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1. Einfuhrung

1.1 Gegenstand des Vorhabens

Zum Zeitpunkt des Projektstarts gab es nur wenig Information zum Zusammenhang von
Graslandcharakteristika bzw. weiteren Umweltdeskriptoren (u.a. Hitzestress) und der
Merkmalsauspragung von Zweinutzungsrindern auf phanotypischer, quantitativ-genetischer und
genomischer Skala. Daher war es das primére Ziel, unter Einsatz moderner technischer Verfahren
zur Datenerfassung mittels Sensor-Technologie, diese Wechselwirkungen zu analysieren, um
weiterfuhrend Zuchtziele von Zweinutzungsrindern zu formulieren und darauf basierende
Zuchtstrategien (6konomisch) evaluieren zu kdnnen. Die Erfassung innovativer Merkmale der
Kategorien Tiergesundheit und Tierverhalten kann final dazu beitragen, Besonderheiten von lokal
angepassten, aber vom Aussterben bedrohten Rassen, zu identifizieren. Solche identifizierten
Besonderheiten fur Robustheit, Fitness, Langlebigkeit und Produktqualitat, auch auf genomischer

Ebene, tragen zum Erhalt dieser Rassen im Sinne einer 6kologisch ausgerichteten Tierzucht bei.

Fur die praktische Zucht von Zweinutzungsrindern spielt hierbei die Erstellung eines ¢kologischen
Gesamtzuchtwertes, unter Berlcksichtigung innovativer phanotypischer Merkmale fur die
Tiergesundheit, des Tierwohlbefindens und der Produktqualitdt, eine zentrale Rolle. Um dem
Gedanken der 6kologischen Landwirtschaft Rechnung zu tragen und eine ressourcenschonende
Produktion zu gewahrleisten, wurde nicht nur auf lokale Rassen fokussiert, sondern auch auf
naturliche Produktionsbedingungen mit reduziertem Kraftfuttereinsatz in Graslandsystemen. Diese
Anspriche betrafen auch die generelle Zuchtzieldefinition, welche eine bessere Adaption des Tieres
an seine naturliche Umwelt vorsehen. Vice versa erlaubte das Versuchsdesign Rickschlisse auf
die Optimierung der Weidewirtschaft, eben durch das intensive Studium der
Tiergesundheitsindikatoren unter Weidebedingungen. Die Untersuchungen wurden an
Zweinutzungstieren aus Weidehaltungen durchgefiihrt, wobei fir die Arbeitsgruppe Tierzucht der
Universitat Giel3en und die Arbeitsgruppe Agrartechnik der Universitat Kassel primar die 6kologische
Versuchsherde aus Frankenhausen, dem Versuchsgut der Universitat Kassel, genutzt wurde.
Weitere Zweinutzungsherden im internationalen Kontext inkludierten Bleue du Nord in Belgien,
Normande und Montbéliard in Frankreich, Schwarzbunte Milchrinder in den Niederlanden, Original
Braunvieh und polnische Friesian in Polen, Simmental und Braunvieh in Slowenien, original
Braunvieh und Simmental in der Schweiz und Boz Irk in der Tirkei. Dieser breite Datenpool an
Zweinutzungsrindern, einhergehend mit der Harmonisierung bzgl. der Merkmalserhebung, war die
notwendige Grundlage, um an einem grofRen Datenmaterial genetische innovative Studien, wie die
Detektion von Selektionssignaturen, genomweite Assoziationsstudien oder rasseubergreifende

genomische Zuchtwertschatzungen, durchzufihren.

1.2 Ziele und Aufgabenstellung

Das Ziel des Projektes war eine Bewertung von neuartigen funktionalen Merkmalen in Abhangigkeit
von relevanten Umweltdeskriptoren. Dies ist Voraussetzung a) fur die Umsetzung von 6kologischen
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Zuchtstrategien fir Zweinutzungsrinder welche in ©kologischen Weideproduktionssystemen
gehalten werden, und b) fur ein vorbeugendes Gesundheitsmanagement. Auf Basis eines
interdisziplinaren Forschungsdesigns wurde fiir die deutschen Partner die Zweinutzungsrinderrasse
,pDeutsches Schwarzbuntes Niederungsrind“ (DSN) ausgewdahlt. Diese Zweinutzungsrasse zeigt
auch genetische Verwandtschaften zu schwarzbunten Zweinutzungsrindern der Projektpartner aus
den Niederlanden und aus Polen. Neben phanotypischen Rasse- oder Linienvergleichen wurden
landertbergreifend auch Selektionssignaturen identifiziert, Diversitdtsmuster verglichen und
Zuchtstrategien 6konomisch evaluiert. Dies alles diente einem Ubergeordneten Zweck, namlich eine
Optimierung der Anpassung des Zweinutzungsrindes an die lokalen weidebasierten
Haltungssysteme. Dies gelang aber nur, weil Merkmale Uber Landergrenzen hinweg identisch und
nach einheitlichen Kriterien erfasst wurden. Den ,roten Faden® zur Datenerfassung Uuber
Landergrenzen hinweg ermoglichte der Einsatz der SensOor®-Technologie (ww.agis.nl), welche fir
eine einheitliche Erfassung von Merkmalen in allen Versuchsherden genutzt wurde. Die damit
assoziierten Aufgabenfelder finden sich daher in den thematischen Komplexen a)
Produktionssysteme, b) neuartige Erfassungssysteme und c) genetische und zuchtplanerische
Evaluierungen und resultieren zusammen in d) der Optimierung von Zuchtprogrammen und €) einem
optimierten Herdenmanagement fir weidebasierte Betriebe. Alle in dem Projekt vorgesehenen
Aufgaben und Arbeitspakete wurden mit den dazugehérigen Meilensteinen von der Universitat
GielRen umgesetzt. Der eindrucksvolle Beleg hierfir sind die bereits akzeptierten internationalen
Publikationen in begutachteten Fachjournalen (siehe Arbeitspaket 10 zu den Publikationen der
Arbeitsgruppe Giel3en) und der Transfer der Zuchtergebnisse in die Praxis (u.a. Verfligbarkeit von
Zuchtwerten fur distinkte Produktionssysteme unter Berlcksichtigung von Genotyp-Umwelt-
Interaktionen). In diesem Bericht fokussieren wir uns explizit auf die Arbeitspakete, in die das
Tierzuchtinstitut der Universitat GieRen laut Vorhabenbeschreibung involviert ist. Fir eine
Ubergeordnete Betrachtung unter Berlcksichtigung aller Arbeitspakete verweisen wir auf den

englischsprachigen EU-Endbericht, der dem deutschen nationalen Ministerium vorliegt.

Das erste Arbeitspaket beinhaltete die Datenerfassung von Umwelteinflissen in
Weideproduktionssystemen und von phanotypischen Merkmalen. Hierfir wurden Weidesysteme
klassifiziert und die SensOor®-Technologie zur Messung von Tierverhaltensdaten bzw.
Tiergesundheitsdindikatoren installiert. Zur Aufnahme von Umweltdeskriptoren dienten
Aufwuchsmessungen der Grasnarbe mittels ,Platemeter’ sowie Temperatur- und

Luftfeuchtigkeitsmessungen.

Im zweiten Arbeitspaket wurden die erfassten phéanotypischen Merkmale der Tiere und
Umweltdeskriptordaten mittels ,linear mixed model‘ und ,generalized linear mixed model* (GLMM)
Analysen ausgewertet, um Zusammenhdnge zwischen Umwelteffekten in weidebasierten

Haltungssystemen und innovativen Merkmalen abbilden zu kénnen.

Das vierte Arbeitspaket umfasste umfangreiche Untersuchungen zu Genotyp-Umwelt-

Interaktionen (GUI) unter Berlcksichtigung des ,Multiple-Trait Models‘ (MTM) von Falconer, welches
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die Tiermerkmale I|&nderlibergreifend fir verschiedene Produktionssysteme bericksichtigt.
Zusatzlich wurden mit Hilfe von ,random regression‘’ bzw. ,reaction norm models' (RRM/ RNM)
genetische Parameter unter wechselnden kontinuierlichen  Umweltdeskriptoren  (z.B.
Hitzestressbelastungen) geschétzt.

Im fUnften Arbeitspaket wurden genomische SNP-Markerdaten mit elektronisch erfassten
SensOor®-Daten kombiniert, um signifikante Single Nucleotide Polymorphisms (SNP),
Kandidatengene und physiologische Pfade fiir das longitudinale Tierverhalten zu identifizieren.
Dariiber hinaus wurde mittels einer Hauptkomponenten-Analyse (PCA) die funktionelle Biodiversitat

verschiedener Europdaischer (Zweinutzungs-) Rinderrassen untersucht.

Arbeitspaket acht kombinierte den Selektionsindex mit der Genfluss-Methode unter Verwendung
von Kosten und Erldsen sowie mit biologisch-technischen Koeffizienten (u.a. Remontierungsrate fur
Kluhe und Bullen, prozentualer Anteil genutzter Bullen fir Zuchtprogramme, Altersstrukturen), um
Zuchtprogramme flr Zweinutzungsrinder 6konomisch zu evaluieren. Ziel war eine diskontierte
Profitrechnung einer Investitionsperiode von 20 Jahren. Fir die Simulation und Bewertung
verschiedener Zuchtszenarien wurde die Software ZPLAN+ verwendet, erganzt mit eigenen
Programmierungen zu genomischen  Zuchtplanungsstrategien und der erstmaligen

Berticksichtigung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen in der deterministischen Zuchtplanung.

Das Arbeitspaket neun wurde federfihrend vom Kooperationspartner der Agrartechnik in
Witzenhausen bearbeitet. Hier wurden die Sensoraufzeichnungen durch visuelle Beobachtungen
der Tiere mit Sensoren validiert. Bezlglich der Sensorinstallation, der Kuhkontrolle und der
Validierung (teilweise visuell) erfolgte eine enge Kooperation bzw. Arbeitsteilung zwischen den
Arbeitsgruppen Tierzucht und Agrartechnik. Ohne die Expertise zur Erstellung des
Datenbanksystems mit Sensor-Eintragungen (durchgefiihrt von der Arbeitsgruppe Agrartechnik)
hatte die Arbeitsgruppe nicht die umfassenden Analysen bis zur genomischen Ebene in dem kurzen

Zeitfenster der Projektlaufzeit realisieren kénnen.

Das zehnte Arbeitspaket sah die Publikation der wichtigsten Ergebnisse vor. Zuchtwerte fir
Zweinutzungsbullen wurden geschatzt (spezielle Zuchtwerte far spezifische
Produktionsbedingungen) und kdnnen von den Zichtern bei Bedarf fir Selektions- und
Anpaarungsentscheidungen verwendet werden. Des Weiteren wurde erstmals auf europdischer
Ebene ein Leitfaden zur Merkmalserfassung der Tiergesundheit zur Verbesserung des Tierwohls,
der Fruchtbarkeit und der Produktqualitat erstellt. Ergebnisse wurden in Form von
Konferenzbeitrdgen (u.a. Europdische Tagung fir Tierzucht, Jahrestagung der Deutschen
Gesellschaft fur Zuchtungskunde, DSN-Zichtertagung in Frankenhausen) und in begutachteten
renommierten Fachzeitschriften (Zichtungskunde, Journal Dairy Science, Journal Animal Breeding

and Genetics, Animal) publiziert bzw. zur Publikation eingereicht.



1.3 Planung und Ablauf des Projektes

Das Projekt war, gemall Vorhabenbeschreibung, Uber eine Gesamtlaufzeit von 3 Jahren in
insgesamt 10 Arbeitspakete (AP) unterteilt, die in chronologischer Abfolge zeitlich aufeinander
abgestimmt sind, aber sich auch in ihren Wechselwirkungen beeinflussen (insbesondere was die
Zusammenarbeit zwischen dem Fachgebiet Agrartechnik der Universitat Kassel (UNI-KS) und dem
Institut fur Tierzucht und Haustiergenetik der Universitat Giel3en (UNI-G) anbelangt). UNI-G war
inhaltlich in die Arbeitspakete 1, 2, 4, 5, 8 und 10 involviert. Die Ubersicht zu allen Arbeitspaketen
und definierten Meilensteinen ergibt sich wie folgt:

AP1: Erfassung von funktionalen Merkmalen und Umweltfaktoren

AP2: Statistische Modellierung: Schatzen der Umwelteffekten in Bezug zu innovativen
Kuhmerkmalen

AP3: Rassevergleiche fir funktionale Merkmale

AP4: Schatzen von genetischen Parametern und Zuchtwerten innerhalb Rasse

APS5: Identifikation von Rassecharakteristika (auch auf genomischer Ebene)

APG6: Ableitung 6konomischer Gewichte flir Zuchtzielmerkmale

AP7: Entwicklung 6kologischer Gesamtzuchtwerte flr Zweinutzungsrinder

AP8: Okonomische Evaluierung tkologischer Zuchtplanungsschemata

AP9: Installation und Evaluierung weiterer Technik zur Merkmalserfassung

AP10: Wissenschaftliche und wirtschaftliche Ergebnisverwertung

Tabelle 1: Aufteilung der Arbeitspakete (AP) im Gesamtverbund nach Quartalen

Year 1 Year 2 Year 3
Work package Partner [ T T AV B :I v [ i | v
Phenotypic and environmental All M1
data recording (AP1)
Identification of relevant IGAB, R-Ju, UNI-G, M2
environmental descriptors (AP2) | QAG, WU-FSE
Across breed comparisons (AP3) | UL, QAG, Idele M3
Within dual-cattle breeds genetic | Idele, ULg, UNI-G, M4
evaluations (AP4) QAG
Identification of dual-cattle breed | ULg, UNI-G, QAG, M5
characteristics (AP5) TAGEM
Derivation of economic weights UL, Idele M6
for traits of breeding goals (AP6)
Development of breeding tools UL, Idele, ULg M7
(AP7)
Economic evaluation of organic WU-FSE,UNI-G, R- M8
breeding strategies (AP8) Ju, TAGEM, QAG
Technical improvement / UNI-KS, M9
implementation of recording R-Ju, TAGEM
systems (AP9)
Dissemination (AP10) All M10

Im ersten Projektjahr wurden Umweltdeskriptordaten sowie phanotypische Kuhmerkmale in der
Okologisch ausgerichteten DSN-Herde (DSN = Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind) des
Versuchsgutes der Universitdt Kassel in Frankenhausen erhoben (AP1l). Relevante

Umweltdeskriptoren waren die botanische Zusammensetzung der Weiden sowie die Aufwuchshoéhe,
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Temperatur und Luftfeuchtigkeit. Aufwuchsproben wurden jeweils von einem ein Quadratmeter
grof3en abgesteckten Bereich auf der Weide zur Bestimmung der botanischen Zusammensetzung
entnommen. Die Messung der Aufwuchshohe erfolgte mit einem Platemeter und Temperatur und
Luftfeuchte wurden durch die vor Ort installierte Wetterstation aufgezeichnet. Bezuglich der
technischen Datenerfassung der Umweltdeskriptoren und des diesbeziiglichen Datentransfers
erfolgte eine enge Zusammenarbeit mit der Arbeitsgruppe Agrartechnik der UNI-KS.

Funktionale eigens erfasste Kuhmerkmale umfassten eine Beurteilung der Korperkondition (Body
Condition Score = BCS), der Lahmheit (Locomotion Score = LS) und des Verschmutzungsgrades
(Hygiene Score = HS) der Tiere. Zusatzlich wurde das Temperament der Kihe wahrend des
Melkens (general temperament = GT), gegenuber ihren Herdengeféhrtinnen (aggressiveness =
AGG) und ihre Stellung in der Rangordnung (intra herd rank order = IHRO) von der zustandigen
Herdenmanagerin erfasst. Mittels Korrelationskoeffizienten und linear gemischter Modelle wurden
Zusammenhange zwischen Gesundheitsindikatoren und Temperamentmerkmalen analysiert. Zur
Messung des téaglichen Tierverhaltens wurden zusatzlich 50 Kihe mit elektronischen
Sensorohrmarken ausgestattet, welche zwischen dem Fress-, Wiederkau-, Schlaf-, Aktivitats- und
gesteigerten Aktivitatsverhalten unterschieden und zuséatzlich die Ohrtemperatur aufzeichneten. Die
gesammelten taglichen Verhaltensdaten wurden von der Arbeitsgruppe Agrartechnik aufbereitet und
Uber eine online-Datenbank den Projektpartnern zuganglich gemacht. Die Sensordaten wurden
zusatzlich mit Testtagsdaten der Milchleistungsprifung zusammengespielt, um Beziehungen
zwischen dem téglichen Tierverhalten, der Produktivitat und der Eutergesundheit (somatische
Zellzahl) zu identifizieren. In Verbindung mit dem Umweltdeskriptor ,Weide“ wurde Uber acht
Wochen das Weideverhalten der DSN-Kuhe in Frankenhausen notiert und zwischen Bissfrequenz,
Bissgrof3e, Weidegeschwindigkeit, Praferenz und Effizienz unterschieden. Lineare gemischte
Modelle wurden anschlieRend zur Bewertung des Weideverhaltens angewendet (AP2).

Zusétzlich wurden Kotproben von DSN-Kihen und Holstein Friesian- (HF) Kiihen (Vergleichstiere),
welche auf 30 0Okologisch ausgerichteten Weidebetrieben in Nordwestdeutschland und
Frankenhausen gehalten wurden, fir Endoparasitenuntersuchungen gewonnen. Fur anschlie3ende
molekulargenetische Studien (siehe AP4) wurde von einer Stichprobe an Kilhen zusétzlich Blut
gezogen, um spater DNA extrahieren zu kénnen. Die Anwendung gemischter linearer Modelle fir
Assoziationsstudien auf phanotypischer Ebene sowie Schéatzungen genetischer Parameter und

genomische Auswertungen, folgten im zweiten und dritten Projektjahr.

