-
teiligten Zuchtverbdande alle Entwicklungen
mitmachen. Es missen demnach Konzepte
entwickelt werden, wie man mit diesen Me-
thoden umgeht.

Zum anderen stellt sich die Frage, wie die
Zuchtorganisationen mit ihren knappen Res-
sourcen umgehen. Leistungsprifungen sind in
allen Zuchtprogrammen das weitaus teuerste
Element. Es ist demnach zu hinterfragen, ob
die Uberkommenen Konzepte auch unter den
Bedingungen eines genomischen Zuchtpro-
gramms im 21. Jahrhundert noch tragfahig
sind. Einerseits streben wir mit genomischen
Zuchtprogrammen ein extrem kurzes Genera-
tionsintervall an, andererseits werden Jung-
vererber nicht gekauft, weil die absolute Leis-
tung der Mutter nicht irgendwelchen abstrak-
ten Mindestanforderungen geniigt. Das passt
so nicht zusammen!

Es gibt eigentlich keinen Grund mehr fiir eine
flachendeckende Leistungspriifung und friiher
oder spater wird das auch der Gesetzgeber
einsehen und die Férderung reduzieren. Um-
gekehrt gibt es gesellschaftlich relevante
Merkmale, deren Erfassung fiir Milchviehhal-
ter und ihre Organisationen vollkommen un-
wirtschaftlich ist, beispielsweise Methanaus-
stof3,

Footprints. Hier ware eine staatliche Forde-

Futteraufnahme oder  Carbon-
rung der Leistungsprifung im gesellschaftli-

chen Interesse und duRerst hilfreich.

Wie klein ein solches System eigentlich sein
konnte, kann man mit einfachen Modellrech-
nungen ermitteln. Wenn beispielsweise in
Bayern jahrlich 300 neue Bullen eingestellt
werden und jeder von ihnen mit 50 genotypi-
sierten aus 100 erzeugten Tochtern geprift
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werden soll, dann ergeben sich bei 70% GJV-
Anteil in den Testherden ein Umfang von 2
Kihen pro weiblichem Kalb x 100 weibliche
Kalber / 0,7 = 285 Kiihen pro Bulle und damit
rund 85.000 Kiihe in leistungsgepriften Her-
den. Das entspricht ca. 10% des derzeitigen
Umfangs. Solche Testherdensysteme wurden
bereits vor finfzehn Jahren von Swalve und
Konig [6] beschrieben und deren Vorteile auf-
gezeigt.

Wenn die Leistungspriifung aus zlichterischen
Motiven zukinftig deutlich geringer ausfallen
kann, kann damit auch das allgemeine Di-
lemma der Leistungsprifungen iberwunden
werden. Die Leistungsprifungen stammen
aus einer Zeit, in der die Erhebung der Leis-
tungen ein Aufwand war, den der Betrieb auf
Grund fehlender Ausstattung und qualifizier-
ten Personals nicht leisten konnte. Folglich
war er bereit, fur diese Dienstleistung zu be-
zahlen. Bereits seit vielen Jahren kehrt sich
der Trend aber deutlich um: die Betriebe fiih-
ren die Leistungsprifung zunehmend selbst
durch, zu einem erheblichen Teil bereits mit
automatisierten Systemen. Demzufolge wer-
den sie in der Zukunft nicht mehr dazu bereit
sein, fur die Leistungsprifung zu bezahlen.
Vielmehr wird die Zuchtorganisation, fir die
Bereitstellung der Daten, die sie dringend be-
notigt, zahlen missen, wie wir es bei den
Fleischleistungsdaten bereits seit Langem tun.

