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GENOMISCHE SELEKTION

GCenomische Selektion beim Fleckvieh
— Entwickiung und Erwartung -

R. Emmerling und C. Edel, LfL - Institut fiir Tierzucht, Grub

Die Idee dahinter?

Seit gut 20 Jahren gewinnen molekulargenetische Methoden in der Tierzucht zunehmend an Bedeutung.
Damit werden Methoden bezeichnet, die mit hohem technischen Aufwand das Erbgut direkt untersuchen
und versuchen, einzelnen Abschnitten des Erbguts oder bestimmten Veranderungen dieser Abschnitte
bestimmte Eigenschaften der Tiere zuzuordnen. Ersten Einzug in die praktische Tierzucht haben diese
Methoden mit den ersten Gen- und Markertests fiir Erbfehler gehalten. Der nachste Entwicklungsschritt
war die Verknipfung von molekularen Markern mit einzelnen leistungsbeeinflussenden Abschnitten im
Erbgut, sogenannten QTLs. Es wurde versucht festzustellen, ob ein Tier die positive oder negative Varian-
te eines QTLs in sich tragt. Die Untersuchung der hier genutzten Marker ist relativ aufwendig und aus-
schlieBlich dafiir geeignet, einzelne bereits gefundene QTLS in der Selektion zu berticksichtigen.

Gleichzeitig gab es einen enormen
technischen Fortschritt auf dem Ge-
biet der Typisierungstechnik. Mit
den heutigen sogenannten Chip-
Hochdurchsatzverfahren  kdnnen

zehntausende von Markern zu ver-
tretbaren Kosten untersucht wer-
den. Die Aufgabe der Wissenschaft-
ler besteht nun darin, Verfahren zur
Nutzung dieser enormen Mengen
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an genomischen Informationen zu
entwickeln. In ersten Landern wur-
den entsprechende Verfahren in
den letzten Monaten eingefiihrt
und auch in der Fleckviehzucht
wird daran gearbeitet.

Gefordert durch das bayerische Mi-
nisterium fur Erndhrung, Landwirt-
schaft und Forsten und in Zu-
sammenarbeit mit dem nationalen

Mit genomischen Zuchtwerten konnen Priifbullen besser vorselektiert werden als bisher,
wordurch das genetische Niveau der Testbullen angehoben wird.

Forschungsprojekt ,GenoTrack’ hat
das Institut fir Tierzucht deshalb
vor etwa einem Jahr mit den Pla-
nungs- und Entwicklungsarbeiten
flir eine Routineanwendung der
genomischen Zuchtwertschatzung
beim Fleckvieh begonnen.

Zwischenzeitlich haben sich auch
die Zuchteinheiten in Bayern und
Baden-Wirttemberg mit einer zu-
satzlichen Forderung an diesem
Projekt beteiligt. Unsere Entwick-
lung lauft parallel zu einem teil-
weise privatwirtschaftlich finanzier-
ten Osterreichischen Projekt mit
derselben Zielsetzung. Es besteht
die Ubereinkunft, dass beide
Entwicklungsansatze letztlich in ei-
ne einzige gemeinsame genomi-
sche Zuchtwertschatzung flir die
deutsch-0Osterreichische Fleckvieh-
population miinden sollen.

Exkurs Markerunterstutzte
Zuchtwertschatzung

Das Institut fur Tierzucht der Lan-
desanstalt fur Landwirtschaft (ITZ)
hat in den vergangenen zwei Jah-
ren intensiv an der Entwicklung
einer markerunterstiitzten Zucht-
wertschatzung  (MA-BLUP)  fir
Fleckvieh gearbeitet. Seit Beginn
2009 wird diese nachgelagerte
Zuchtwertschatzung in regelmali-
gen Abstanden routinemaRig
durchgefiihrt. Dieses Verfahren
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Wie funktioniert Genomische Selektion?