Im zweiten Projektjahr wurden Uberwiegend Aufgaben aus AP4 bearbeitet, sowie wiederholte
funktionale Phanotypdaten an den Kihen erhoben. Vor dem Hintergrund mdglicher Genotyp-
Umwelt-Interaktionen (GUI) wurden quantitativ-genetische Analysen auf Basis von Testtagsdaten
(Milch-kg, Fettprozent, Eiwei3prozent, log-transformierte somatische Zellzahl, Fett-Eiweild Quotient)
von DSN und HF durchgefiihrt. Insgesamt wurden 46 Betriebe, welche sowohl DSN als auch HF
Tiere hielten, gemaR verschiedener Umweltdeskriptoren (z.B. durchschnittliche HerdengroRle,

Milchleistung, etc.) klassifiziert und genetische Parameter innerhalb definierter Umweltdeskriptoren
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geschéatzt. Weiter wurden etwaige GUI bzgl. der definierten Herden-/ Umweltdeskriptoren im
Mehrmerkmalsansatz mittels genetischer Korrelationen analysiert. Zusatzlich wurden
Linienvergleiche auf quantitativ-genetischer Ebene zwischen Holstein- und DSN-Kihen aus
Weidebetrieben  bezuglich  Parasitenresistenzen  durchgefuhrt. Fir die  genomweite
Assoziationsstudie (GWAS) wurden 80 moglichst unverwandte DSN-Kuhe aus dem Versuchsbetrieb
Frankenhausen sowie 186 weitere DSN-Kihe von Praxisbetrieben ausgewahlt. Far
Diversitatsstudien wurden weitere 20 Doppelnutzung Rotbunt- (DN) Kihe mit einem 50k Illumina
BeadChip genotypisiert. Zu Beginn des dritten Projektjahres waren die Genotypdaten fur genetisch-
statistische Analysen aufbereitet. Die Partnerlander Schweiz, Slowenien und Polen erklarten sich
bereit, ebenfalls Genotypdaten von den Zweinutzungstieren zur Verflgung zu stellen, die Uber
Sensor- und Milchleistungsdaten verfugten. Dies war eine einmalige Datenbasis flr sogenannte
,multi-breed genome wide association studies‘ Uber Landergrenzen hinweg. Erstmals wurde hierbei
nach unserem Kenntnisstand auf longitudinale Tierverhaltensmerkmale, die mit Sensoren erfasst
wurden, fokussiert.

Das dritte Projektjahr sah die Identifikation von Rassecharakteristiken auf genetischer Ebene (AP5)
sowie die 6konomische Bewertung verschiedener 6kologischer Zuchtplanungsschemata (AP8) vor.
Mittels der multi-breed GWAS wurden Sensor-Daten der europaischen 6kologischen
Versuchsherden analysiert. Genomweite Assoziationsstudien mit dem Softwarepaket GCTA wurden
auch far die Endoparasitenmerkmale durchgefuhrt. Zusatzlich konnten prozentuale
Verwandtschaften zu anderen Rinderrassen auf Basis von gemeinsamen Allelen (allele sharing
distance = ASD) berechnet werden. Eine Stratifizierung der genotypisierten Populationen erfolgte
durch eine Hauptkomponentenanalyse (PCA). Tabelle 2 fasst die Tierzahlen und Rassen der
genotypisierten (Zweinutzungs-) Kihe zusammen, auf denen die multi-breed GWAS und die
genetischen Diversitatsstudien in AP5 basierten.

Tabelle 2: Genotypdaten europaischer Rinderrassen als Basis fiur eine multi-breed GWAS

Partnerland Rasse* Anzahl SNP Tierzahl
DE_DSN 54.609 190

53.218 76

Deutschland DE_DN 53.218 20
DE HF 45.613 50

Polen PL_BS 53.218 34
PL_HF 53.218 59

SI_Si 52.445 46

Slowenien S| BS 52.445 36
SI_HF 52.445 14

CH_OBS 26.151 1

30.105 1

54.609 2

Schweiz 139.480 32
777.962 12

CH_Si 30.105 2

139.480 17

777.962 29

*Rassen: DE_DSN= Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind aus Deutschland, DN= doppelnutzung Rotbunt aus
Deutschland, PL_BS= Brown Swiss aus Polen, PL_HF= Holstein Friesian aus Polen, SI_Si= Simmental aus Slowenien,
SI_BS= Brown Swiss aus Slowenien, SI_HF= Holstein Friesian aus Slowenien, CH_OBS= Original Braunvieh aus der
Schweiz, CH_Si= Simmental aus der Schweiz
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Fur die in AP8 geplanten Zuchtplanungsrechnungen wurde das Softwarepaket ZPLAN+ unter
Berlcksichtigung von biologisch-technischen  Koeffizienten verwendet. Basierend auf
O0konomischen Evaluierungskriterien (diskontierter Gewinn, diskontierte Koste, diskontierte ErlGse)
wurden vier verschiedene Zuchtprogramme fir die DSN-Rasse tber einen Planungshorizont von 20
Jahren bewertet. Neben einem 06kologischen Zuchtprogramm mit Deckbulleneinsatz wurde ein
konventionelles  Besamungszuchtprogramm  mit  Testbulleneinsatz ~ simuliert.  Fur  die
Zuchtprogramme wurden in einem weiteren Schritt zusatzlich Effekte etwaiger GUI auf 6konomische
und zichterische Bewertungskriterien (u.a. Selektionserfolg) untersucht. Das vierte Zuchtszenario
umfasste ein kombiniertes Modell aus konventionellem und ©kologischen Zuchtprogramm mit
prozentual variierendem Einsatz von Test- als auch Deckbullen, sowohl auf dem weiblichen als auch
auf dem mannlichen Selektionspfad. Somit wurden erstmals die Effekte der Genotyp-Umwelt-
Interaktion und der 06kologischen Nutzung von Natursprungbullen mittels deterministischer

Programmierung 6konomisch evaluiert.

2. Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angeknipft wurde

Das Institut fur Tierzucht und Genetik der Universitdt Gief3en kann auf eine Vielzahl an
wissenschaftlichen Studien verweisen, die im Rahmen von 2-Org-Cows angefertigt wurden. Dabei
wurde immer eine inhaltliche und methodische Weiterentwicklung des gerade aktuellen ,Status Quo*
angestrebt. Auf welchen wissenschaftlichen Methoden und auf welcher wissenschaftlichen
Fachliteratur die methodischen Weiterentwicklungen basieren bzw. die inhaltlichen Fragestellungen
vorangetrieben wurden, ist der Darstellung der jeweiligen Arbeitspakete zu entnehmen.

Zusammenarbeit mit anderen Stellen

Gemal Vorhabenbeschreibung erfolgte eine enge inhaltliche und wissenschaftliche Abstimmung
mit den wissenschaftlichen Projektpartnern IGAB, R-Ju, QAG, WU-FSE, Idele, ULg, UL, UNI-KS und
TAGEM. Hierbei sei insbesondere auf die Ausflhrungen des gemeinsamen EU-Berichtes
verwiesen, der den nationalen Ministerien vorliegt. Der Erfolg der wirtschaftlich-wissenschaftlichen
Zusammenarbeit konnte auch einem breiten deutschen Fachpublikum (praktische Zichter und
Wissenschaftler) anlasslich der Zichtertagung ,Frankenhausentag® am 03. November 2017

demonstriert werden.

3. Material und Methoden

APL1: Erfassung von funktionalen Merkmalen und Umweltfaktoren
Die Vorhabenbeschreibung sieht die Entwicklungen von Richtlinien fur die systematische Erfassung
funktionaler Merkmalskomplexe (Verhalten, Temperament, Gesundheit) vor. Zuséatzlich sollte die
SensOor®-Technologie auf dem Versuchsgut implementiert und eine Anleitung zur Bedienung der
Datenbank und Aufbereitung der elektronisch gemessenen Daten entwickelt werden. Die
9



Datenbankentwicklung wurde von UNI-KS durchgefiihrt. Die Bewertung funktionaler Merkmale
sowie von Temperaments-, und Verhaltensmerkmale basierte auf Daten von 118 DSN-Kiihen
(Laktationen eins bis vier) der Versuchsherde in Frankenhausen. In der Zeit von April bis November
verbrachten die Tiere taglich mindestens 6 Stunden auf einer Standweide.

Temperaments- und funktionale Merkmale

Die Universitat GieBen (UNI-G) entwickelte einen sogenannten ,Trait Atlas’, in dem detaillierte
Beschreibungen zur Erfassung von funktionalen (BCS, LS, HS), Gesundheits- (Diagnose klinische
Mastitis, Nachgeburtsverhaltung, Milchfieber, Ketose, Klauenkrankheiten) und
Temperamentsmerkmalen (Melkverhalten, Aggressivitat, Rangordnung) zusammengefasst wurden.
Hierbei wurde auf bereits etablierte Methoden zurtickgegriffen. Die Beurteilung der Kérperkondition
(BCS) erfolgte auf einer Skala von 1-5 nach Spengler Neff et al. (2015). Die Lahmheitsbefundung
(LS) basierte auf dem entwickelten System der Zinpro Corporation, welches einen maximalen
Lahmheitsgrad von 5 zulasst. Die Verschmutzung der Kithe wurde an Euter (UHS) und Hinterbeinen
(LHS) in 5 Stufen nach Reneau et al. (2005) eingeteilt. In der Zeit von April 2016 bis Mai 2017 wurden
die Merkmale BCS, LS, LHS, UHS im Abstand von 2-3 Monaten an flinf Terminen von derselben
Person erfasst, sodass 385 Beobachtungen von 118 Tieren vorlagen.

Die Temperamentsbeurteilung der DSN-Klhe wurde zu Beginn (Juli 2016) und zum Ende (Mai 2017)
der Datenaufnahme von der Herdenmanagerin durchgefihrt. Hier wurde zwischen dem allgemeinen
Temperament wahrend des Melkens (GT: 1= nervds - 5= sehr ruhig), der Aggressivitat (AGG: 1=
aggressiv, 0= friedlich) gegeniiber anderen Herdengeféhrtinnen und dem Rang des Tieres innerhalb
der Herde (IHRO: 1= unterwurfig, 2= ausgeglichen, 3= dominant) unterschieden.

SensOor®-Verhaltensmerkmale

Die Verhaltensdaten von 49 DSN-Kiihen wurden mittels elektronischer SensOor®-Ohrmarken (Agis
Automatisering BV, Harmelen, the Netherlands) von September 2016 bis August 2017 erfasst. Jede
Ohrmarke wurde spatestens zwei Tage vor der Kalbung in das linke Ohr eingezogen. Mittels eines
3-dimensionalen Lagemessers (Accelerometer, RFID) werden alle finf Minuten die Ohrbewegungen
des Tieres aufgezeichnet und einer von funf Verhaltenskategorien in Prozent, bezogen auf 24
Stunden, zugeordnet: wiederkauen (RUM), fressen (FEED), inaktiv/schlafen (NA), aktiv (ACT), hoch
aktiv (HA). Hierbei dient die wiederholte kontinuierliche Kau- und Schluckbewegung, hervorgerufen
durch den Ruktus, zur Erkennung der Wiederkautatigkeit. Wird nur eine gleichméfige Nick- und
Kaubewegung gemessen, so wird dies auf die Futteraufnahme zuriickgefihrt und der Kategorie
,FEED" zugeordnet. UnregelmafRliige Kopfbewegungen, welche nicht den typisch wiederkehrenden
Kau- oder Schluckbewegungen zugeordnet werden kdnnen, klassifiziert das System als ,ACT*. Wird
ein bestimmter Aktivitatsgrenzwert erreicht, kennzeichnet SensOor® dies als ,HA". Gesteigertes HA
Verhalten wird zuverlassig vor der Geburt oder wahrend der Brunst aufgezeichnet. Zuséatzlich wird

die durchschnittliche Ohrtemperatur (Temp) pro Stunde mittels eines Oberflichensensors bestimmt.
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Zum standardisierten Aufbereitungsprozess der SensOor®-Daten in JMP (SAS Institute Inc., 2008)
wurden ,Ausreiler Messwerte in den einzelnen Merkmalskomplexen (RUM, FEED, NA, ACT, HA)
identifiziert. Gemessene Ohrtemperaturen (Temp) von <5 °C und >40 °C wurden ebenfalls aus dem
Datensatz entfernt. Die taglichen SensOor®-Verhaltensdaten wurden mit Wetterdaten zur
Tagestemperatur und Luftfeuchtigkeit erganzt. In einem weiteren Schritt wurden die SensOor®-
Aufzeichnungen mit den Testtagsdaten der Milchleistungsprifung (Datentransfer von VIT Verden)
kombiniert. Der Prozess der Datenaufbereitung erfolgte in enger Abstimmung mit UNI-KS. Die
Programme zur Datenaufbereitung wurden unter Bertcksichtigung der tierzuchterischen

Hintergrundinformation von UNI-KS geschrieben.

Statistische Modelle

Auswertungen  der eigens  erfassten  funktionalen Merkmale  erfolgten mittels
Korrelationsberechnungen und der Anwendung von linearen gemischten Modellen (fur
normalverteilte Merkmale) sowie generalisierten gemischten linearen Modellen (fur kategorial
verteilte Merkmale) im Statistikprogramm SAS University Edition (MIXED Prozedur) (SAS Institute
Inc., 2008). Die folgenden Modelle wurden verwendet um 1) den Einfluss der SensOor®-
Verhaltensdaten auf Produktionsmerkmale, 2) den Einfluss von Produktionsmerkmalen auf das
SensOor®-Verhalten und 3) den Einfluss von SensOor®-Verhalten auf die Kérperkondition (BCS) zu

analysieren:

1) Yikimn = 1 + CS; + Lnoj + DIMk + A + T*Tempm + CMn + €ijjimn
2) Yikm =W+ Lnoi + DIM; + Ac + T*Temp; + Pm + €ijjim

3) Yik =M+ Lnoi + DIM; + A + CM + e

Mit: yiumn= Beobachtung fir lineare Testtags- (Milch kg= Mkg, Fett kg= F), yixm= Beobachtung fur
SensOor®-Merkmale (RUM, FEED), yjx= Beobachtung fir BCS, p= Mittelwert der Population, CS=
fixer Effekt der Kalbesaison (April-November, Dezember-Marz), Ln = fixer Effekt der Laktation (1-4),
DIM= fixer Effekt der Tage in Milch am Testtag (1-50 Tage, 50-100 Tage, 100-150 Tage, 150-200
Tage, 200-250 Tage, 250-300 Tage, 300-400 Tage, 400-500 Tage, >500 Tage) bzw. am Tag der
Datenerfassung (0-15 Tage, 15-38 Tage, >38 Tage), A= zufélliger Tiereffekt, T*Temp= kombinierter
fixer Effekt der Ohrtemperatur und der AuBentemperatur (<6 °C, >6 °C), CM= fixer Sensoreffekt in
drei verschiedenen Laufen fir NA (%/Tag: <22, 22-28, >28), FEED (%/Tag: <17, 17-23, >23), RUM
(%/Tag: <37, 37-41, >41), ACT (%/Tag: <6, 6-8, >8), HA (%/Tag: <6, 6-8, >8), P= fixer Effekt fir
Produktionsleistung in zwei verschiedenen Laufen fir Mkg und SCC (Mkg in kg/Kuh/Testtag: <15,
15-17, 17-20, 20-25, 25-30, >30; Somatic cell count*1000/ Zellen/mL= SCC: <50, 50-100, 100-150,
150-200, 200-250, 250-300, 300-350, 350-450, 450-550, 550-700, >700) und e= zufalliger

Restfehler.
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AP2: Statistische Modellierung von neuen Merkmalen in Bezug zu Umweltdeskriptoren

Mittels gemischter linearer Modelle wurden relevante Effekte fir Umweltdeskriptoren
(Weideaufwuchs und botanische Zusammensetzung, Temperatur-Luftfeuchtigkeit-Index) auf
Merkmale des Tierverhaltens geschatzt. Dieses Arbeitspaket mit starkem Fokus auf die
Herdenumwelt inkludiert zwei deutsche Studien: Eine Analyse zum Weideverhalten der DSN-Kiihe
aus Frankenhausen und einem Vergleich physiologischer Parameter in Abhé&ngigkeit des
Temperatur-Luftfeuchtigkeit-Indexes (THI) zwischen DSN und Holstein Friesian (HF).

Weideverhalten

In der Zeit vom 19.08.2015 bis zum 06.10. 2015 wurde das Weideverhalten von 26 DSN Kuhen an
acht Terminen im Rahmen der Masterarbeit von Max Wefers unter Anleitung von UNI-G und UNI-
KS studiert. Die erfassten Merkmale waren Bissfrequenz (BF), BissgroRe (BG),
Weidegeschwindigkeit (WG), Préferenz (P) und Effizienz (E) (Tabelle 3). Zur Beurteilung der BF
wurde ein fressendes Tier zu drei verschiedenen Zeitpunkten fir je eine Minute beobachtet.
Wahrenddessen wurde die Anzahl Bissen pro Minute gezahlt. Zusatzlich wurden die
Verhaltensmerkmale (nicht aktiv= NA, Wiederkduen= RUM) von den elektronischen SensOor®-
Ohrmarken als fixe Effekte im Modell mitbertcksichtigt. Die Bestimmung der Aufwuchshéhe der
Grasnarbe erfolgte mittels Platemeter der Firma Agriworks Ltd. Darlber hinaus dienten
entnommene Aufwuchsproben zur Bestimmung des relativen Anteils vertrockneter Halme (AtrHA),
des relativen Anteils von Leguminosen (ALegA) und der Netto-Energie-Laktation (NEL).