Dies kann sich durchaus zu einer Win-Win Si-
tuation entwickeln, denn die Zuchtorganisati-
onen sind an einer kleinen und effizienten
Leistungsprifung interessiert und die Leis-
tungsprifungsorganisationen finden ein neu-
es Geschaftsmodell unter dem Dach der Zuch-
torganisationen. Es ist absolut nicht erstre-
benswert, dass sich solche Systeme kleinteilig
innerhalb eines Landes entwickeln. Vielmehr
ist anzustreben, dass es pro Land (Bundes-

land?) nur eine Organisation gibt, damit die
Kooperation innerhalb der Zuchtwertschatz-
population nicht noch komplizierter wird
(vergl. Abschnitt 5).

4.4 Digitalisierung und Big Data

Die beiden Schlagworter der 10er-Jahre die-
ses Jahrhunderts versprechen dem Tierziich-
ter eine schone neue Welt. Landwirtschaft 4.0
bedeutet, dass im operativen Bereich Gerate
bzw. Algorithmen alles kénnen, was der
Landwirt selbst tun kann. Wenn der Landwirt
ein Tier erkennt, kann das Gerat das auch bei
Dunkelheit. Wenn der Landwirt eine Tier-
nummer abliest, kann das Gerat es mit weni-
ger Fehlern. Wenn der Landwirt ein Tier beur-
teilt, kann es das Gerat objektiver und auch
mehrmals taglich.

Damit werden viele Dinge moglich, die wir
bisher fir nicht realisierbar gehalten haben.
Beispielsweise kann man Futteraufnahme
auch in Praxisbetrieben messen [7], Tierver-
halten mit 3D-Kameras erfassen und die Ent-
wicklung des BCS mit optischen Methoden
verfolgen. Entscheidend ist dabei, dass nicht
nur die Merkmale erfasst werden, sondern
dass auch jedes einzelne Tier automatisch
und zuverlassig identifiziert wird.

Verhaltensmerkmale werden somit voraus-
sichtlich einer der ersten intensiv genutzten
Bereiche sein, bei denen Ethologen, Haltungs-
techniker und Genetiker zusammenarbeiten,
um Verbesserungen des Tierwohls herbeizu-
fihren. Die Technik kann aber natirlich auch
noch in vielen anderen Bereichen zichterisch
genutzt werden, die Erkennung von Krankhei-
ten ist hier nur ein weiteres Beispiel. Eine
Schllsseltechnologie ist dabei die automati-
sche optische Tiererkennung, weil sie die Vo-
raussetzung fir viele weitere automatisierte
Erfassungen ist. Fur die kameragestitzte Tier-
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erkennung bei Rindern gibt es bereits erste
erfolgreiche Ansatze (z.B. [8]).

4.5 Biotechnik

Im biotechnischen Bereich hat es in den ver-
gangenen 10 Jahren keine zichterisch rele-
vanten Durchbriiche gegeben. Die Genotypi-
sierung von Embryonen ist derzeit zwar mog-
lich, wird aber nicht im groRen Umfang umge-
setzt, weil die organisatorischen Vorausset-
zungen suboptimal sind und der Erfolg noch
nicht sicher genug.

Die Bestrebungen der Biotechnik sollten zu-
kiinftig stark auf die Nutzung moglichst junger
Tiere in der Zucht ausgerichtet werden. Dies
ermoglicht in Verbindung mit der Genomik
eine noch starkere Verkiirzung des Generati-
onsintervalls und damit mehr Zuchtfort-

schritt.

Beim Sexing wurden grofSe Fortschritte ge-
macht, wodurch die Methode preiswerter
und sicherer wurde. Auch hier fehlt aber noch
der entscheidende Durchbruch zur Massen-
technologie. Das Potenzial dafiir ware durch-
aus vorhanden, denn mit konsequentem und
gezieltem Einsatz von mannlich und weiblich
gesexten Sperma kdonnte man eine Rasse wie
das Braunvieh deutlich wettbewerbsfahiger
machen. Wenn alle ziichterisch leistungsfahi-
gen Betriebe nur noch weibliche Nachzucht
erzeugen und alle nicht an der Zucht Interes-
sierten nur noch mannliche (Kreuzungs-
)Kalber, wiirde die Wettbewerbsfahigkeit er-
hoht und gleichzeitig der Zuchtfortschritt ge-
steigert. Aber auch das Fleckvieh kénnte vom
Sexing profitieren und wenn es auch nur
durch die Halbierung des Umfangs der leis-
Ab-

tungsgepriften Population ist (vergl.

schnitt 4.3).