DNA-Molekiil 1

DNA-Molekiil 2

Das DNA-Molekuhl1 unterscheidet sich vom DNA-
Molekiihl 2 in einem einzigen Basenpaar. Diese Va-
riationen von einzelnen Basenpaaren in einem
DNA-Strang werden SNP (Aussprache: Snip) ge-
nannt. SNPs sind schnell und einfach zu bestim-
men. Deshalb werden sie bei der Suche nach leis-
tungsbeeinflussenden Abschnitten im Erbgut, den
sogenannten QTL’s, genutzt.

Die Bestimung der SNPs selber lasst zunachst
noch keine Riickschliisse auf die Vererbungsleis-
tung eines einzelnen Tieres zu. Mithilfe von statis-
tischen Berechnungen wird es jedoch moglich, Zu-
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sammenhange zwischen SNPs und zlichterisch
interessanten Merkmalen zu ermitteln. Um die Va-
riation von einzelnen Basenpaaren mit leistungs-
beeinflussenden Abschnitten im Erbgut in Bezieh-
ung zu bringen, wird auf die bereits vorhandene
Information aus den Daten von einer groR3en An-
zahl leistungsgeprifter Stiere zuriickgegriffen.

Die Sicherheit eines genomischen Zuchtwertes
hangt davon ab, wie gut die Beziehung zwischen
SNPs und Leistungsmerkmalen geschatzt werden
kann und welche Heritabilitaten ein Merkmal auf-
weist.

—H—I—E—I—I—I—H—l—l—ﬂl—l——l—l—ﬁ H—I—ﬁ -

Die genomische Zuchtwertschétzung benutzt ein dichtes Netz an Markern (griine Striche) im Erbgut des Rindes. Die unterschiedliche GroBe
der roten Kastchen stellt den unterschiedlich groBen Effekt dar, den einzelne Gene auf ein Merkmal haben. (Grafik nach Thaller, 2008)

stellt die erste Nutzung von geno-
mischen Informationen bei der
Rasse Fleckvieh dar und erbringt
Sicherheitszugewinne bei der Se-
lektion von Bullen fiir den Prifein-
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satz, solange noch keine Nachkom-
menleistungen vorliegen. Bei die-
sem Verfahren wird auf Ergebnisse
von vorher durchgefiihrten, auf-
wendigen Forschungsprojekten zu-

ruckgegriffen, welche zum Ziel hat-
ten verschiedene leistungsbeein-
flussende Bereiche (QTLs) im
Fleckviehgenom zu finden.
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Die markergestiutzte Zuchtwert-
schatzung ist dabei auf die Merk-
male beschrankt, fiir die mit den 19
angewendeten Markern auch gene-
tische Variation beschrieben wer-
den kann. Demzufolge ist sie we-
nig flexibel und wird deshalb von
den neuen Verfahren der Genomi-
schen Selektion voraussichtlich ab-
gelost.

Was ist
Genomische Selektion?

Die genomische Selektion oder
besser die genomische Zuchtwert-
schatzung ist eine Kombination
molekulargenetischer und statisti-
scher Ansatze mit dem Ziel, den
Zuchtwert eines Tieres ohne Eigen-
oder Nachkommenleistung vor-
herzusagen. Es konnte inzwischen
in international schon umgesetzten
Verfahren zur genomischen Selek-
tion wiederholt gezeigt werden,
dass die so vorhergesagten Zucht-
werte eine z.T. deutlich hohere Si-
cherheit haben als der sogenannte
,Pedigree-Index’, also der Durch-
schnitt der Elternzuchtwerte.

Was ist der Ansatz dahinter? Die
genomische  Zuchtwertschatzung
benutzt ein dichtes Netz von Mar-
kern, die man sich als Messpunkte
auf den Chromosomen des Rinder-
genoms vorstellen kann. Mit den
enormen Fortschritten in den Ver-
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fahren zur Untersuchung des Ge-
noms ist es jetzt moglich, mit ver-
tretbarem finanziellen Aufwand
(~170-200 Euro je Tier) insgesamt
50.000 dieser Messpunkte (den so-
genannten SNP-Markern) in einem
einzigen Arbeitsschritt festzustel-
len. Diese SNP-Marker werden auf
kleinen Tragerplatten (/2 mal so
grol3 wie eine Scheckkarte fiir 12
Tiere) untersucht, deshalb spricht
man auch von SNP-Chips.