Tabelle 3: Ubersicht Uber die erhobenen Merkmale zum Weideverhalten mit verschiedenen

Auspragungen.

Merkmal Ausprégung 1 Auspragung 2 Auspragung 3
Préferenz Gras Krauter Leguminosen
Weidegeschwindigkeit Verbleibt an einem Ort Lauft wenig Schreitet
wahrend des Grasens zlgig
Effizienz Gering Mittel Hoch
Bissgrof3e Klein Mittel Grol3

Mittels Spearman-Korrelationsberechnungen wurden die Zusammenhdnge zwischen den
Weideverhaltensmerkmalen und den Sensormerkmalen (relative Tageszeitanteile) betrachtet. Die
Auswertung zum Weideverhalten erfolgte unter Verwendung von linearen gemischten Modellen
(PROC MIXED) und generalisierten linearen gemischten Modellen (GLIMMIX) im Statistikprogramm
SAS:

Bissfrequenz:

Yikimnop= U +WG; + Py + Fltterungx + Temperatur,+ Hohem + ALegAn + TMo + @p + €jjkimnop
Bissgrolie:
Yik= U +E; + HOhej + ax + ek
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Weidegeschwindigkeit:

Vik= 1 +BG; + Ex + BF¢+ ai + eju

Effizienz:

Yikmn= H +BFi + WGy + P+ Weide + AtrHA + an + €jjimn

Praferenz von Grasern:

PR (yix= 1) = © (Ei + Hohe; + NEL« + a))

Praferenz von Krautern und Leguminosen:

PR (Yijklmn: 1) =0 (RUMi + Weidej + Hohex + NEL, + BF, + an)

Keine Praferenz:

PR (yix=1) = © (Ei + Weide; + AtrHA« + a))

Dabei gilt:

y

U
a

WG

P

Futterung
Temperatur
Hohe
ALegA

™

e
E

BG
BF
Weide
AtrHA
NA

Standort
NEL

PR

y

o

RUM

Vektor der Beobachtungen

Gesamtmittelwert

Zufalliger Tiereffekt

Merkmal Weidegeschwindigkeit (O: bleibt stehen, 1: bewegt sich)

Merkmal Praferenz (O: keine, 1: Graser, 2: Krauter und Leguminosen)
Fatterung vor Weidegang ( 1: nein, 2: ja)

Aulentemperatur (1: <16.5 °C, 2: 216.5 °C)

Aufwuchshoéhe der Weide (1: <5 cm, 2: 25 cm)

Anteil Leguminosen in der Aufwuchsprobe (1: <1 g, 2: 21 g)

Trockenmasse der Aufwuchsprobe (1: <180 g/kgTM, 2: = 180 g/kgTM; <240
g/kgTM, 3: = 240 g/kgTM)

Zufélliger Resteffekt

Effizienz (1: nur griine Pflanzen werden gefressen, 2: abgestorbene Vegetation
wird z.T. gefressen, 3: alles wird gefressen)

Bissgrof3e (1: klein, 2: mittel, 3: grof3)

Bissfrequenz (1: <56 Bissen/min., 2: 256 < 76 Bissen/min., 3: 2 76 Bissen /min.)
Tag- oder Nachtweide (1: Tagweide, 2: Nachtweide)

Anteil trockener Halme in der Aufwuchsprobe (1: <8 g, 2: 2 89)

Relativer Tageszeitanteil der mit Inaktivitat verbracht wird (1: <20%, 2: = 20%
<25%, 3: 225%)

Weidestandort (4 verschiedene Standweiden)

Netto-Energie-Laktation (1: <5,8 MJ NEL, 2: = 5.8 MJ NEL)
Eintrittswahrscheinlichkeit

Merkmal

Logit Link Funktion

Relativer Tageszeitanteil der mit Wiederkauen verbracht wird (1: <30%, 2: 230%
<40%, 3: 240%)

13



Einfluss von Temperatur-Luftfeuchtigkeit-Index auf physiologische Parameter in DSN und HF

Um den THI-Einfluss auf physiologische Parameter von Zweinutzungs- und hochleistenden
Milchviehrassen zu untersuchen, wurden die Rektaltemperatur (RT), die Oberflachentemperatur
(ST), die Vaginaltemperatur (VT), die Respirationsrate (RR) und die Pulsrate (PR) von Kiihen eines
DSN- und eines HF-Betriebes in Hessen erfasst (Tabelle 4). Die Entfernung zwischen den beiden
intensiven Weidebetrieben betrug 36 km, sodass nahezu identische klimatische Bedingungen

gewahrleistet waren.

Tabelle 4: Anzahl der Beobachtungen von DSN- und HF-Kiihen fur physiologische Parameter

Merkmal DSN HF
Rektaltemperatur (RT) 2884 550
Oberflachentemperatur (ST) 2747 465
Vaginaltemperatur (VT) 1013 -
Respirationsrate (RR) 2037 -
Pulsrate (PR) 2192 -

Alle Parameter wurden von der gleichen Person Uber einen Zeitraum von zwei Jahren zwischen
10.00 und 16.00 Uhr erfasst. Die Respirationsrate wurde durch die Atembewegungen an den
Flanken pro Minute definiert, wahrend fur die Bestimmung der Pulsrate die Pulsschlage pro Minute
in der Schwanzvene gezahlt wurden. Mittels einer Infrarotkamera (Trotec 1C120 LV) konnte die
Oberflachentemperatur des Rickens gemessen werden. Fir jedes Tier wurde ein individuelles
Sensitivitatslevel (SENSI) auf Basis der tierindividuellen Merkmalsvariation berechnet, um Tiere in
vier Gruppen einzuteilen. Die HF-Kihe unterschieden sich maf3geblich von den DSN in ihrer
Leistung (HF= 31,95 kg; Fett= 4.24%; DSN= 17,14 kg, Fett= 4,15%)

Aufzeichnungen von im Stall installierten Daten-Loggern (Voltcraft DL-120 TH) bildeten die
Grundlage fur die THI-Berechnungen. Der THI wurde nach den Bestimmungen des National
Research Council (1971) berechnet:

THI = (1,8 * T °C + 32) — [(0,55 - 0,0055 * RH %) * (1,8 * T °C - 26)]

Die durchschnittlich hochsten THI-Werte (THI >65) konnten in den Sommermonaten Juni, Juli und
August gemessen werden. Zur Berechnung der Auswirkungen wechselnder THI-Werte auf

physiologische Kuhparameter wurde folgendes statisches Modell definiert:
y=XB+Zu+e

mit y = Vektor der Beobachtungen der physiologischen Parameter, b = Vektor des fixen
Laktationseffektes, der Tage in Milch (DIM), dem Jahr und der Saison der Datenaufnahme, der
Kovariablen THI als Regression unter Verwendung von Legendre Polynome 3. Ordnung, und u =
dem zufélligen Tiereffekt, wobei X, Z und W die jeweiligen Inzidenzmatrizen darstellen. Zusatzliche

fixe Effekte in den Modellen 1-8 waren:
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1) Modell: Fixer Effekt der Testtagsleistung (TDM) des dichtesten Testtages zum
Erfassungstermin der physiologischen Parameter der DSN (< 13 kg, 13-17 kg, 17-21 kg, >
21 kg) und HF (< 27 kg, 27-31 kg, 31-36 kg, > 36 kg).

2) Modell: Fixer Effekt der Sensibilitatsklassen beziglich Hitzestress (niedrig, moderate, erhéht,
hoch).

3) Modell: Fixer Effekt des prozentualen Fettgehaltes vom dichtesten Testtag zum
Erfassungsdatum (< 3,5 %, 3,5% - 4,0 %, 4,0 % - 4,5 %, > 4,5 %).

4) Modell: Fixer Effekt des prozentualen Proteingehaltes vom dichtesten Testtag zum
Erfassungsdatum (< 3,0 %, 3,0 % - 3,3 %, 3,3 % - 3,6 %, > 3,6 %).

5) Modell: Fixer Effekt des Fett-Eiwei3-Quotienten vom dichtesten Testtag zum
Erfassungsdatum (< 1,1,1,1-1,2,1,2- 1,3, > 1,3).

6) Modell: Fixer Effekt der somatischen Zellzahl (SCC) vom dichtesten Testtag zum
Erfassungsdatum (< 30 x103, 30 x103 - 80 x103, 80 x103 - 200 x103, > 200 x103 SCC/mL).

7) Modell: Fixer Effekt des Harnstofflevels in der Milch vom dichtesten Testtag zum
Erfassungsdatum (< 160 mg/l, 160 - 220 mg/l, 220 - 270 mg/l, > 270 mg/l).

8) Modell: Fixer Effekt der Rektaltemperatur vom dichtesten Testtag zum Erfassungsdatum (<
38,1°C, 38,1 - 38,4°C, 38,4°C - 38,6°C, > 38,6°C),

AP4: Schatzung genetischer Parameter und Zuchtwerte

Aktuell besteht nur bedingt Kenntnis beziglich des Einflusses von Herdendeskriptoren und
Umwelteinflissen in Weidesystemen auf die Auspragung von Produktionsmerkmalen und
funktionalen Merkmalen  von DSN-Zweinutzungsrindern auf  quantitativ-genetische
(Ko)Varianzkomponenten und Zuchtwerte. Ziel der Untersuchung war daher, das Phanomen von
Genotyp-Umwelt-Interaktionen (GUI) unter Berlcksichtigung des ,Multiple-Trait Herd Cluster
Models‘ von Weigel und Rekaya (2000) aufzuklaren. Hintergrund dieses ,borderless clustering® ist
die Implementierung einer Zuchtwertschatzung Uber Landergrenzen hinweg, die nach
Charakteristika von Produktionssystemen (Umweltdeskriptoren) anstelle von L&andergrenzen
ausgerichtet ist. Hierbei werden Herden u.a. auf Grund von Managementfaktoren, geografischer
Lage, Herdenleistungsniveaus und Umwelteinflissen in bestimmte Gruppen (Herdenparameter)
eingeteilt. In der vorliegenden Studie wurden zur Schatzung von genetischen Parametern mittels
eines Mehrmerkmalsmodells fir Produktions- und funktionale Merkmale verschiedene
Stratifizierungsansatze zur Parameterbildung von DSN-Herden verfolgt. Ein derartiges ,borderless
clustering’ fir DSN ist moglich, da genetische Verknipfungen und Zuchtviehaustausch zwischen

DSN-Populationen in Deutschland, Holland und Polen bestehen.

Zusétzlich wurden als Vorarbeit fir die genomischen Studien in AP5 genetische Parameter und
Zuchtwerte fur Merkmale der Endoparasitenresistenz geschatzt sowie diese genetisch mit
Produktions- und Fruchtbarkeitsmerkmalen korreliert. Hier ist insbesondere auf den Befall mit

Magen-Darm-Strongyliden (MDS), dem grolRen Leberegel Fasciola hepatica (Fh), und dem
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Lungenwurm Dictyocaulus viviparus (Dv) in 6kologisch gefuhrten Weidebetrieben hinzuweisen.
Deshalb standen diese Endoparasitenmerkmale im Fokus der Analysen. Die Umsetzung
angepasster Zuchtzieldefinitionen und Selektionsstrategien unter Bertcksichtigung der
Parasitenresistenz fur Milchkihe in Weideproduktionssystemen bedarf somit einer n&heren
Betrachtung. Neuseeland (NZL) mit seinem traditionellen Weidesystem fokussierte in den letzten
Jahrzehnten gezielt auf alternative Zuchtstrategien fir alternative Zuchtzieldefinitionen (Miglior et
al., 2005). Ziel der Endoparasitenstudie war somit, genetische (Ko)Varianzkomponenten fir das
Merkmal der Parasitenresistenz zu schatzen und genetische Assoziationen mit Produktions- und
Fruchtbarkeitsmerkmalen zu (Uberprifen. Auf Basis dieser geschatzten genetischen
(Ko)Vvarianzkomponenten kdnnen weiterfiihrend 6kologische Gesamtzuchtwerte definiert werden.

Erblichkeiten, genetische Korrelationen und Varianzkomponenten wurden auch  fir
Gesundheitsmerkmale der weiblichen Fruchtbarkeit (Endometritis, Zysten, persistierende
Gelbkorper, Nachgeburtsverhalten). Hierbei lag ein Fokus auf der Erklarung etwaiger genetischer

Antagonismen zur Proteinmenge in der Friihlaktation am ersten Testtag.

Mutiple-Trait Modell zum Nachweis von Genotyp-Umwelt-Interaktionen

Fur die genetisch-statistische Analyse wurden jeweils die offiziellen Testtagsdaten des ersten
Testtages der monatlichen Milchkontrolle (Milch-kg, Fettprozent: Fett-%, EiweiRprozent: Eiweil3-%,
Somatischer Zellgehalt (log-transformiert): SCS, Fett-Eiweil3-Quotient: FEQ) und die
Fruchtbarkeitsdaten von Kiihen der Kalbejahre 2014 bis 2015 verwendet. Die Einteilung der Herden
in verschiedene Klassen basierte auf Beobachtungen von 3659 DSN- und 2324 HF-Tieren aus 46
Betrieben, welche jeweils Uber beide genetischen Gruppen verfiigen. Die gemeinsame
Abstammungsdatei beinhaltete Basistiere des Geburtsjahrgangs 1925. Der durchschnittliche
Verwandtschaftskoeffizient zwischen den HF- und DSN-Kihen betrug 0,60%. Es wurden acht
verschiedene Herdenparameter gebildet (Tabelle 5). Jeder Parameter beinhaltete zwei
Herdengruppen, sodass dasselbe Merkmal nach dem Grundprinzip von Falconer und Mackay
(1996) in Gruppe 1 und Gruppe 2 als zwei unterschiedliche Merkmale betrachtet wurde.

Tabelle 5: Verwendete Umwelt- bzw. Charakteristika zur Gruppierung von Herden

Herdenparameter Gruppe 1 Gruppe 2

@ HerdengréfRe (H-Grol3e) <250 Tiere >250 Tiere

@ Kalbealter (H-KA) <38 Monate >38 Monate

@ Milchleistung der Herde (H-Milch) <30 kg >30 kg

@ Somatischer Zellgehalt (H-SCC) <200 000 Zellen/ml >200 000 Zellen/ml
@ DSN-Anteil (H-DSN%) <0,25% >0,25%

@ Deckbullenanteil (H-DBA%) < 30% > 30%

Hohenlage des Betriebes (BH) <60 m Uber NN >60 m Uber NN
Breitengrad des Betriebes (BB) <52,5° >52,5°

Final erfolgte eine Kombination der Herdenparameter mittels Clusteranalyse. Hierzu wurde die
Prozedur proc fastcluss in SAS angewendet, die basierend auf Euklidischen Distanzen drei

verschiedene Cluster identifizierte. Auch zwischen den Clustern wurden genetische Korrelationen
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im gleichen Merkmal geschatzt. So wurden beispielsweise Milch-kg in Cluster 1 mit Milch-kg in

Cluster 2 genetisch korreliert, usw.

Die Schatzung der Varianzkomponenten und Heritabilitaiten erfolgte univariat innerhalb der
gebildeten Gruppen. Zur Schatzung von Kovarianzkomponenten und genetischen Korrelationen im
gleichen Merkmal zwischen Gruppe 1 und 2 kamen bivariate Rechenlaufe zur Anwendung. Die
Charakterisierung und Gruppeneinteilung der Herden erfolgte immer unter Bertcksichtigung der
genetischen Gruppen (DSN, HF, Mixed= DSN+HF). Dabei wurde fiir die Berechnungen mit dem
Programmpaket VCE (Groeneveld et al., 2010) folgendes statistisches Modell definiert:

Yi|  [X¢by +  Zyuy o+ Wipy + gy
Y2 Xob, +  Zu, + Wp, + e

wobei y1 und y. die Beobachtungsvektoren der Testtagsmerkmale fiir die Kiihe in Gruppe 1 und 2
sind, b: und b, die Vektoren der fixen Effekte der Rasse, des Kalbejahres, des Betriebes und der
Laktation sind; us und u, die Vektoren der additiv-genetischen Tiereffekte sind; p:1 und p» die
Vektoren des permanenten Umwelteffektes fir wiederholte Beobachtungen innerhalb der Tiere sind
und e; und ez Vektoren fur den zufélligen Restfehler der beiden Merkmale entsprechen. Xi, Xz, Zs,
Z>, W1 und W stellen die Inzidenzmatrizen fir by, bz, ui, uz, p1 und p2 dar. Die Varianz-Kovarianz-

Struktur der zufalligen Effekte war:

[u ] [guA gA O o o 0]
u; gnA  gnA 0 0 0 0
P1 0 0 .2 0 0
var | p = UP1|P1
7 0 0 o2.| 0 0
e p2'p2
! 0 0 0 0 o 0
| e | L O 0 0 0 0 r2

wobei g11 und g22 die additiv-genetischen Varianzen fur die beiden Merkmale sind; gi2 und g21 die

additiv-genetischen Kovarianzen zwischen den beiden Merkmalen sind; A der additiv-genetischen
Verwandtschaftsmatrix entspricht, cﬁl und cf,z den Varianzen der permanenten Umwelteffekte fir
beide Merkmale entsprechen; Ip1und Ipz die Identitdtsmatrizen fur Klihe mit Beobachtungen in den

beiden Merkmalen sind; r1; und r22 die Restvarianzen fir beide Merkmale sind.