Unklar ist, ob die Besamungszuchtprogramme
auf lange Sicht fortgeflihrt werden. Britt et al.

[9] prognostizieren, dass in Zukunft anstelle
der KB nur noch Embryonen lbertragen wer-
den. Das wiirde sicherlich eine gezieltere
Steuerung der Remontierung und der Produk-
tion von Masttieren ermdglichen. Wenn Gene
Editing Eingang in die Praxis fande, ware es
sicherlich ein Ziel internationaler Unterneh-
men, die Produktionstiere steril zu machen,
um sich auf diese Weise den Embryonenab-
satz zu sichern. Bei baduerlichen Zuchtorgani-

sationen ist das eher unwahrscheinlich.

4.6 Epigenetik

Epigenetische Prozesse spielen bei der Steue-
rung verschiedener physiologischer Prozesse
und Lebensphasen eine wichtige Rolle, aber
die Ergriindung der genauen Mechanismen ist
derzeit noch eine grofRe Herausforderung.
Epigenetik umfasst heute ein breiteres Spekt-
rum als noch vor einigen Jahren, als man sich
hauptsachlich auf die DNA-Methylierung fo-
kussierte. Wir wissen heute, dass hierzu auch
Effekte wie der Transfer von RNA zwischen
Zellen und Genregulation durch nicht transla-
tierte RNA gehoren [10]. Problematisch dabei
ist vor allem, dass zwischen einem ursachli-
chen Ereignis und dem Eintreten einer Wir-
kung sehr lange Zeitraume liegen kdnnen. Das
verlangt nach sehr groBen und sehr langfristi-
gen Experimenten, die mit unseren heutigen
Einrichtungen und Konzepten nicht immer
leicht durchfuhrbar sein werden, besonders,
wenn sich die Effekte erst in der nachsten
Generation zeigen [11].

5. Organisatorische Fragen

Es ist keinesfalls unumstritten, ob es in eini-
gen Dekaden noch bauerliche Zuchtorganisa-
tionen geben wird [12]. Die historische Erfah-
rung der Tierarten Huhn und Schwein zeigt,
dass eine Tierzucht ohne staatliche Unterstiit-
zung bei Vorhandensein der entsprechenden
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Reproduktionskapazitat zur Monopolisierung
fuhrt. Beim Rind, insbesondere bei der Rasse
Fleckvieh, sind die Chancen, eine bauerliche
Zucht langfristig zu erhalten, noch sehr gut.
Allerdings sind auch hier Reformen notwen-
dig, denn auf der organisatorischen Ebene
stellt die Technisierung und Digitalisierung
der Landwirtschaft jahrzehntelang bewahrte
Geschaftsmodelle in Frage.

Bayern und Osterreich sind nach wie vor
durch eine Vielzahl bauerlicher Zucht- und
Besamungsorganisationen charakterisiert.
Diese sind Uberwiegend wirtschaftlich erfolg-
reich, was aber oftmals auch auf Ertragen aus
geschickten Investitionen vergangener Ge-
winne basiert. Zucht und Besamung arbeiten
in internationalen Verbiinden auf der Ebene
der Zuchtwertschatzung, aber auch des Sa-

menvertriebs.