An vielen dieser untersuchten
Messpunkte konnen Unterschiede
zwischen individuellen Tieren fest-
gestellt werden. Es wird dann
untersucht, ob an diesen Unter-
schieden auch Leistungsunterschie-
de festzumachen sind und wenn ja,
wird dieser Leistungsunterschied
dem entsprechenden SNP-Marker-
zustand zugeordnet. Auf diese
Weise werden die Effekte der ein-
zelnen SNP-Marker in aufwendigen
statistischen Verfahren geschatzt
(SNP-Effekte). Dabei ist es nicht
notwendig, die Weitergabe der
Marker lber Generationen zu ver-
folgen, was den Aufwand der Typi-
sierung von alten Pedigreetieren
nicht erforderlich macht. Die Lei-
stungsinformation stellt bei dieser
Effektschatzung der Zuchtwert bzw.
die Tochterabweichung der Bullen
dar.

Sind diese SNP-Effekte geschatzt,
so kann fir jedes Tier ein genomi-
scher Zuchtwert geschatzt werden.

Auf eine reprasentative Leistungspriifung in allen wichtigen Merkmalen verbunden mit einer
konventionellen Zuchtwertschatzung wird man auch in Zukunft nicht verzichten konnen.

Es miissen dazu nur die SNP-Daten
fir dieses Tier vorliegen. Diesen
Daten werden dann die vorher ge-
schatzten SNP-Effekte zugeordnet
und die Summe aller Effekte stellt
den genomischen Zuchtwert fir
dieses Tier dar. Es kann also fiir je-
des Tier, ob Kalb, Jungrind, Jung-
kuh, Altkuh oder Bulle ein genomi-
scher Zuchtwert geschatzt werden.
Entscheidend ist demnach, wie gut
die SNP-Effekte geschatzt werden
konnen. Da davon auszugehen ist,
dass die meisten dieser SNP-Effek-
te klein sind, besteht die Schwierig-
keit darin, viele kleine Effekte mit
einer moglichst hohen Genauigkeit
zu schatzen. Ein entscheidender
Faktor dabei ist, wie gro3 die Tier-
gruppe ist, in der man diese Effekte
schatzt. Diese sogenannte Lern-
oder Kalibrierungsstichprobe soll
den gesamten Pool an maoglichen
SNPs in der Population abdecken.
Ein weiterer Faktor ist die Verflig-
barkeit von sicher geschatzten
Zuchtwerten fiir die Tiere der Lern-
stichprobe. Diese Zuchtwerte stel-
len die Leistungsinformation dar,
die mit den SNP-Markern verbun-
den werden soll.

Beim Fleckvieh sind wir dabei in
der vorteilhaften Situation, dass
wir mit etwa 500 jahrlich nachkom-
mengepriften Bullen in Deutsch-
land eine gute Ausgangssituation
haben. In den aktuellen Arbeiten
zur genomischen Selektion werden
wir bis zum Jahresende etwa 3.200
genotypisierte Bullen fir die Lern-
stichprobe in Deutschland vorlie-
gen haben. Hierin enthalten sind
die letzten 6 Geburtsjahre (letzte
Generation) an Prufbullen, die be-
reits auf Tochterleistungen ge-
schatzte und damit sichere Zucht-
werte haben. Des Weiteren ist ge-
plant, dass wir als Vorbereitung der
gemeinsamen genomischen Routi-
nezuchtwertschatzung in Deutsch-
land und Osterreich einen gemein-
samen Genotypenpool mit Oster-
reich bilden werden. Die Lernstich-
probe kann so auf etwa 4.500 Bul-
len ausgeweitet werden.