Genetische Parameter und Zuchtwertschatzung fur Parasitenresistenz

In einer Vorarbeit der Arbeitsgruppe von UNI-G (May et al., 2016, J. of Dairy Science) wurden 30
Weidebetriebe in Nordwestdeutschland ausgewahlt und fir ein spezielles Versuchs- und
Anpaarungsdesign genutzt. Die folgenden drei schwarzbunten Selektionslinien, resultierend aus der
Anpaarung verschiedener Vaterlinien mit HF-Kiihen, wurden verglichen: HF-Véter aus Deutschland
mit hohen Zuchtwerten fur Milchleistung (= HF_DEU, 639 Kihe), auf Weidehaltung selektierte HF-
Vater aus Deutschland (= HF_DEU_P, 70 Kihe) und HF-Vater aus Neuseeland (= HF_NZL, 72
Kihe). Eine vierte schwarzbunte Selektionslinie beinhaltete 363 DSN Kiihe als Grinderrasse der

17



heutigen HF-Population. 22 Kihe waren Kreuzungstiere (KT) aus der Anpaarung HF-Kuh x Bulle
einer anderen Rasse (Fleckvieh, Braunvieh oder Rotvieh). Von den 1166 Kihen wurden auf 17
Betrieben insgesamt 2006 Kotproben entnommen. Die Eizahl pro Gamm Kot (EpG) wurde fir MDS
im McMaster-Verfahren unter Verwendung von 4 g Kot, fur Fh unter Verwendung von 10 g Kot im
Sedimentationsverfahren sowie die Anzahl an Dv-Larven in 40 g Kot mit Hilfe des Baermann-Wetzel-
Verfahrens bestimmt. Fur die Schétzung genetischer Korrelationen mit parasitaren Infektionen
wurden die Testtagsergebnisse der Merkmale Milch-kg, Eiweil3-%, Fett-%, Fett-Eiweil3-Quotient
(FEQ) und transformierte Zellzahl (SCS= (log: (SCC/100)) +3) verwendet.

Die extremen DSN-Tiere fur die Endoparasitenmerkmale auf Basis der Linienvergleiche wurden fur
die Genotypisierungen (siehe AP5) in einem case-control Design ausgewahlt. Weiter sind
guantitativ-genetische Analysen notwendig, um auf Basis der geschatzten Zuchtwerte sogenannte
de-regessed proofs zu generieren, als auch Varianzkomponente fir die SNP-Schatzmodelle
verfugbar zu haben. Dennoch werden die genetischen (Ko)Varianzkomponenten spater
eingehender diskutiert, da sich interessante Ubereinstimmungen mit den genetischen Studien, z.B.
bezgl. der Aufklarung etwaiger genetischer Antagonismen (zwischen Produktivitat und Resistenz)

ergaben.

APS5: Identifikation genomischer Rassecharakteristika und genomweite Analysen

Um mogliche Besonderheiten auf dem bovinen Genom zu identifizieren, die mit Robustheit oder
Adaptionsfahigkeit assoziiert werden konnten, wurden zwei verschiedene genomweite
Assoziationsstudien (GWAS) durchgefiihrt. Die erste Studie umfasste eine sogenannte ,multi-breed®
GWAS im Zusammenhang mit Verhaltensmerkmalen, wobei die andere Studie sich auf die
deutschen DSN vor dem Hintergrund von Parasitenresistenzen konzentrierte. In den letzten Jahren
wurden genomweite Assoziationsstudien (GWAS) basierend auf Einzelnukleotid-Polymorphismen
(SNP) fur die Parasitenresistenzmerkmale in Fleischrinderrassen durchgefiihrt, wobei eine
Resistenz gegen GIN mit signifikant assoziierten SNP-Marker auf verschiedenen Chromosomen

nachgewiesen wurde (Coppieters et al., 2009; Kim et al., 2015).

Ziel dieser DSN-Studie war es, im Rahmen einer GWAS zunachst SNP-Marker und darauf
aufbauend potentielle Kandidatengene im Genom der DSN zu identifizieren, die mit einer
Endoparasitenresistenz assoziiert sind. Zudem wurden Korrelationen von SNP-Effekten zwischen
Endoparasiten- und Leistungsmerkmalen fiir spezifische Chromosomensegmente berechnet. Diese
bedeutenden Chromosomensegmente waren auch Ausgangspunkt fir biologische Pfadanalysen,

um die Hintergriinde und Wechselwirkungen der Parasitenresistenz n&her zu ergriinden.

Multi-Breed GWAS

Der Ansatz einer multi-breed GWAS ist in der Rinderzucht bisher ungewohnlich und wurde nur in

wenigen Studien (Van den Berg et al.,, 2016) beschrieben. Dennoch deuten Literaturergebnisse
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darauf hin, dass sich dieses Verfahren besonders zum Aufspiren von alteren Mutationen eignet. Als
phanotypische Merkmale fiir Adaptionsfahigkeit bzw. Robustheit dienten die longitudinal
elektronisch aufgezeichneten Sensordaten. Wie in AP1 erlautert, beschreiben diese Daten
bestimmte Verhaltensprofile von Milchkiihen, indem sie die Grundbedirfnisse und das tagliche
Verhalten sehr gut reflektieren. Insgesamt wurden Genotyp- und Phanotypdaten aus vier Landern
(Deutschland, Polen, Schweiz, Slowenien) und funf Rassen in dieser Studie bertcksichtigt (siehe
Tabelle 2). Zuséatzlich wurden diese Herden mittels einer Hauptkomponentenanalyse auf Basis ihrer
genomischen Daten stratifiziert und genetische Verwandtschaften zu anderen Rinderpopulationen
auf Basis der Allel-Sharing-Distanzen berechnet. Zuletzt wurden genetische Parameter fur die
Verhaltensmerkmale auf Pedigreebasis und auf einer kombinierten Verwandtschaftsmatrix

(Pedigree plus genomische Verwandtschaftsmatrix: PGMIX) geschatzt.

Bei den Phanotypdaten handelte es sich um die in AP1 beschriebenen Verhaltensmerkmale der
taglichen Wiederkau- (RUM), Futteraufnahme- (FEED), Bewegungs- (ACT), Liege- (NA) und
hochaktiven- (HA) Phasen, die in Prozentwerten pro Tag erfasst wurden, sowie der stiindlich
gemessenen Ohrtemperatur (Temp). Zuséatzlich wurden die Verhaltensmerkmale in einem Index (1)
und einer Indexklasse (IC) basierend auf dem ,Animal Welfare Quality Assessment Protocol®
kombiniert. Da keine wiederholten Beobachtungen pro Tier in einer GWAS bertlcksichtigt werden
kénnen, wurden die Daten nach zwei unterschiedlichen Methoden auf eine Beobachtung pro Tier
reduziert. Zum einen wurde der Zuchtwert (EBV) fur die Sensormerkmale und die Ohrtemperatur
eines jeden Tieres im Softwarepaket DMU (Madsen & Jensen, 2000) geschétzt, zum anderen wurde
dieser Zuchtwert nach Garrick et al. (2009) de-regressiert (DP). Die Berechnung des ,deregressed
proof‘ (DP) beriicksichtigt die Genauigkeit des geschatzten Zuchtwerts:

_ EBV (ohne Elterninformatio)

DP

r2
Die Schatzung der genetischen Parameter und der Zuchtwerte erfolgte im Programmpaket DMU auf
Basis der Pedigreeverwandtschaft (PED) und kombinierter Verwandtschaftsmatrix (PGMIX). Hierzu

kamen univariate Tiermodelle im AIREML-Algorithmus zur Anwendung. Das Pedigree umfasste

8798 Tiere. Folgendes Modell wurde verwendet:

yikm= BCi + YScl, + AgisDx + PE| + An + €ijim

Mit

Yiikim = RUM, EAT, NA, ACT,HA, T, |, IC

BCi = Fixer Effekt des Betriebes und der Rasse (DE_DSN, PL_BS, PL_HF, SI_Si1,
SI_Si2, SI_Si3, CH_OBS, CH_Si)

YScl; = Fixer Effekt des Jahres und der Saison der Messung (Sommer2016,
Herbst2016, Winter2016, Winter2017, Frihling2017, Sommer2017,
Herbst2017, Winter2018, Friihling2018)

AgisDk = Tag der Messung als Regression

PE = Permanenter Umwelteffekt wiederholter Beobachtungen

Am = Zuféllig genetischer Tiereffekt

il = Zufalliger Resteffekt
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Alle Kilhe wurden mit dem lllumina BovineSNP 50 k Bead chip (v2 and v3) gemaf dem ,lllumina
Infinium assay® Protokoll (lllumina Inc., San Diego, CA, USA) genotypisiert. Aufgrund mancher
fehlender Genotypen wurde der Datensatz unter Verwendung des Softwarepaketes BEAGLE 4.1
(Browning und Browning, 2016) vervollstandigt. Die Qualitéatskontrolle erfolgte in PLINK (Purcell et
al., 2007). Kriterien waren eine definierte Haufigkeit des seltenen Allels (MAF) von <0,01, eine
Abweichung vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht von P<0,0001 und ein Anteil sicher detektierter
SNPs von 0,90. SNPs auf den Geschlechtschromosomen wurden exkludiert. Insgesamt verblieben
35826 SNPs von 615 Kihe zur weiteren Datenanalyse.

Zur Populationsstratifizierung wurde eine Hauptkomponentenanalyse (PCA) in R V3.3.4 (Bunn und
Korpela, 2018) durchgefuihrt. Die Berechnung der genetischen Verwandtschaften, basierend auf
gemeinsamen Allelen (ASD), erfolgte im Programmpaket WIDDE (Web-Interfaced Next Generation
Database) (Sempéré et al., 2015). Hierzu wurde flr jedes genotypisierte Tier die durchschnittliche

ASD zu der Referenzpopulation, bestehend aus 45 Rinderrassen weltweit, berechnet.

Die multi-breed GWAS wurde unter Verwendung des Softwarepaketes GCTA (Yang et al., 2011)
mit der ,loco“ Option fir die EBV und DP der Merkmale RUM, FEED, ACT, NA, HA, Temp, | und IC
mit folgendem Modell durchgeftihrt:

y=1u+xb+u+e

Mit y = Vektor der EBV und DP; u= dem Populationsmittel, b = dem fixen additiven Effekt des
Kandidaten-SNP, dem Rasse-Betriebs-Effekt, dem Jahr-Saison-Effekt; x = dem Vektor imputierter
Genotypen; u= dem zufalligen polygenen Effekt, und e = dem zufélligen Resteffekt. Als
Signifikanzschwelle identifizierter SNPs wurde eine ,false discovery rate* (FDR) von 20% gewabhilt.
Informationen zu potenziellen Genen, die mit signifikanten SNPs assoziiert waren, wurden den
Gendatenbanken ENSEMBL und NCBI entnommen.

GWAS der Parasitenresistenzmerkmale innerhalb der DSN-Population

Die Basis fur diese Studie sind die DSN-Tiere aus AP4. Blut- und Haarproben fiir die DNA-Extraktion
wurden im Fruhjahr 2016 einmalig von 148 DSN-Kihen entnommen und im Anschluss daran mittels
[llumina BovineSNP50 Bead Chip (50k SNP chip) (lllumina Inc., San Diego, CA, USA) genotypisiert.
Die Qualitatskontrolle und Filterung der Genotypdaten erfolgte mit Hilfe der Software PLINK (Purcell
et a., 2007). Der Rohdatensatz beinhaltete 54609 SNP von 148 genotypisierten Tieren. SNP-Marker
mit einer Minor Allelfrequenz (MAF) < 0,05, einer Call rate pro Individuum < 95% sowie einer Call
rate pro SNP < 95% wurden nicht bericksichtigt. Signifikant vom Hardy-Weinberg Gleichgewicht
(HWE) abweichende SNP-Marker (p < 10-6) sowie auf dem X-Chromosom liegende SNP-Marker

wurden ebenfalls nicht in die Analysen einbezogen.

Die Vorbereitung der Daten fiur die GWAS erfolgte mittels der Programmpakete SAS (Version 9.4,
SAS Institute; Cary, NC, USA) und R (Version 3.3.4, R Core Team, 2013). Zur Ermittlung

genomweiter Assoziationen wurde eine Analyse in zwei Schritten durchgefihrt. In einem ersten
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Schritt wurden lineare gemischte Modelle in SAS unter Verwendung des vollen Datensatzes (1166
Kihe mit 2006 Beobachtungen) geschatzt, um die endoparasitaren Phéanotypwerte sowie die
Testtagsdaten auf fixe Effekte zu korrigieren. Das linear gemischte Modell fur die
Endoparasitenmerkmale wurde wie folgt definiert:

Yikimn = W+ BTi+ LNk +LS;+ SL; + KPm + Kn  +€ijkimn

mit yixmn = Beobachtungen fir Endoparasitenmerkmale FEC-GIN, FEC-FH und FLC-DV, BT, = fixer
Effekt fur Betrieb (1-17), LNk = fixer Effekt der Laktationsnummer (1, 2, 3, 4, 25), LS; = fixer Effekt
fur das Laktationsstadium (nach Huth, 1995), SL, = fixer Effekt der Selektionslinie (DSN, HFm, HFp,
NZL, Mix), KPm= Kotentnahmeperiode (I = 1, 2), k, = zufalliger Tiereffekt mit bis zu zwei Messungen

pro Kuh, ejiumn = zufalliger Restfehler.
Fur Milch-kg und SCS wurde folgendes linear gemischte Modell geschatzt:
Yiikimnop = KL + HTD; + LNj +TSk+ KS + Iglm + |92n + |930 + kp +€ijjkimnop

mit yiumn = Beobachtungen fur Leistungsmerkmale Milch-kg und SCS, HTD; = fixer Effekt fur den
Herdentesttag, LN;analog zu LNxin Model (1), TSk = fixer Effekt fir den zeitlichen Abstand zwischen
jedem Testtags- und Beprobungsdatum (eingeteilt in 100-Tage-Intervalle), KS, = fixer Effekt fur die
Kalbesaison (vier Quartale/2013-15); lg1lm-lg3, = Legendre Polynome 3. Ordnung, k, analog zu k,

in Model (1), ejumnop = zufalliger Restfehler.

In einem zweiten Schritt erfolgte eine genomweite Assoziationsanalyse auf Basis der SNP-Marker
fur Endoparasiten- und Leistungsmerkmale im Programmpaket GCTA (Yang et al., 2011). Die
korrigierten Phanotypwerte (Residuen) wurden hierfir auf den Datensatz genotypisierter Kiihe (148
Kihe) reduziert und folgendes Modell in GCTA unter Verwendung der Option --mima-loco fir FEC-
GIN und FEC-FH sowie --mlma fir FLC-DV berechnet:

yi = ai + SNPi+ g

mit yi = e(1) oder e(2), korrigierte Phanotypwerte (Residuen der Endoparasiten- und Leis-
tungsmerkmale) aus Modell (1) oder (2), a; = zufélliger polygener additiv-genetischer Effekt auf Basis
der genomischen Verwandtschaftsmatrix, SNP; = zufalliger Effekt des jeweiligen SNP-Markers, ei=
zufélliger Restfehler. Die effektive Zahl an unabhangigen Markern in der Analyse (N = 31.397) wurde
mit der Software GEC (Li et al.,, 2012) berechnet, um das Bonferroni-korrigierte genomweite
Signifikanzniveau (p = 0,05/ N) bei pBF = 1.59 x 10-6 zu ermitteln. Zusétzlich wurde eine weniger
konservative normative Signifikanzschwelle zur Identifizierung weiterer potentieller Assoziationen
bei pKD = 1 x 10-4 verwendet. Korrelationen fur die SNP-Effekte zwischen den einzelnen
Endoparasitenmerkmalen sowie zwischen Endoparasiten- und Leistungsmerkmalen wurden uber
das gesamte Genom sowie auf Chromosomenebene mittels der Prozedur PROC CORR in SAS

berechnet.
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AP8: Evaluierung 6kologischer Zuchtschemata
Das Softwarepaket ZPLAN+ wurde verwendet, um verschiedene Zucht- und Selektionsstrategien
mittels 6konomischer Evaluierungskriterien (diskontierter Gewinn, diskontierte Kosten, diskontierte
Erlose) zu vergleichen. Den methodischen Hintergrund von ZPLAN+ bildet der Selektionsindex und
die Genflussmethode, die fur die Strukturen von Zweinutzungsrinderpopulationen angepasst
wurden. Relevante Kostenfaktoren und biologisch-technische Koeffizienten sind in Tabelle 6,
Tabelle 7 und Tabelle 8 zusammengefasst. Vier verschiedene Zuchtszenarien wurden tber eine
Investitionsdauer von 20 Jahren mit einem Sollzinssatz von 6% und einem Habenzinssatz von 4%

evaluiert.

Das erste Szenario beschreibt ein konventionelles Zuchtprogramm (C_BP) mit Test- und
Wartebulleneinsatz bei 100% kunstlicher Besamung (KB) und Drei-Stufen-Selektion der mannlichen
Nachzucht. Im zweiten Szenario wurden Genotyp-Umwelt-Interaktionen (GXE_BP) basierend auf
dem konventionellen Zuchtprogramm modelliert, indem die genetischen und phanotypischen
Korrelationen im selben Merkmal von 0.1 bis 0.9 variierten und so Leistungen von Tdchtern in
unterschiedlichen Produktionssystemen reflektierten. Das dritte Szenario simuliert ein 6kologisches
Zuchtprogramm, welches ausschlief3lich den Einsatz von Natursprungbullen (NS) und eine Zwei-
Stufen-Selektion der méannlichen Nachzucht vorsieht. Das letzte Zuchtprogramm stellte eine
Kombination aus dem konventionellen und dem 6kologischen Szenario dar, wobei sich der Anteil
der mannlichen und weiblichen Selektionsgruppen im Bullenpfad &nderte. Hier variierte der Anteil
der KB und der NS stetig um 10% von 90% bis 10% innerhalb des ménnlichen (MSG_BP), des
weiblichen (FSG_BP) oder in beiden (MFSG_BP) Selektionspfaden, wobei alle anderen Parameter
konstant blieben.