Wahrend die Tierzucht in der Vergangenheit
durch die Notwendigkeit einer groRen Prif-
population und einer organisierten Leistungs-
prifung quasi ein bauerliches Monopol be-
sal3, ermoglichen die modernen genomischen
Methoden es heute, eine belastbare genomi-
sche Lernstichprobe aus einigen zehntausend
genotypisierten und leistungsgepriften Ki-
hen pro Jahr aufzubauen (vergl. Abschnitt
4.3). Damit ist eine Zucht in kleineren Einhei-
ten ohne Zugang zu einer flaichendeckenden
Prifpopulation vorstellbar. Global gesehen
sind einige Unternehmen bereits in dieser
Richtung aktiv, andere nehmen einzelne Her-
den unter Vertrag, um dort gezielt Bullen fir
die KB zu zlichten. Der Fall Zoetis in den USA
[13] zeigt, dass auch Branchenfremde in kur-
zer Zeit relevante Zuchtwertschatzverfahren
aufbauen und damit den bauerlichen Ziich-
tervereinigungen das Leben schwermachen
konnen. Es ist derzeit strategisch nicht ganz
klar, ob man mit diesen Organisationen bes-

ser kooperieren oder auf Abgrenzung setzen
sollte. Segelke [14] schldagt vor, dass Zucht-
verbdande auf dem Gebiet der Pharmakogene-
tik mit Pharmakonzernen zusammenarbeiten
sollten.

Hinzu kommt, dass auch die bauerlichen Or-
ganisationen nicht mehr so offen zusammen-
arbeiten wie noch vor einigen Jahren. Wah-
rend es bei Schweinen schon langer deutliche
Restriktionen im Zuchttieraustausch gibt, war
bislang bei Rindern noch ein sehr offener
Umgang Ublich. Das hat sich in den letzten
Jahren aber ebenfalls gedandert. Mittlerweile
gibt es einige Unternehmen im Holstein-
Bereich, die ihre besten Bullen zunachst ex-
klusiv flr ihre eigenen Bullenmutter verwen-
den und sie erst nach einer Karenzzeit den
Ubrigen Ziichtern zuganglich machen. Sexing
Technologies bringt von manchen Spitzenver-
erbern nur noch weiblich gesextes Sperma auf
den Markt [15].

Im Hinblick auf die Integration der an der
Zucht Beteiligten sind die Verhaltnisse in den
verschiedenen Regionen sehr unterschiedlich.
In Baden-Wirttemberg bilden Zucht und Be-
samung seit langer Zeit eine Einheit, wahrend
das LKV relativ autonom operiert. In Bayern
arbeiten Zuchtverbande und LKV relativ eng
zusammen, dagegen gibt es nur sehr wenig
Kooperation zwischen Zucht und KB. Oster-
reich hat zwar formell keine Integration von
Zucht und Besamung, dafiir aber eine enge
Zusammenarbeit und auch haufiger Personal-
union.

Noch weiter geht derzeit die Integration in
manchen Holsteinverbanden. So hat Qnetics
mit seiner Griindung im Sommer 2017 die In-
tegration von Zucht, Besamung und Leis-
tungsprifung zumindest teilweise vollzogen
und damit in der Holsteinwelt neue Impulse
gesetzt. Eine solche Entwicklung zeigt eine
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gewisse Logik, weil sich mit dem Aufbau von
Kuhlernstichproben auch die Leistungspri-
fungen starker differenzieren. Wenn eine
Zuchtorganisation also Mitbewerber ausgren-
zen will, muss sie sie auch von den Leistungs-
prifungen ausschlieBen. Auf diese Weise
kann man sich im Wettbewerb Alleinstel-
lungsmerkmale schaffen. Dies gilt natirlich
auch im Hinblick auf die Zuchtwertschatzung,
wobei hierbei zu beachten ist, dass bei unter-
schiedlichen und somit nicht vergleichbaren
Zuchtwertschatzungen der Vorteil der eige-
nen Merkmale schnell durch den Nachteil der
eingeschrankten Selektion in den Haupt-
merkmalen oder zu kleine Lernstichproben
aufgezehrt wird. Dennoch werden wir in der
Zukunft vermutlich erleben, dass nicht mehr
alle in einer Rasse vertretenen Zuchtverbande
Uber dasselbe Portfolio an Zuchtwerten ver-
figen werden. Dies wird auch Auswirkungen

auf die gemeinsame Zuchtzielsetzung haben.
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