Forschung und Entwicklung

Zur Entwicklung der genomischen
Zuchtwertschatzung gibt es keine
nutzbaren Standardverfahren.
GroR3tenteils werden die Verfahren
als komplette Neuentwicklungen
aus dem Boden gestampft. Auf den
aktuellen wissenschaftlichen Tagun-
gen der Europaischen Gesellschaft
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fir Tierproduktion oder den Inter-
bull-Tagungen gibt es zahlreiche
wissenschaftliche Vortrage, welche
die Neuentwicklungen und offenen
Fragen auf diesem Gebiet behan-
deln. Wissenschaftlich werden die
Entwicklungen zur genomische Se-
lektion in Deutschland von dem
Projekt ,GenoTrack’ begleitet. ‘Ge-
noTrack’ ist ein nationales For-
schungsprojekt in Deutschland un-
ter Mitwirkung von vier Universita-
ten. Eine Teilaufgabe dieses For-
schungsprojektes ist die Analyse
und methodische Weiterent-
wicklung der genomischen Zucht-
wertschatzung. Der Schwerpunkt
der Forschungsarbeiten liegt hier-
bei auf der Rasse Holstein. Obwohl
kein direkter Partner in diesem For-
schungsverbund, kooperiert das
ITZ mit ‘GenoTrack” im Hinblick auf
die Entwicklungsarbeiten beim
Fleckvieh. Im Rahmen dieses Pro-
jektes wurden etwa 600 Bullen ge-
notypisiert und unseren Entwick-
lungen bereitgestellt.

Erwartungen an
Genomische Zuchtwerte?

Mittlerweile werden bei der Rasse
Holstein in einigen Landern (USA,
Kanada, Frankreich, Danemark,
Holland, Irland, Neuseeland,
Deutschland) Zuchtwerte basierend
auf genomischen Informationen
geschatzt. Der internationale Wett-
bewerb hat bei den Holstein zu ei-
nem regelrechten Stiirmen und
Drangen auf die genomischen
Zuchtwerte und zum Teil zu mit hei-
Ber Nadel gestrickten Zuchtwert-
schatzverfahren gefuhrt.

Aus den bisherigen internationalen
Erfahrungen und unseren Arbeiten
zur genomischen Selektion steht
fest, dass die genomische Zucht-
wertschatzung auch beim Fleckvieh
kommen wird und hier Einfllsse
auf das Zuchtprogramm zu erwar-
ten sind. Der Hauptnutzen besteht
in der Zusatzinformation fur die
Selektion von Tieren ohne Eigen-
bzw. Nachkommenleistung.

Sicherheit der
Genomischen Zuchtwerte?

Fir die Selektion wird der genomi-
sche Zuchtwert mit dem Pedigree-
Zuchtwert kombiniert, um die ver-
fugbaren Informationsquellen best-
moglichst zu nutzen. Aktuelle Verof-
fentlichungen der deutschen Hol-
stein zeigen, dass man hier durch
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die Nutzung von genomischer In-
formation bei Tieren ohne Leis-
tungsinformation Sicherheiten von
etwa 70 % in den Milchleistungs-
merkmalen oder der Zellzahl errei-
chen kann. Diese Sicherheit steht
den bisherigen Sicherheiten von
Pedigreezuchtwerten von etwa 38%
gegenuber. Auf der anderen Seite
ist auch klar ersichtlich, dass die Si-
cherheiten von Bullen mit abge-
schlossenem Prifeinsatz von etwa
85% mit dem genomischen Verfah-
ren nicht erreicht werden konnen.
Ein groRer Vorteil des genomischen
Ansatzes ist, dass er fiur alle Merk-
male der konventionellen Zucht-
wertschatzung, also auch die nie-
drig erblichen (Kalbeverlauf, Frucht-
barkeit) oder die spat anfallenden
(Nutzungsdauer) durchfiihrbar ist.
Die erwarteten Sicherheiten sind
hier zwar etwas niedriger als bei
den Milchleistungsmerkmalen, sie
werden aber deutlich tber den Pe-
digreesicherheiten liegen.