Tabelle 6: Phanotypische Standardabweichung (SD), Heritabilitaten (Diagonale), genetische (obere
Diagonale) und phénotypische (untere Diagonale) Korrelationen zwischen Merkmalen

Trait MY DO CM AvgBW L Okon. Wert
Milchleistung (MY) 0,34 0,93 0,04 -0,01t 0,237 0,60
Gustzeit (DO) 0,12 0,03 -0,18 - -0,44¢ -0,10
Klinische Mastitis (CM) 0,01 0,02 0,10 - -0,53° -1,66
@ Korpergewicht (AvgBW) 0,141 - - 0,60! -0,31 0,02%
langlebigkeit (L) 0,057 - 0,08 -0,04% 0,09 0,01
Phénotypische SD 2,88 60,57 1,91 473 487,49%

Frevert et al., 2014; = Berry et al., 2003; 2= Kern et al., 2015; 3= Sgndergaard et al., 2002; = Shablina et al., unpublished;
5= Roxstrom & Strandberg, 2002; 6= Zavadilova & Zink, 2013; 7= Jenko et al., 2015; - = not available from literature
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Tabelle 7: DSN Populationsparameter eines konventionellen und eines 6kologischen
Zuchtprogramms zur Simulation in ZPLAN+.

Input Parameter Konventionell Okologisch
Populationsgrofze (Nr.) 3060 3200
Herdbuchkihe (Nr.) 3000 3000
Anteil kunstlicher Besamung (%) 100 0
Anteil Deckbullen (%) 38 33
Testbullen/Jahr (Nr.) 15 50
Bullenmdtter/Jahr (Nr.) 80 300
Altbullen/Jahr (Nr.) 2 10
Bullenvater/Jahr (Nr.) 15 50

Kalbeintervall (Jahr)

Einsatz von Jungbullen (Jahr)

Einsatz von Testbullen (Jahr)

Einsatz von getesteten/ Elite Bullen (Jahr)
Einsatz von Bullenmuttern (Jahr)

Einsatz von Mittern (Jahr)

AP OWOWRPEF
AP OOWERPRF

Tabelle 8: Durchschnittliche Kosten eines konventionellen (C_BP) (nach Lind, 2007) und eines
Okologischen (O _BP) Zuchtprogramms.

Variable Kosten C BP (Euro) O_BP (Euro)

Leistungspriifung pro Kuh 32 32

Gewichtserfassung pro Kuh 18 18

Selektion der Bullenk&lber 15 -
Testbullen / Deckbullen (pro Tier)

- Kaufpreis 2 000 2 000

- Aufzucht, Nachkommenprifung 13 0000 -

Nachkommen gepr. Bullle / Nachkommen gepr. Deckbulle (3. 1500 1500

Selektionsstufe)

AP10: Ergebnisverwertung

Der Nutzen der Ergebnisse liegt insbesondere in der Verwendung der geschatzten Zuchtwerte und
der evaluierten Zuchtplanungsschemata fiir die DSN-Rasse. Partner UNI-G hat durch seine Studien
deutlich gemacht, wie sich Umweltdeskriptoren auf genetische Parameter und Zuchtwerte
funktionaler Merkmale in der DSN-Population auswirken. DSN-Betriebe haben nun die Moglichkeit,
gezielt Bullen fir ihr jeweiliges Produktionssystem auszuwahlen. Da GUI nachgewiesen wurden
variierten auch in finaler Konsequenz die Bullenzuchtwerte mit Anderungen der Herden- bzw.
Umweltdeskriptoren. Weiterfiihrend konnten wir nachweisen, dass genetische Verwandtschaften auf
GUI einwirken. Unsere Modellierung mit Herdendeskriptoren erlaubt eine optimierte Bullenauswahl
unter Berlicksichtigung von Inzucht und Verwandtschaft in den DSN-Herden. Somit wird auch ein
langfristiger Beitrag zum Inzuchtmanagement in der kleinen DSN-Population geleistet. Weiter sollten
aufgrund der gefunden Chromosomensegmente fir Parasitenresistenz DSN-Tiere genotypisiert
werden. Es sollten dann weiterfihrend die weiblichen Tiere mit der gunstigen Allelkonstellation
remontiert werden, wenn es darum geht, in 6kologischen Produktionssystemen ohne Einsatz von

Anthelminthika gesunde Weidetiere zu halten.
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Das entwickelte bzw. evaluierte breite Methodenspektrum wie ,Multiple-Trait Animal® und Random
Regression Modelle fir DSN, sowie multi-breed GWAS Anséatze inklusive der Programme zur

Datenaufbereitung, kdnnen fur zukinftige Routineanwendungen genutzt werden.

Die beschriebenen Ergebnisse zu den Sensordaten konnen nur bedingt auf andere Betriebe
transferiert werden, da in der vorliegenden Studie intensive Weidesysteme und
Zweinutzungsrinderrassen betrachtet wurden. Konventionelle Haltungssysteme mit hochleistenden
Milchviehrassen kdnnten durchaus andere Erkenntnisse in Bezug zur Sensortechnologie liefern.

Als Basis fir alle bereits beschriebenen Untersuchungen (der AP 1, 2, 4, 5 und 8) und als praktische
Informationsquelle fir DSN-Zichter und Zuchtverbénde diente eine umfangreiche Analyse der DSN-
Pedigreestruktur. Hierzu wurde die Rassezuordnung der schwarzbunten Kiihe nach HF und DSN,
basierend auf einem eigens entwickelten Algorithmus, durchgefihrt, um einen genetischen DSN-
Anteil von 90% zu gewahrleisten. Anschlieend wurden durchschnittiche Verwandtschaften
zwischen  einflussreichen  DSN-Bullen und DSN-Kihen  sowie innerhalb  DSN-
Milchleistungsgruppen, Inzuchtkoeffizienten, effektive PopulationsgréRe, Generationsintervalle und
Inzuchtdepressionen fur Testtagsmerkmale berechnet. Der folgende Flowchart beschreibt den

Algorithmus zur Berechnung des genetischen DSN- bzw. HF-Anteils.

1. Rekonstruktion und Korrektur der
Rassecodes (RC) der Grindertiere

[ 14372 Grindertiere (G,) ]

- 1/1\ Q
T RC eing r

Gl vor 1960 &
DEU od. NLD 7

G vor 1960 &
DEW ad. NLD ?

T_RC10

14372 Griindertiere (G,) 1055 Tiere

T_RC 10 = 5895
T_REO = 3869
andese T_RE = 1671
T_RE O = 2937

2. lterative Berechnung der Rasseanteile (RA)
iber Generationen hinweg

RAg = NA*® RAga = 0% Réfigan = 100%
RAyu: = NA** R = 100% Réy: =0%

Ende der Berechaung

wenn T RC 10
RA Ty = (100 + Bekanater RA_Epal f 2
RA_Towm () + bckanriber RA_Eul /2

fertiges Pedigree fur
B2538 There mit Ras-
senanteilen fir DSN
und HF

R Tow = (R Vg + RA_Mey) § 2
RA_Toa = (RA Vi + RA M.}/ 2 wenn T_RC 01:

RA_Tosm = (0 + btkanniter RA_Exa) 12

RA_Topm (100 « bekannter RA_Ew) /2

| l

Flowchartdiagramm des Algorithmus zur Berechnung der Rasseanteile fiir DSN und HF im Pedigree.
*RC 0= entspricht einem unbekannten Rassecode (RC), ** NA = fehlende Werte, T = Einzeltier, V =
Vater, M = Mutter, E = Eltern, G= Generation, GJ= Geburtsjahr, RA= Rasseanteil.

Fur die Zuordnung eines Tieres der Rasse DSN wurden mindestens 90% DSN-Genanteile verlangt
(DSN_90%) und dementsprechend fur die Zuordnung eines Tieres zu HF 90% HF-Genanteile

vorgegeben (HF_90%). Die Verwandtschaftsberechnungen zwischen aktiven DSN_90%-Kiihen mit
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definierten Subgruppen nach Leistungsniveaus oder geographischer Zuordnung sowie zu
einflussreichen Vatern basierten auf der Datengrundlage von 46 Betrieben und des Kalbejahres
2015. Davon lagen 44 Betriebe in den alten Bundeslandern mit mindestens funf aktiven DSN-Kiihen.
Die Berechnung der tierindividuellen Rasseanteile (RA) erfolgte iterativ ausgehend von den
Grundertieren (Generation 0 ohne bekannte Vorfahren) Uber alle Generationen hinweg im gesamten
Pedigree. Bei Grindertieren liegen nur dann Informationen zum Rassecode vor, wenn dieser auch
eingetragen ist. Dieser Programmcode ist wesentlich fur die Ergebnisverwertung und wurde schon
von der Rinderzuchtorganisation RBB nachgefragt, um fur spezielle Zuchttiere Genanteile zu
berechnen.

4. Ausfuhrliche Darstellung der wichtigsten Ergebnisse

Ergebnisse von AP1 (Eigens erfasste funktionale Merkmale)

Korrelationsberechnungen

Es konnten signifikante negative Korrelationen zwischen Temp und FEED (-0,17; p<0,01) und Temp
und NA (-0,21; p<0,001) im Vergleich zu Temp und RUM (0,10; ns), T und HA (0,31; p<0,001) und
Temp und ACT (0,20; p<0,001) nachgewiesen werden. Die Korrelationen waren moderat bis hoch
zwischen den Temperamentmerkmalen AGG und IHRO (0,36; p<0,001) und UHS und LHS (0,65;
p<0,001) (Tabelle 9).

Tabelle 9: Pearson Korrelationen fir funktionale und Temperamentsmerkmale.

BCS LS UHS LHS IHRO AGG GT

BCS 1 0,08 -0,11 -0,1 -0,19 -0,08 0,15
ns * ns * ns ns

LS 1 0,02 0,07 0,03 -0,02 -0,1
ns ns ns ns ns

UHS 1 0,65 -0,20 0,12 -0,19
*%% * I’]S *

LHS 1 -0,25 0,09 -0,36
* nS k%%

IHRO 1 0,36 -0,04
*%x% nS

AGG 1 -0,13
ns

*=p < 0,05, *=p < 0,01, **= p < 0,001, ns= nicht signifikant

AGG= Aggressiveness; GT= General Temperament; BCS= Body Condition Score; LS= Locomotion Score; IHRO= Intra
Herd Rank Order; UHS= Udder Hygiene Score; LHS= Leg Hygiene Score

Insgesamt wurden niedrigere Milchleistungen (15,36 kg/Tag) fiur DSN-Kihe mit langeren
Liegezeiten (Schlafperioden) beobachtet. Umgekehrt verfliigten Tiere mit taglich kirzeren
Schlafperioden (<22%/Tag) und langeren Futteraufnahmezeiten Uber eine héhere Milchleistung
(18,15 kg/Tag) (Abbildung 2 und 3). Ahnliche Tendenzen ergaben sich auf Grund der engen
Korrelation zwischen Mkg und F auch fir das Merkmal F. Bezlglich des Eutergesundheitsindikators
SCC konnten signifikante FEED und RUM-Unterschiede zwischen Tieren mit 200.000-250.000
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Zellen /mL und Tieren mit >700.000 Zellen/mL verzeichnet werden (Abbildung 4). Bis zu einem SCC-
Level zwischen 350.000-450.000 Zellen/mL variierte die tagliche Futteraufnahme zwischen 17,9%
und 20,51%. Ab 350.000 Zellen/mL verringerte sich der taglich FEED-Anteil auf 16,24%.
Untersuchungen zwischen den Sensorverhaltensmerkmalen und dem BCS ergaben hohere BCS-
Werte fiur Kuhe mit geringem taglichen Aktivitatsprofil (ACT) und gesteigerten Ruhephasen (NA)
(Abbildung 5).
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Abbildung 2: Milchleistung (kg) am Testtag in Abhangigkeit von Sensormerkmalen (nicht aktiv= NA,
wiederkduen= RUM, fressen= FEED)
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Abbildung 3: Futteraufnahme (FEED in %/Tag) am Testtag in Abhangigkeit von der Milchleistung
(kg/Tag)
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Abbildung 4: Futteraufnahme (FEED in %/Tag) am Testtag in Abhangigkeit der somatischen
Zellzahl (SCC)
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Abbildung 5: Body Condition Score in Abhéngigkeit von Sensormerkmalen (aktiv= ACT,
hochaktiv= HA)

Ergebnisse von AP2 (Statistische Modellierung)

Weideverhalten

Das Merkmal WG zeigte signifikante Korrelationen mit NA (0,15) und RUM (0,15), wohingegen die
Praferenzmerkmale keine signifikanten Korrelationen zu den relativen Tageszeitanteilen zeigten.
Signifikante Effekte im Modell zeigten, dass die BF mal3geblich von der WG, der P (Abbildung 6),
der Futterung vor dem Weidegang, der AuRentemperatur, der Aufwuchshéhe, dem ALegA und der
Trockenmasse abhing. Die BG der Tiere wurde durch die Aufwuchshdhe der Grasnarbe und die
Effizienz des Fressens beeinflusst. So konnten kleinere Bissgrof3en bei einer Aufwuchshéhe von
unter 5 cm beobachtet werden. Beztiglich der Préaferenz von Gréasern, Krautern und Leguminosen

konnte gezeigt werden, dass diese signifikant durch die Weideeffizienz, die Aufwuchshéhe und die
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NEL abhangig war. Eine Bevorzugung der Tiere von Leguminosen und Krautern bedingte eine
hohere tagliche Wiederkdudauer (Abbildung 7). Einflussreiche signifikante Effekte auf die
Weideeffizienz E waren BG, WG, P, Tag- oder Nachtweide und AtrHA. Ein optimaler
Trockenmassegehalt bezuglich der BF wurde im Bereich 2180 <240 g/kgTM beobachtet. Beziiglich
des Einflusses verschiedener Umweltdeskriptoren (Auf3entemperatur, Aufwuchshohe) auf die
Sensormerkmale konnte ein positiver Effekt einer kuhleren AuRentemperatur auf die
Futteraufnahmedauer beobachtet werden. Bei niedriger Aufwuchshohe und hohem Anteil
vertrockneten Materials wurden langere Futteraufnahmezeiten verzeichnet, die sich in einer

intensiveren Futterselektion der Tiere begriindeten.

80

70

ab
a -
a
50
30
20
10
0
Keine

Gras Krauter Leguminosen

Bissfrequenz
B
(=}

Préferenzen

Abbildung 6: Einfluss der Praferenz auf die Bissfrequenz mit Standardfehlern und
Signifikanzschwellen.
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Abbildung 7: Einfluss des relativen taglichen Wiederkauanteils auf die Praferenz von Krautern
und Leguminosen mit Signifikanzangaben.
Einfluss des Temperatur-Luftfeuchtigkeit-Indexes auf physiologische Parameter in DSN und HF

Die Varianzkomponentenschatzungen zeigten einen hoch signifikanten Effekt des THI auf
physiologische Merkmale in allen Modellen. Die gebildeten Sensibilitéatsklassen erklarten einen
Grol3teil der phénotypischen Variabilitat der physiologischen Parameter fir RT, RR und PR bei DSN
und der ST bei DSN und HF (Abbildung 8). Fixe Effekte der Testtagsdaten erklarten die Varianz der

physiologischen Merkmale nur bedingt.
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Abbildung 8: LSMeans fur Rektaltemperatur von DSN und HF-Klhen in Abhangigkeit des THI,
eingeteilt in verschiedene Sensitivitatsklassen.

Beide Rassen reagierten mit einer deutlichen Stressreaktion auf THI-Werte (>65) oberhalb der
thermoneutralen Zone in Form von erhéhter RT. Wahrend die RT der HF starker anstieg und eine
héhere Maximaltemperatur erreichte, setzte die Stressreaktion bei DSN friher ein. Mit steigendem
THI nahm auch die RR zu. Besonders ausgepragt trat vermehrtes Hecheln ab einem THI von >65
auf. Fur einen THI von 65 wurden 34 Atemzige/ Minute und fir einen THI von 86 Maximalwerte von
82 Atemziigen/ Minute gemessen.

Interessant ist, dass die Rasseunterschiede DSN versus HF insbesondere fir innovative
physiologische Merkmale deutlich wurden. Fir Indikatoren der Stoffwechselstabilitat, wie des Fett-
Eiweil3-Quotienten, ergaben sich im kreuzklassifizierten Versuchsdesign (sowohl HF- als auch DSN-
Kuhe auf dem gleichen Betrieb) nur marginale Unterschiede (siehe Abbildung 9). Ahnliches gilt fur
die somatische Zellzahl (SCS; Abbildung 10). Weiter muss ein Umweltdeskriptor vorliegen wie der
THI, der wirklich Robustheit und Anpassungsfahigkeit der Kiihe abverlangt.
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Abbildung 9: LSMeans fur den Fett-Eiwei3-Quotienten von DSN und HF-Kihen in Abhangigkeit
der Tage in Milch, fir verschiedene Laktationsnummern (Laktationen 1 bis 3).
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Abbildung 10: LSMeans fir die transformierte somatische Zellzahl (SCS) von DSN und HF-Kiihen
in Abhangigkeit der Tage in Milch, fir verschiedene Laktationsnummern (Laktationen 1 bis 3).

Ergebnisse von AP4 (genetische Parameter und Zuchtwerte)

Multiple-Trait Modell

Generell liegen die additiv-genetischen Varianzen, Restvarianzen und Heritabilitdten fir Milch-kg
(Tabelle 10), SCS (Tabelle 11) und FEQ (Tabelle 12) fur Tiere in DSN-Betrieben in der von HF-
Studien bekannten Bandbreite. Dennoch ergaben sich fir die beiden Gruppen innerhalb definierter
Herdenparameter teilweise ausgepragte Unterschiede. So zeigten sich auf Basis der DSN-Daten
deutliche Erblichkeitsunterschiede in Bezug zur Herdengrof3e. Dartber hinaus waren Heritabilitdten
und additiv-genetische Varianzen fir Leistungsmerkmale (Mkg) hoher verglichen zu funktionalen
Gesundheitsindikatormerkmalen wie SCS und FEQ. Unterschiede in den additiv-genetischen
Varianzen und Erblichkeiten in den Gruppen 1 und 2 fur den gleichen Herdendeskriptor waren
deutlicher fir HF im Vergleich zu DSN oder dem gemischten Datensatz. Fir alle drei genetischen
Linien DSN, HF und Gemischt (DSN+HF) fielen die permanenten Umweltvarianzen besonders fir
SCS und FEQ gering aus.

Die Korrelationen im gleichen Merkmal zwischen Gruppe 1 und Gruppe 2 innerhalb eines
Herdenparameters lagen im Bereich von 0,08 bis 1,00 (Tabelle 13). Die meisten Korrelationen
Ubertrafen somit den von Robertson (1959) definierten Richtwert (0,80), welcher als Indikator fiir
eine GUI angesehen wird. Die niedrigsten genetischen Korrelationen ergaben sich fir das
funktionale Merkmal SCS und hierbei insbesondere fiir die Gruppenbildung nach H-DSN% (0,11)
und H-DBA (0,08).
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Tabelle 10: Varianzkomponenten (8.2: additiv-genetische Varianz, 8,c*: Permanente Umweltvarianz, 9.2: Restvarianz) und Erblichkeiten (h?) fur Milch-kg

vom ersten Testtag nach der Kalbung innerhalb der Gruppen (Gr) 1 und 2 der Herdendeskriptoren fir die drei genetischen Linien (Mixed: DSN + HF, DSN:

Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind, HF: Holstein Friesian) (Standardfehler der h? aller Berechnungen waren <0,09).
Mixed DSN HF

Herdendeskriptor 9a? 'Spe2 9e? h? 9a? 'Spez 9e? h? 9a? 19pe2 9e? h2

Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2

@ H-GrolRe 4,70 6,61 0,00 4,39 23,21 25,26 0,17 0,18 4,57 6,71 0,00 4,41 18,86 23,65 0,20 0,19 4,57 8,26 0,12 2,58 26,71 34,95 0,15 0,18
@ H-KA 6,31 4,61 3,73 0,00 26,24 22,16 0,17 0,17 6,78 4,31 4,14 0,00 23,67 18,69 0,20 0,19 7,57 4,11 0,82 0,36 31,67 25,70 0,19 0,14
@ H-Milch 4,44 7,48 0,00 3,25 21,14 27,730,170,19 4,71 8,87 0,00 4,12 18,50 23,33 0,20 0,24 4,05 7,97 0,01 0,00 24,62 33,18 0,14 0,19
@ H-SCC 544 5,19 258 0,34 24,52 26,02 0,17 0,16 5,96 5,21 2,84 0,00 24,40 19,86 0,18 0,21 6,38 4,92 0,15 0,46 21,22 29,47 0,23 0,14
@ H-DSN% 442 6,36 0,70 1,96 25,82 25,67 0,14 0,19 3,86 6,37 0,00 1,94 18,78 25,80 0,17 0,19 4,62 11,56 0,65 0,00 28,63 20,71 0,14 0,36
@ H-DBA% 571 5,21 258 0,11 27,16 23,72 0,16 0,18 6,33 5,36 3,92 0,00 24,64 18,88 0,18 0,22 491 4,98 1,22 0,00 27,07 29,16 0,15 0,15
BH 501 6,01 066 2,60 2508 25,23 0,16 0,18 5,10 6,88 0,00 2,92 19,48 24,96 0,21 0,20 4,55 5,01 1,22 0,00 29,50 22,28 0,13 0,18
BB 6,27 5,16 2,42 0,37 26,62 23,98 0,18 0,17 7,25 5,05 2,65 0,00 25,40 18,81 0,21 0,21 5,59 4,67 0,00 0,93 28,21 28,26 0,17 0,14

Tabelle 11: Varianz Komponenten (3.2 additiv-genetische Varianz, $,.2: Permanente Umweltvarianz, 9. Restvarianz) und Erblichkeiten (h?) fur die
somatische Zellzahl vom ersten Testtag nach der Kalbung innerhalb der Gruppen (Gr) 1 und 2 der Herdendeskriptoren fir die drei genetischen Linien
(Mixed: DSN + HF, DSN: Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind, HF: Holstein Friesian) (Standardfehler der h? aller Berechnungen waren <0,09),

Mixed DSN HF

Herdendeskriptor 9a° Bpe? 9e? h2 942 Hpe? 9e? h2 9a° pe? 9e? h2

Grl Gr2 Grl Gr2 Gri Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Gri Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2
@ H-GrolRe 0,18 0,35 0,12 0,21 291 242 0,06 0,12 0,24 0,30 0,15 0,24 2,76 2,37 0,08 0,10 0,14 0,51 0,09 0,00 3,02 2,62 0,04 0,16
@ H-KA 0,29 0,19 0,24 0,09 247 294 0,10 0,06 0,28 0,26 0,27 0,22 2,36 2,81 0,10 0,08 0,49 0,11 0,00 0,20 2,71 3,06 0,15 0,03
@ H-Milch 0,16 0,29 0,21 0,17 284 253 0,05 0,10 0,18 0,29 0,28 0,19 2,65 2,45 0,06 0,10 0,10 0,40 0,16 0,00 3,10 2,65 0,03 0,13
@ H-SCC 0,30 0,18 0,19 0,14 235 3,07 0,10 0,05 0,29 0,21 0,22 0,25 2,35 2,98 0,10 0,06 0,35 0,20 0,00 0,09 2,28 3,10 0,13 0,06
@ H-DSN% 0,19 0,34 0,08 021 292 248 0,06 0,11 0,21 0,35 0,11 0,18 2,79 2,49 0,07 0,12 0,21 0,02 0,04 0,95 2,98 2,35 0,06 0,01
@ H-DBA% 0,9 0,27 0,19 0,15 259 283 0,06 0,08 0,25 0,24 0,18 0,27 2,51 2,62 0,09 0,08 0,10 0,31 0,18 0,00 2,71 3,10 0,03 0,09
BH 0,18 0,29 0,21 0,10 2,77 2,64 0,06 0,10 0,27 0,28 0,35 0,24 2,60 2,54 0,06 0,09 0,24 0,27 0,06 0,06 2,91 3,09 0,07 0,08
BB 0,30 0,16 0,08 0,24 2,71 2,70 0.10 0,05 0,29 0,16 0,12 0,37 2,55 2,59 0,10 0,05 0,30 0,20 0,00 0,11 3,35 2,81 0,08 0,06

31



Tabelle 12: Varianz Komponenten (3.2 additiv-genetische Varianz, $,.2: Permanente Umweltvarianz, 9. Restvarianz) und Erblichkeiten (h?) fur den Fett-
Eiwei3-Quotient vom ersten Testtag nach der Kalbung innerhalb der Gruppen (Gr) 1 und 2 der Herdendeskriptoren fiir die drei genetischen Linien (Mixed:
DSN + HF, DSN: Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind, HF: Holstein Friesian) (Standardfehler der h? aller Berechnungen waren <0,03).

Mixed DSN HF

Herdendes- 92 Ope? Be? h? 9a® pe? 9e? h? a2 pe? 9e? h?
kriptor

Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl1 Gr2 Grl Gr2 Grl Gr2 Grl1 Gr2 Grl Gr2
@ H-GrolRe 0,005 0,007 0,002 0,001 0,043 0,035 0,107 0,158 0,006 0,006 0,000 0,001 0,043 0,034 0,129 0,154 0,004 0,009 0,005 0,001 0,041 0,036 0,080 0,194
@ H-KA 0,007 0,005 0,001 0,002 0,037 0,043 0,168 0,094 0,006 0,007 0,001 0,000 0,034 0,043 0,150 0,135 0,011 0,003 0,000 0,005 0,040 0,041 0,219 0,053
@ H-Milch 0,005 0,007 0,002 0,000 0,041 0,038 0,106 0,163 0,007 0,006 0,000 0,000 0,041 0,035 0,147 0,154 0,003 0,010 0,003 0,003 0,041 0,040 0,055 0,185
@ H-SCC 0,007 0,005 0,000 0,004 0,036 0,043 0,157 0,095 0,007 0,006 0,000 0,001 0,036 0,046 0,155 0,112 0,006 0,004 0,000 0,006 0,040 0,040 0,134 0,080
@ H-DSN% 0,005 0,006 0,004 0,000 0,038 0,041 0,113 0,136 0,007 0,007 0,001 0,000 0,034 0,040 0,170 0,139 0,005 0,001 0,004 0,004 0,040 0,052 0,098 0,024
@ H-DBA% 0,008 0,005 0,000 0,002 0,039 0,041 0,171 0,103 0,006 0,007 0,000 0,001 0,036 0,042 0,147 0,139 0,010 0,003 0,002 0,004 0,042 0,039 0,180 0,072
BH 0,006 0,006 0,003 0,000 0,040 0,039 0,119 0,139 0,006 0,006 0,002 0,000 0,040 0,038 0,126 0,134 0,005 0,003 0,004 0,003 0,040 0,044 0,102 0,056
BB 0,007 0,006 0,000 0,002 0,039 0,041 0,144 0,128 0,006 0,007 0,000 0,001 0,038 0,040 0,132 0,142 0,002 0,005 0,006 0,003 0,040 0,041 0,049 0,109

Tabelle 13: Genetische Korrelationen (rg) im selben Merkmal (fiir Milchleistung (M-kg), Somatische Zellzahl (SCS) und Fett-Eiwei3-Quotient (FEQ)) innerhalb
der Gruppen (Gr) 1 und 2 der Herdendeskriptoren fur die drei genetischen Linien (Mixed: DSN + HF, DSN: Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind, HF:
Holstein Friesian) (Standardfehler fir rq aller Berechnungen waren <0,71).

Mixed DSN HF
Herdendeskriptor M-kg SCS FEQ M-kg SCS FEQ M-kg SCS FEQ
J H-GroRe 1,00 0,63 0,75 1,00 0,57 0,78 0,60 0,80 0,94
J H-KA 1,00 0,78 0,72 1,00 0,57 0,69 0,98 0,88 0,97
@ H-Milch 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 0,95 1,00 1,00
@ H-SCC 1,00 0,97 0,79 1,00 1,00 0,83 1,00 0,79 0,90
@ H-DSN% 1,00 0,14 0,91 1,00 0,11 0,84 1,00 0,94 1,00
J H-DBA% 1,00 0,49 0,43 0,91 0,08 0,97 0,85 1,00 0,48
BH 0,94 0,77 0,98 0,90 1,00 1,00 1,00 0,86 1,00
BB 0,78 0,75 0,82 0,70 1,00 0,82 0,83 1,00 1,00
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Parasitenresistenz

Fur die endoparasitaren Merkmale MDS und Dv wurden niedrige Erblichkeiten von 0,05 bis 0,06
(x0,04) in allen Rechenlaufen geschatzt, wahrend die Erblichkeit fur Fh mit 0,33 (x0,06) im
moderaten Bereich lag. Zwischen MDS und Dv zeigte sich eine sehr hohe genetische Korrelation (rg
= 1,00). Fur MDS und Fh war sie leicht negativ (rg = -0,10) und nahe null fir die Beziehung zwischen
Dv und Fh (ry = 0,03).

Eine positive genetische Korrelation wurde zwischen SCS und MDS festgestellt. Ein erhdhter MDS-
Befall kann somit hdhere Zellzahlen in der Milch bedingen. Die negativen genetischen Korrelationen
zwischen Milch-kg und Ausscheidungsraten der Endoparasiten zu Beginn der Laktation (Abbildung
11) zeigen, dass eine Resistenzzucht mit hoéherer Produktivitat in der Phase der negativen
Energiebilanz in der Fruhlaktation einhergeht. Diese Ausfuhrungen zur quantitativen Genetik sind
notwendig, um die in AP5 dargestellten genomischen Mechanismen zu erklaren.
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Abbildung 11: Genetische Korrelationen (S.E. = hellgraue Flachen) zwischen den
Parasitenmerkmalen MDS, Dv und Fh mit Milch-kg wahrend des Laktationsverlaufs.

Gesundheitsmerkmale der weiblichen Fruchtbarkeit in der Frihlaktation

Fur die nachfolgend aufgefiihrten Fruchtbarkeitskrankheiten wurden Erblichkeiten von maximal 10%
geschétzt. Die genetischen Korrelationen zu Eiweil3-kg am ersten offiziellen Testtag lagen bei nahe
Null. Es konnte somit kein ausgepragter genetischer Antagonismus zwischen
Fruchtbarkeitsstérungen und Produktionsmenge (Eiweil3-kg) festgestellt werden, mit Ausnahme des
persistierenden Gelbkorper (genetische Korrelation zu Eiweil3-kg von 0,34); je hoher die produzierte
Eiweillmenge, umso hoher ist die Wahrscheinlichkeit fur das Auftreten eines persistierenden
Gelbkorpers. Zuchtwertschatzung fur weibliche Fruchtbarkeit kdnnte optimiert werden, wenn
zusatzlich zu den Standardmerkmalen, wie Rastzeit, die Erkrankungen in Fruchtbarkeitsindizes
berticksichtigt werden. Die genetische Korrelation zwischen den Erkrankungen und den

Standardmerkmalen liegt namlich teilweise deutlich unter rg = 1,00, wie die Tabelle 14 zeigt:
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Tabelle 14: Genetische Korrelationen zwischen Krankheiten der weiblichen Fruchtbarkeit und
Fruchtbarkeitsmerkmalen

Fruchtbarkeitsmerkmale

Fruchtbarkeitskrankheit Rastzeit Intervall von 1. Bes. Glstzeit
zur Trachtigkeit

Fruchtbarkeit allgemein 0,800 0,781 0,642
Krankheiten postpartum 0,165 0,155 0,163
Nachgeburtsverhalten 0,233 0,227 0,195
Metritis 0,102 0,159 0,213
Krankheiten Ovar 0,910 0,849 0,607
Anostrie 0,874 0,710 0,407
Persistierender Gelbkoérper 0,757 0,738 0,557
Ovarialzysten 0,698 0,828 0,763

Ergebnisse von AP5 (Identifikation genomischer Rassecharakteristika und genomweite

Assoziationsstudien)

Multi-Breed GWAS

Die PCA der ersten beiden Hauptkomponenten zeigte zwei wesentliche Rassecluster, die der ersten
und der dritten Hauptkomponente dagegen eine zusatzliche Differenzierung (Abbildung 12). Die
Holsteinlinien unterschieden sich von den Brown Swiss- und Simmental-Kihen, welche ein zweites
Cluster bildeten. In der Gegenuberstellung der ersten und der dritten Hauptkomponente kénnen drei
Gruppen unterschieden werden: Holstein, Simmental und Brown Swiss. Diese Ergebnisse
reflektieren die geografischen Zuchtgebiete der Holsteinlinien, welche tUberwiegend in Mittel- und
Norddeutschland, sowie in Polen eingesetzt werden. Im Gegensatz dazu werden in Sudeuropa
Brown Swiss und Simmental bevorzugt. Die berechneten ASD zeigten, dass heutzutage immer noch
genetische ,FuRabdriicke anderer, sogar exotischer Rinderrassen wie dem Zebu, im Genom der

Zweinutzungsrassen zu finden sind (Abbildung 13).
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Abbildung 12: Hauptkomponentenanalyse der genotypisierten Rassen aus Deutschland (DE),
Schweiz (CH), Slowenien (Sl) und Polen (PL).
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Abbildung 13: Prozentuale genetische Verwandtschaften der DSN zu anderen Rinderrassen
(basierend auf gemeinsamen Allelen).

Die Ergebnisse der multi-breed GWAS zeigten signifikante SNPs fir die EBV und DP der Merkmale
RUM, NA, ACT, | und IC (Tabelle 15). Darliber hinaus wurden auch signifikante SNPs auf
Chromosom 14 detektiert, die mit dem DGAT1 Gen assoziiert werden. Somit konnte gezeigt werden,
dass verlassliche Ergebnisse trotz einer geringen Stichprobe von 246 Tieren generiert werden
konnen. Fur das Merkmal RUM wurden zwei Gene mit dem signifikanten SNP auf Chromosom 21
assoziiert (Abbildung 14).

Das Merkmal ACT (DP) wies zwei signifikante SNPs auf den Chromosomen 19 und 26 auf
(Abbildung 15), wovon der SNP auf Chromosom 19 mit dem ANKFN1-Gen assoziiert wurde
(<250.000 Basenpaare).

Fur das Merkmal Indexklasse wurden insgesamt vier signifikante SNPs identifiziert, wovon einer im
SLC7A14-Gen auf Chromosom 1 und ein anderer in der Nahe (<250.000 Basenpaare) vom
ADAM15-Gen auf Chromosom 3 liegt (Abbildung 16).

Table 15: Identifizierte SNPs der Zuchtwerte und de-regressierten Zuchtwerte der Merkmale
Wiederkduen (RUM), Schlafen (NA), Aktivitdt (ACT), Index (I) und Indexklasse (IC) Uber der
Signifikanzschwelle einer Falschalarmrate von 20%.