Als Faustzahl gilt derzeit bei den
Holsteins, dass die Sicherheit des
kombinierten Zuchtwertes etwa 10
Tochterleistungen in der Milch bzw.
100 Tochterleistungen in den funk-
tionalen Merkmalen entspricht. Ent-
sprechende Sicherheiten werden
auch fir die weiblichen Tiere er-
reicht, so dass fir ein Jungrind
schon Zuchtwerte geschatzt werden
konnen, deren Sicherheit mit der
konventionellen Zuchtwertschat-
zung erst sehr viel spater bzw. gar
nicht erreicht werden konnen.

Auswirkungen auf
Zuchtprogramme?

Die genomischen Zuchtwerte sind
zunachst nichts anderes, als ein ge-
nauerer Ersatz der vorgeschatzten
Zuchtwerte (Pedigreezuchtwert) ei-
nes Kalbes ohne eigene Leistungs-
information. Die Frage, in welchen
Stufen des Zuchtprogrammes die
genomischen Zuchtwerte Eingang
finden werden, zahlt derzeit zu den
am meisten diskutierten Fragen
unterTierzuchtexperten.

Ein naheliegender Einsatz der ge-
nomischen Zuchtwertschatzung
liegt in der genaueren Selektion
von Prifbullenkandidaten. Dies
wiirde zu weniger Versagern unter
den nachkommengepriften Bullen
fuhren, aber nur einen geringen
Vorteil fur die Population im Sinne
von erhdhtem Zuchtfortschritt brin-
gen. Erst der Einsatz von nicht
nachkommengepriften Bullen ins-

besondere als Bullenvater bringt
eine deutliche Steigerung des
Zuchtfortschrittes durch die Verkiir-
zung des Generationsintervalls. Ei-
ne breite Typisierung aller Bullen-
miutter erscheint momentan finan-
ziell eher zu aufwendig, da in je-
dem Fall das Kalb zusatzlich typi-
siert werden muss. Eine friihere
Nutzung als Bullenmutter bringt
hier aber in jedem Fall eine Verkur-
zung des Generationsintervalls und
generiert so Zuchtfortschritt.

Eine entscheidende Frage ist, ob
die Praktiker ungeprifte Bullen in
groBem Umfang akzeptieren wer-
den. Praktiker wollen keine bosen
Uberraschungen  erleben,  be-
sonders nicht in kritischen Merk-
malen, wie z.B. dem Kalbeverlauf
oder den Fundament- und Euter-
merkmalen. Bei 13-20 wichtigen
Merkmalen besteht ein nicht uner-
hebliches Risiko, dass ein Jungbul-
le in mindestens einem Merkmal
eher negativ abschneidet. Wie eine
Sicherheit von 60 bis 70 Prozent
einzuschatzen ist, kann man bei je-
der konventionellen Zuchtwert-
schatzung bei der Entwicklung der
Zuchtwerte bei den jungen Bullen
beobachten. International versucht
man das ,Ausfallrisiko” durch die
Vermarktung von Bullen in Paketen
zu minimieren. Hierzu werden
mehrere Bullen mit ahnlichem
Zuchtwertprofil gruppiert, um das
durchschnittliche Risiko fiir den
Kunden zu reduzieren. Hier steckt
auch ein gewisses Potential flir die
Zuchtprogramme, so dirften ein-
zelne Nischen (z.B. Okologische Be-
triebe, Betriebe mit speziellen Um-
weltbedingungen) von speziellen
Bullenangeboten profitieren.

Fazit

Wir glauben, dass die genomische
Zuchtwertschatzung eine gewichti-
ge Rolle in der zukinftigen Fleck-
viehzucht spielen wird. Wir sehen
aber auch die noch bestehenden
Probleme und die Grenzen dieser
Methode in der jetzigen Form.
Grundliche Untersuchungen im
Rahmen eines eigenstandigen und
neutralen  Entwicklungsprojektes
sind letztlich das einzige Mittel die-
ser neuen Technologie und den An-
spriichen der Ziichter gerecht zu
werden. Wir erwarten nicht weni-
ger, als dass wir der deutschen
Fleckviehzucht bis Ende 2010 ein
Werkzeug an die Hand geben kon-
nen, das halt was es verspricht.