Merkmal Chr SNP Basenpaar se p-Wert Methode
RUM 21  ARS-BFGL-NGS-92303 56634361 0,573496 5,42E-06 EBV, DP
NA 13 Hapmap60738-rs29023086 79178395 0,825524 1,10E-06 EBV

NA 17 ARS-BFGL-NGS-104430 68187177 0,626502 3,80E-06 EBV
ACT 2 Hapmap49560-BTA-29329 136044919 0,643829 5,51E-06 EBV
ACT 26  ARS-BFGL-NGS-48262 33191302 0,841479 8,86E-06 EBV
ACT 19 ARS-BFGL-NGS-10718 7544603 0,542928 1,48E-05 EBV

IC 3 ARS-BFGL-NGS-54121 15818013 0,058245 1,92E-07 EBV

IC 14 Hapmap36024- 36659687 0,0641994  7,61E-06 EBV

SCAFFOLD270113_28063

IC 1 ARS-BFGL-NGS-94323 97746135 0,0305394  1,35E-05 EBV

IC 24  ARS-BFGL-NGS-14250 12916861 0,0633153  1,39E-05 EBV

I 7 BTA-16856-no-rs 99776747 0,881982 2,26E-06 DP
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Abbildung 14: Manhattan-Plot der negativen dekadischen Logarithmen der P-Werte fir RUM.
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Abbildung 15: Manhattan-Plot der negativen dekadischen Logarithmen der P-Werte flr ACT.
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Abbildung 16: Manhattan-Plot der negativen dekadischen Logarithmen der P-Werte fir IC.
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Die geschéatzten genetischen Parameter der Verhaltensmerkmale waren fir beide Anséatze
(Pedigree, PGMIX) nahezu identisch (Tabelle 16). Obwohl das Pedigree fir manche Tiere sehr
lickenhaft war, trug die Vielzahl wiederholter Beobachtungen der gemessenen Merkmale zu
verlasslichen Schéatzergebnissen bei, was durch die geringen Standardfehler reflektiert wurde. Die
Heritabilitaten der Verhaltensmerkmale reichte von sehr hoch (0,48-0,31) fur RUM, ACT und Temp,
tber moderat (0,15-0,22) fur FEED, HA, NA bis hin zu nicht erblich (0,02-0,00) fir | und IC. Anhand
der moderaten bis hohen Erblichkeiten sowie der additive-genetischen Varianzen lasst sich
erkennen, dass die elektronisch gemessenen Verhaltensmerkmale durchaus genetisch beeinflusst
werden. Dies trifft jedoch nicht auf die kombinierten Merkmale | und IC zu.

Tabelle 16: Varianzkomponenten (da% additiv-genetische Varianz, 9pe? Permanente

Umweltvarianz, 9e?: Restvarianz) und Erblichkeiten (h?) fur Wiederkauen (RUM), Fressen (FEED),
Aktivitat (ACT), hochaktiv (HA), Liegezeiten (NA), Ohrtemperatur (Temp), Index (I) und Indexklasse

(IC).
Merkmal PGMIX Pedigree
'Saz 'Spe2 'Sez thgmix SE 'Saz 'Spe2 'Sez hZPedigree SE

RUM 20,71 16,58 29,62 0,31 0,08 21,05 14,59 29,62 0,32 0,08
FEED 11,35 2,77 36,72 0,22 0,05 10,41 2,71 36,72 0,21 0,05
ACT 26,53 11,00 1847 0,47 0,09 25,77 9,35 18,47 0,48 0,09
HA 1,70 0,72 6,04 0,20 0,05 1,60 0,68 6,04 0,19 0,05
NA 7,82 7,69 29,97 0,17 0,06 6,78 7,99 29,97 0,15 0,06
Temp 10,63 6,77 10,23 0,38 0,09 10,08 6,49 10,23 0,38 0,09
I 0,02 53,08 0,00 0,00 0,05 0,02 53,06 0,00 0,00 0,03
IC 0,04 3,63 0,00 0,01 0,04 0,09 3,70 0,00 0,02 0,00

GWAS zur Parasitenresistenzen innerhalb der DSN-Population

Nach Qualitatskontrolle und Filterung beinhaltete der finale Datensatz fir die GWAS 40855 SNP-
Marker von 144 DSN-Tieren. FUr das Merkmal FEC-GIN wurden in der GWAS insgesamt 9 SNP
Uber pKD auf dem bovinen Chromosom (BTA) 2, 4, 10, 18, 21, 24 und 26 identifiziert (Abbildung
17), wobei kein SNP Uber pBF detektiert wurde. Insgesamt wurden 8 SNPs lber pKD auf BTA 1, 2,
4,7, 23, 26 und 28 fir FEC-FH identifiziert, wobei ein SNP-Marker auf BTA 7 einen p-Wert nahe
pBF aufwies. Fur das Merkmal FLC-DV wurden 4 Uber der genomweiten Signifikanzschwelle pBF
liegende SNP auf BTA 15, 21 und 24 gefunden.

8 - Kandidaten-Schwellenwert (p = 1e-04)

(p = 1.58a-06)
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Abbildung 17: Manhattan-Plot fiir FEC-GIN.
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Fur die SNP-Effekte von FEC-GIN und FLC-DV zeigte sich eine positive Korrelation von 0,19 Gber
das gesamte Genom. Chromosomenbasierte Korrelationen schwankten von -0,06 auf BTA 28 bis
0,38 auf BTA 11, was auf gleichgerichtete SNP-Effekte fir FEC-GIN und FLC-DV auf BTA 11
hindeutet. Zudem scheint sich die Korrelation auf Basis aller SNP-Effekte zwischen diesen beiden
Merkmalen weniger Gber einzelne SNP-Effekte zu erklaren, sondern tiberwiegend polygen vermittelt
zu sein. Fur die anderen Merkmalskombinationen lagen die Korrelationen zwischen den SNP-
Effekten nahe Null. Eine genomweit negative Korrelation der SNP-Effekte nahe Null liel3 sich zudem
zwischen allen drei Endoparasitenmerkmalen mit den Leistungsmerkmalen Milch-kg und SCS
beobachten. In der chromosomenbasierten Analyse zeigten sich niedrige bis moderate negative
Korrelationen von -0,21 bis 0,23 zwischen Endoparasiten- und Leistungsmerkmalen (Abbildung 18).
Zudem zeigen einzelne genomische Regionen antagonistische Wirkungen innerhalb und zwischen
den Endoparasitenmerkmalen fir die SNP-Effekt basierten Korrelationen mit den
Leistungsmerkmalen (Abbildung 18).

Die im Rahmen der GWAS identifizierten Assoziationen sind Datengrundlage der Identifikation von
Kandidatengenen mit dem Ziel, per Kandidatengenanalyse mégliche kausale funktionale Mutationen

zu identifizieren.
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Abbildung 18: Chromosomenbasierte Korrelation aller SNP-Effekte aus der GWAS zwischen dem
endoparasitaren Merkmal FEC-GIN und den Leistungsmerkmalen Milch-kg und SCS.

Als ein potenzielles Kandidatengen fur Parasitenresistenz wurde das ALCAM Gen identifiziert. Dieser Bereich
wurde im molekulargenetischen Labor des Tierzuchtinstituts der Universitdt Gielen sequenziert. Eine
funktionale Mutation im Exon des ALCAM Gens war bisher charakteristisch fir die resistenten Tiere. Aktuell
wird dieser Sachverhalt weiter validiert. Physiologische Pfadanalysen brachten deutliche Hinweise auf

Interaktionen zwischen Parasitenresistenz mit Mechanismen des Immunsystems.
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Wesentliche Ergebnisse von AP8 (6kologische Zuchtschemata)

Aus 0Okonomischer Sicht und fir kleine Populationen wie DSN war O_BP unter Einbeziehung
funktionaler Merkmale von besonderem Interesse (Abbildung 19). Im Gegensatz zu C_BP fiel der
diskontierte Gewinn pro genetische Standardabweichung fir MY und AvgBW hoher aus. Zusatzlich
waren die diskontierten Kosten pro Tier im O_BP sehr viel geringer (Differenz: 60,43 Euro)
verglichen mit dem C_BP, was hauptsachlich auf den Verzicht der Wartebullenhaltung
zurtickzufiihren ist. Die Simulation von GUI im C_BP zeigte, dass sich mit sinkenden genetischen
und phéanotypischen Korrelationen im selben Merkmal der diskontierte Gewinn sowie der jahrliche
monetare Zuchtfortschritt reduzierte (Abbildung 20). Abgesehen vom GXE_BP zeigten alle anderen
Simulationen einen jahrlichen monetaren Zuchtfortschritt >0,72 und diskontierte Gewinne von >6,51
Euro pro Tier. Insbesondere funktionale Merkmale (AvgBW, L) zeigten abnehmende
Zuchtfortschritte mit sinkenden Korrelationen, was sich negativ auf den jahrlichen monetéaren
Zuchtfortschritt auswirkte.
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Abbildung 19: Zuchtfortschritt (genetische Standardabweichung) in den Merkmalen Milchleistung
(MY), Gustzeit (DO), klinische Mastitis (CM), durchschnittliches Kdrpergewicht (AvgBW) und
Langlebigkeit, sowie diskontierter Gewinn pro Tier (bei gleichem 6konomischen Gewicht) fir das
konventionelle (C_BP) und das 6kologische (O_BP) Zuchtprogramm.
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Abbildung 20: GXE_BP: Zuchtfortschritt (genetische Standardabweichung) in den Merkmalen
Milchleistung (MY), Gistzeit (DO), klinische Mastitis (CM), durchschnittliches Kérpergewicht
(AvgBW) und Langlebigkeit, sowie diskontierter Gewinn fur varrierende Korrelationen im selben
Merkmal.
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Abbildung 21: MSG_BP: Zuchtfortschritt (genetische Standardabweichung) in den Merkmalen
Milchleistung (MY), Gustzeit (DO), klinische Mastitis (CM), durchschnittliches Kérpergewicht
(AvgBW) und Langlebigkeit (L), sowie diskontierter Gewinn fur varrierende KB- und
Deckbullenanteile im méannlichen Selektionspfad.
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Das geringste Generationsintervall konnte fir das 6kologische Zuchtprogramm beobachtet werden,
da hier die Wartebullenhaltung entfiel. Somit wurden in einer Investitionsperiode von 20 Jahren 7,3
Generationen realisiert, was sich ebenfalls positiv auf die diskontierten Kosten auswirkte. Eine
reduzierte Selektionsintensitat wurde im O_BP durch kirzere Generationsintervalle kompensiert und
fuhrte zu vergleichbarem Zuchtfortschritt in den Merkmalen Milchleistung, klinische Mastitis und
Langlebigkeit wie im C_BP. Abnehmende Generationsintervalle waren auch in den Szenarien
MSG_BP, FSG_BP und MFSG_BP mit steigendendem Deckbulleneinsatz zu beobachten. Der
maximale jahrliche monetére Zuchtfortschritt und diskontierte Gewinn wurden mit dem MSG_BP bei
einem Deckbulleneinsatz von 90% und 10% KB erzielt (Abbildung 21).

Die Anzahl der Tdchterleistungen pro Bulle sowie genetische Korrelationen im selben Merkmal
waren weitere Einflussfaktoren, die sich auf die Selektionsintensitat auswirkten. Im Vergleich zum
O_BP konnte ein groRerer Zuchtfortschritt insbesondere in den funktionalen Merkmalen Gustzeit,
klinische Mastitis und Langlebigkeit durch die Szenarien MSG_BP, FSG_BP und MFSG_BP mit
steigendem KB-Anteil realisiert werden.

Wesentliche Ergebnisse von AP10 (Ergebnisverwertung)

Wissenschaftliche Ergebnisverwertung

Wissenschaftliche Publikationen:

e Jaeger, M., Scheper, C., Kbonig, S., Brigemann, K. (2018): Inbreeding and genetic
relationships of the endangered dual-purpose black and white cattle breed (DSN) based on
own genetic breed percentage calculations. Zichtungskunde (4): 262—-279

¢ May, K., Kdnig, S. (2018): Phenotyping strategies and quantitative-genetic background of
resistance, tolerance and resilience traits in dairy cattle. Animal. Under review.

e May, K., Briigemann, K., Yin, T., Scheper, C., Strube, C., Korkuc, P., Brockmann, G., Kdnig,
S. (2017): Genome-wide associations and functional gene analyses for endoparasite
resistance in an endangered population of native German Black Pied cattle. BMC Genomics,

prepared to be submitted. BMC Genomics
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Gernand, E., Konig, S. (2017): Genetic relationships among female fertility disorders, female
fertility traits and productivity of Holstein dairy cows in the early lactation period.
J. Anim. Breed. Genet. doi.org/10.1111/jbg.12274

Jaeger, M., Brigemann, K., Konig, S. (2018): Variance heterogeneity and genotype by
environment interactions in native Black and White dual-purpose cattle (DSN) for different
herd allocation schemes. Animal, submitted: February 2018

Jaeger, M., Brigemann, K., Brandt, H. Kdnig, S. (2018): Associations between precision
sensor data with productivity, health and welfare indicator traits in native black and white
dual-purpose cattle under grazing conditions. Submitted. Appl. Anim. Behav. Sci.

Naderi, S., Moradi, M. H., Farhadian, M., Yin, T., Jaeger, M., Scheper, C., Korkuc, P.,
Brockmann, G.A., Konig, S. (2018): Assessing signatures of selection through variation in
linkage disequilibrium within and between dual-purpose black and white (DSN) and German
Holstein cattle populations. Pepared to be submitted. J. Animal Genetics

Bapst, B., Bohlouli, M., Kbnig, S., Brigemann, K. (2018): Udder health sensitiveness of dual-
purpose cattle and dairy cattle along a continuous environment scale. (in preparation)

Qualifikationsarbeiten im Rahmen von “2-ORG-COWS”:

Wefers, M. (2016): Untersuchungen zum Fressverhalten der bedrohten Rasse ,Deutsches
Schwarzbuntes Niederungsvieh” unter Berlicksichtigung des Grasaufwuchses. Masterarbeit
angefertigt im Fachgebiet Tierzucht der Universitat Kassel, 14.09.2016 in Witzenhausen,
Deutschland.

Scholl, F. (2017) Comparison between dual-purpose and specialized dairy cattle in pasture-
based systems: change in body condition, locomotion score and cleanliness from summer to
winter season. Masterarbeit angefertigt in Behavioural Ecology Group, Wageningen, Juli

2017, Niederlande. (basierend auf erhobenen Daten in Frankenhausen)

Konferenzbeitrdge:

Konig, S. (2016): Towards preventive health management in native dual-purpose cattle via
novel breeding strategies. 67" Annual meeting of the European Association for Animal
Production, Belfast, Ireland, Aug. 29. - Sept. 4., 2016

Brigemann, K., May, K., Scheper, C., Strube, C., Kdnig, S. (2016): Exploring the genetic
background of parasite resistance in selected lines of black and white cattle. 67" Annual
meeting of the European Association for Animal Production, Belfast, Ireland, Aug. 29. - Sept.
4.,2016

Jaeger, M., Brigemann, K., Naderi, S., Tietze, M., Konig, S. (2016): Stratifizierung von
Herden nach Umweltdeskriptoren zum Nachweis von Genotyp-Umwelt-Interaktionen beim
Deutschen Schwarzbunten Niederungsrind. Vortragstagung der Deutschen Gesellschatft fir
Zuchtungskunde e.V. und der Gesellschatft fur Tierzuchtwissenschaften e.V., Hannover, 20.-

21.Sept. 2016
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e Jaeger, M., Brigemann, K., Kulig, B., Baars, T., Brandt, H., Konig, S. (2017): Associations
between precision sensor data and subjectively scored cattle welfare indicators. 68" Annual
meeting of the European Association for Animal Production, Tallinn, Estonia, 28. Aug. - 1.
Sept. 2017

e Konig, S., May, K. (2017): Genetic background of resistance, tolerance and resilience traits
in dairy cattle. 68" Annual meeting of the European Association for Animal Production,
Tallinn, Estonia, 28. Aug. - 1. Sept. 2017

e May, K., Scheper, C., Brigemann, K., Yin, T., Strube, C., Korku¢, P., Brockmann, G., Konig,
S. (2017): Genomweite Assoziationsstudie flr endoparasitare Infektionen beim Deutschen
Schwarzbunten Niederungsrind. Vortragstagung der Deutschen Gesellschaft fir
Zichtungskunde e. V. und der Gesellschaft fur Tierzuchtwissenschaften e. V., Stuttgart, 20.
- 21. Sept. 2017

e Jaeger, M., Brigemann, K., Brandt, H., Kénig, S. (2017): Studien zu Genotyp-Umwelt-
Interaktionen beim Deutschen Schwarzbunten Niederungsrind. 14. Wissenschaftstagung
Okologischer Landbau, Freising-Weihenstephan, Germany, 7-10. Mar. 2017

Doktorandenseminare-Workshops

¢ Interner Workshop “Associations between environmental descriptors and novel functional
traits in dual-purpose cattle” in Frick, Schweiz (22. -23. Februar 2016)

e Doktorandenseminar an der Universitdt in GieRen, Deutschland 08.03.2018:
“Infrarotspektraldaten in der Milch und deren Verwendung fir Management und Zucht unter

Beriicksichtigung der drei Saulen der Nachhaltigkeit” (N. Gengler)

Entwicklung von Softwarepaketen

e Entwicklung von Ubergreifenden Datenbanken durch UNI-KS, basierend auf
tierziichterischen Input von Uni-G

o Weiterentwicklung deterministischer Zuchtplanungsschemata unter Beriicksichtigung von
GUI und dem Einsatz von Natursprungbullen. Diese Softwarepakete kénnen leicht fir
weiterflihrende Fragestellungen genutzt werden

e Software zur Berechnung von Genanteilen bzw. Rasseanteilen in der Rasse DSN

(Beschrieben in der Zeitschrift Zlichtungskunde; Jaeger et al., 2018).

Wirtschaftliche Ergebnisverwertung

Abschlussworkshop auf europaischer Ebene

e Workshop “Associations between environmental descriptors and novel functional traits in
dual-purpose cattle” in Toulouse, Frankreich (29.-30. November 2017) im Rahmen eines

gemeinsamen Treffens mit den Mitarbeitern aus dem ProPara-Projekt
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Abschlussworkshop auf nationaler Ebene mit Zuchtverbanden und Zichtern

e 9. Zlichtertagung Domane Frankenhausen Uni Kassel, Deutschland (03.11.2017): “Aktuelle
Forschungsergebnisse aus DSN-Projekten” (C. Scheper)

e Fachgesprach zur Erhaltung/ Biodiversitat kleiner Rassen, Humboldt Universitat, Berlin 23.-
24.07.2018: ,New phenotypes in DSN cattle to infer physiological pathways and to detect

potential candidate genes*®

Entwicklung einer “2-Org-Cows” Homepage

¢ Informationsfilm zum Projekt, von Thomas Alféldi:

https://www.youtube.com/watch?v=0iV5ilwTrQY

o Homepage: http://projects.au.dk/coreorganicplus/research-projects/2-org-cows/

Implementierung von Erfassungssoftware in partizipierenden Betrieben

¢ Die Sensor-Technologie wurde erfolgreich implementiert und validiert
o Der ,Trait Atlas” steht als Grundlage fur die Erfassung neuer funktionaler Merkmale zur
Verfiigung (organic Eprints)

Entwicklung von 6kologischen Zuchtwerten, Indizes und Gesamtzuchtwerten

e Die Zuchtwerte des ,borderless clustering” Ansatzes sind in den VCE-Outputdateien
hinterlegt und stehen den jeweiligen partizipierenden Zuchtbetrieben zur Verfligung
¢ Die Domane Frankenhausen nutzt die im Rahmen von 2-Org-Cows durchgefiihrten

Genotypisierungen fiir Selektionsentscheidungen

Publikation der Ergebnisse in Zeitschriften fir Zichter und Milchkuhhalter

e Jaeger, M., Scheper, C., Kbénig, S., Brigemann, K. (2018): Inbreeding and genetic
relationships of the endangered dual-purpose black and white cattle breed (DSN) based on
own genetic breed percentage calculations. Zichtungskunde (4): 262-279

¢ Inhalte des Projekts wurden vorgestellt auf der ,Akademie fir tierarztliche Fortbildung“ am
21. April 2018 in GielRen. Weiter wurden zusatzlich zum Praxisvortrag ein schriftlicher Beitrag
fir den Tagungsband erstellt.

¢ Inhalte des Projekts wurden vorgestellt auf der Hochschultagung der Universitat Gielzen am
08.12.2017 mit dem ubergeordneten Titel: ,Beitrag der Tierzucht zu Tierwohl und
Tiergesundheit: Was wurde bereits realisiert und wo besteht noch Forschungsbedarf?“ Im
Publikum waren Vertreter der Zuchtorganisation und des landwirtschaftlichen
Beratungswesens

¢ Inhalte des Projekts wurden vorgestellt am Tag der Landwirtschaft Mittelhessen am

25.10.2017 mit dem Ubergeordneten Titel: ,Anforderungen der Politik und Gesellschaft an
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Tierwohl und Tiergesundheit: Ist das mit wissenschaftlichen Ergebnissen vereinbar?“ Im

Publikum waren Vertreter der Zuchtorganisation und praktische Milchrinderziichter

Studien zur Inzucht und Verwandtschaft beim DSN-Rind auf Basis eigens berechneter Rasseanteile
zeigen, wie wertvolle der eigens entwickelte Algorithmus zur Berechnung von Rasse- bzw.
Genanteilen, fur die Praxis ist. Offizielle Beschreibungen tolerieren fur die Rassebezeichnung DSN
(Rassecode RC = 10) nur maximal 10% HF-Gene. Die eigenen Berechnungen zeigen jedoch, dass
im Zeitraum von 2005 bis 2016 insgesamt 7.460 DSN_90%-Kiihe mit Rassecode 10 eingetragen
wurden. Basierend auf den genetischen Rasseanteilen und unter Berucksichtigung der strikten
Auslegung des Fremdgenanteils in der Rasse DSN wurden 3.406 Kihe (46%) falschlicherweise den
DSN zugeordnet. Ordnet man die Tiere den Bundeslandern zu, in denen sie eingetragen wurden,
so wurden in den neuen Bundeslandern 5% der Kiihe trotz genetischer DSN-Rasseanteile von unter
90% als DSN mit RC = 10 eingetragen. In den alten Bundeslandern konnten insgesamt 91% falsch
gekennzeichnete DSN-Tiere mit RC = 10 identifiziert werden. Somit konnten mit neuer Codierung
gezielt festgelegt werden, welche DSN Bullen hohe Verwandtschaften zu distinkten Kuhgruppen

haben (siehe Abbildung 22). Dadurch kénnen Betreibe nun gezielter Inzuchtmanagement betreiben.
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Abbildung 22: Einflussreiche DSN-Bullen mit Geburtsjahr, deren durchschnittlicher
Verwandtschaftskoeffizient zur gesamten aktiven DSN-Milchviehpopulation (JRgesamt), sowie
deren Verwandtschaft zu DSN-Subgruppen fur verschiedene Milchleistungsklassen (JRMkg: <20
kg/Tag, DRMKg: 20-25 kg/d, GRMkKg: >25 kg/Tag).

5. Diskussion der Ergebnisse

AP1: Funktionale Merkmale und Umweltfaktoren
Signifikante Korrelationen zwischen Temp und FEED (-0,17; p<0,01) und Temp und NA (-0,21;
p<0,001) waren negativ im Vergleich zu Temp und RUM (0,10; ns), Temp und HA (0,31; p<0,001),
und Temp und ACT (0,20; p<0,001). Diese Ergebnisse konnten in &hnlicher Form in anderen Studien
beobachtet werden, wo eine verminderte Futteraufnahme mit erhéhter Kérpertemperatur einherging
(Coffe, 1981). Weitere Korrelationsberechnungen zwischen SensOor®-Merkmalen sind auf Grund

der Datenbeschaffenheit (Autokorrelationen) nicht zielfihrend. Sobald ein Verhalten am Tag
44



gesteigert gemessen wird, kann wahrend dieser Zeit keine andere Aktivitdt gemessen werden (z.B.
Liegen und Wiederkauen).

Ein Zusammenhang zwischen AGG und IHRO erscheint sinnvoll, da bereits bestehende Studien
das MalR an Aggressivitat als wichtigstes Kriterium fiir den Rang, den ein Tier in einer Herde
einnimmt, anfihrten (Lamb, 1975). Signifikant negative Korrelationen zwischen UHS/LHS und GT,
wie auch fir IHRO, lassen sich darin begrinden, dass nervose Tiere tendenziell zu schnellem
ruckartigen Fluchtverhalten neigen, wodurch sie haufiger durch umherspritzenden Kot auf den
Laufgangen verschmutzen. Zusatzlich muss man annehmen, dass sich rangniedere Kiihe vermehrt
in verschmutzten Liegebereichen aufhalten, da sie von dominanten Tieren von begehrteren
Bereichen verdrangt werden. Dies impliziert negative Korrelationen zwischen IHRO und LHS (r=-
0,20; p<0,05) bzw. UHS (r=-,25; p<0,05) (u.a. durch Friend und Polan, 1974, nachgewiesen).

Ein Grund fur niedrigere Milchleistungen (15,36 kg/Tag) von Kiuhen, die vermehrt Zeit mit Schlafen
verbringen und umgekehrt (18,15 kg/Tag), ist, dass Tiere mit lAngeren Schlafintervallen weniger Zeit
mit Fressen oder Wiederkauen verbringen, was sich in signifikant langeren taglichen FEED
(>23%/Tag) und RUM- (>41%/Tag) Perioden von hochleistenden Kiihen &uRRerte. Signifikante FEED
und RUM-Unterschiede zwischen Tieren mit 200.000-250.000 Zellen /mL und Tieren mit >700.000
Zellen/mL wurden auch im Merkmal fir Eutergesundheit SCC sichtbar. Soriani et al. (2012)
berichteten von einer 5%-igen Verringerung der taglichen Wiederkauaktivitat bei Tieren mit erhéhter
Zellzahl als mdgliche Folge einer (sub-) klinischen Mastitis und damit einhergehendem Fieber.
Ahnliche Beobachtungen konnten auch fiir das Merkmal FEED notiert werden. Bis zu einem SCC-
Level zwischen 350.000-450.000 Zellen/mL variierte die tagliche Futteraufnahme zwischen 17,9%
und 20,51%. Ab 350.000 Zellen/mL verringerte sich der taglich FEED-Anteil auf 16,24%. Somit
wurden deutliche physiologische Verhaltenséanderungen in der Futteraufnahme und dem
Wiederkduverhalten von DSN-Kihen fir unterschiedliche Milchleistungs- und Zellzahlklassen
sichtbar.

Hohere BCS-Werte von Tieren mit einem geringeren taglichen Aktivitatsprofil (ACT) und
gesteigerten Ruhephasen (NA) reflektieren die vorherigen Beobachtungen, wo hochleistende Tiere
wenig Zeit mit NA und viel Zeit mit RUM und FEED verbringen. Somit liegt die Schlussfolgerung
nahe, dass hochleistende Kiihe zwar mehr Zeit mit der Futteraufnahme und Verwertung verbringen,
aber ebenfalls mehr Kdrpersubstanz zur Energiegewinnung und Milchproduktion einschmelzen.
Daraus resultiert ein niedrigerer BCS Wert verglichen mit Tieren, die gemaR einer geringeren
Milchleistung weniger Futter aufnehmen und weniger Energie zur Milchproduktion aufwenden
missen. Roche et al. (2009) berichteten von positiven Korrelationen zwischen einer Verminderung

von BCS und hdéherer Milchleistung.

Mittels der elektronischen SensOor®-Ohrmarken konnte das tagliche physiologische Verhalten der
Tiere sehr gut abgebildet werden. In Kombination mit objektiv erhobenen funktionalen,
Temperamentsmerkmalen und Leistungsdaten konnten genaue und tierindividuelle Profile erstellt

werden. Hierbei konnten hochleistende Tiere mit gesteigertem Futteraufnahme- und
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Verwertungspotenzial sowie mittlerem BCS von niedrigleistenden Tiere mit hoherem BCS bei
gesteigerter taglicher Liegezeit unterschieden werden. Besonders in der Praxis hat sich die
Implementierung des SensOor®-Systems als Herdenmanagement-Tool bewahrt. So konnten
beispielsweise Brunstereignisse und Krankheiten friihzeitig erkannt werden. Ein weiterer Vorteil der
elektronischen Verhaltensmessung von Milchkihen besteht in der unkomplizierten und
verhaltnisméalig kostengunstigen Erfassung wiederholter longitudinaler Datenstrukturen, welche
zukunftig eine Analyse physiologischen Verhaltens auf quantitativ genetischer und genomischer

Ebene zulassen.

AP2: Statistische Modellierung im Bezug zur Umwelt
Weideverhalten
In der vorliegenden Studie konnte gezeigt werden, dass die Weidegeschwindigkeit, die Praferenz,
die Futterung vor dem Weidegang, die AuRentemperatur, die Aufwuchshdhe, der Leguminosenanteil
und die Trockenmasse einen signifikanten Einfluss auf die Bissfrequenz hatten. In anderen Studien
zum Weideverhalten wurde ebenfalls die Aufwuchshohe als wichtigster Einflussfaktor auf die
Bissfrequenz angefiihrt und es gilt je kirzer die Grasnarbe, desto héher die Bissfrequenz (Boland,
2011; Schrader et al., 2009).
Die Aufwuchshdhe der Grasnarbe beeinflusste zudem die Bissgrofie sowie die Effizienz.
Aufwuchshtéhen von unter 5 cm flhrten zu reduzierten Bissgréf3en. Diesen Zusammenhang
beschrieb auch Stobbs (1973) in einer Studie zu verschiedenen Grinlandgrasnarben, die die
Aufnahme organischer Masse unterschiedlich begrenzten.
Bezlglich der Préaferenz von Grasern, Krautern und Leguminosen konnte gezeigt werden, dass
diese signifikant durch die Weideeffizienz, die Aufwuchshthe und die NEL abhangig war. Der
signifikante Einfluss der Aufwuchshohe auf die Préaferenz der Kihe lasst sich unter anderem darin
begrinden, dass kirzere Grasnarben eine hdhere Verdaulichkeit und NEL-Gehalte bei hohem
Rohproteingehalt und niedrigem Rohfasergehalt aufweisen. Nufl3baum (2016) erklarte den
Zusammenhang zwischen gesteigerter Aufnahme von Leguminosen und einer gesteigerten
taglichen Wiederkaudauer mit einer langeren Vergarbarkeit der Leguminosen. Mdgliche Griinde fir
die Selektion von Leguminosen wahrend des Grasens konnten positive Einflisse auf die
Regulierung des Pansen pH-Wertes sein (Dewhurst et al., 2003). Der Einsatz der Sensortechnologie
leistete einen wertvollen Beitrag vor dem Hintergrund der vielfach diskutierten Frage (Porzig und
Sambraus 1991), durch welches Merkmal das Fressverhalten am besten abzubilden sei: die
Bissfrequenz, die Bissgrof3e oder die Futteraufnahmedauer. Ein signifikanter Zusammenhang
zwischen den drei Merkmalen konnte auf Basis des bestehenden Datenmaterials nicht festgestellt

werden.

Ein weiteres Ziel war die Quantifizierung von Umwelteffekten, die auf die Weidemerkmale der DSN-
Kuh einwirken. Hierbei konnte gezeigt werden, dass das Merkmal Bissfrequenz durch die

Aufwuchshéhe und die Zufutterung vor dem Weidegang, die AuRentemperatur und die Praferenz
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beeinflusst wird. Die BissgroRe der Kithe wurde primar durch die Aufwuchshéhe bestimmt, wéhrend
die Préferenz der Tiere von der Aufwuchshohe und der NEL abhing. Dartber hinaus konnten
Zusammenhange zwischen Sensorverhalten (RUM, FEED) dem Fitterungsmanagement
(Zufutterung), der Aufwuchshohe, des Anteils vertrockneter Halme und der Auf3entemperatur
festgestellt werden.

Einfluss des Temperatur-Luftfeuchtigkeit-Indexes auf physiologische Parameter in DSN und HF
Allgemein war der Einfluss der Leistungsparameter und der Umweltdeskriptoren auf die
physiologischen Parameter starker bei den DSN ausgepragt als bei den HF. Dies kdnnte auf eine
hohere Variabilitat innerhalb der Merkmale in der Rasse im Vergleich zu intensiv selektierten HF-
Genotypen hindeuten. Ein Grof3teil der phanotypischen Variabilitat der physiologischen Parameter
fur Rektaltemperatur, Respirationsrate und Pulsrate bei DSN und der Oberflachentemperatur bei
DSN und HF konnte durch die vorher gebildeten Sensibilitatsklassen erklart werden. Falconer (1990)
definierte die ,Umweltsensibilitat” als Differenz der phanotypischen Parameter eines Tieres in zwei
verschiedenen Umwelten, in Relation zum Merkmalsdurchschnitt aller Individuen in beiden
Umwelten.

Die physiologische Varianz der Kiihe innerhalb unterschiedlicher klimatischer Umgebungen kénnte
zudem ein ,Re-Ranking“ der Tiere, abhangig von verschiedenen Umwelten, bedeuten. Zuséatzlich
konnen Unterschiede in der Sensibilitdét verschiedener Tiere mit der Stoffwechselrate und der
Hormonsynthese, welche mit der Thermoregulation und Hitzeproduktion assoziiert ist, erklart
werden. Hierdurch wirken sich die unterschiedlichen Sensibilitatsstufen direkt auf physiologische
Parameter wie eine Anderung der Korperoberflachentemperatur, der Respirationsrate oder dem
Puls aus. Da die fixen Testtagseffekte die Varianz der physiologischen Parameter nur unzureichend
erklarten, wird zu einem regelmafigen direkten Monitoring der physiologischen Merkmale in
Anbetracht wechselnder Umweltwirkungen geraten.

Deutliche Stressreaktion auf THI-Werte (>65) oberhalb der thermoneutralen Zone auf3erten sich
durch erhéhte Rektaltemperaturen und Respirationsraten. Eine Einteilung in Laktationsstadien
zeigte hohere Vaginaltemperaturen mit <70 Laktationstagen. Auch andere Studien flihrten &hnliche
THI-Grenzwerte (68) als belastbare Indikatoren fir Hitzestress auf (Gauly et al., 2013). Im
Gegensatz zur Rektaltemperatur sank die Pulsrate mit steigendem THI, was Kadzere et al. (2002)
als naturliche Reaktion des Tieres erklarten, die Herzfrequenz und damit die Hitzeproduktion im
Korper zu reduzieren. Bezlglich des THI wurde somit ein Grenzwert von >70 als Indikator fir

Hitzestress in Abhangigkeit von der Pulsrate festgelegt.

Die Ergebnisse der Studie haben gezeigt, dass die physiologischen Parameter Rektaltemperatur,
Kdrperoberflachentemperatur, Vaginaltemperatur, Respirationsrate und Pulsrate als verlassliche
Indikatoren zur ldentifizierung von Hitzestress bei Milchkiihen und als wertvolles Tierwohlmerkmal
eingesetzt werden konnen. Ab einem THI-Wert >65 traten deutlich abnormale physiologische

Veranderungen ein. Eine routinemafige Erfassung dieser Parameter konnte zukinftig helfen,
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Hitzestress friihzeitig zu identifizieren und Gegenmafinahmen, wie die Installation von Ventilatoren,

zu treffen. Weiterfihrend ist an eine Zuchtwertschatzung fur Hitzetoleranz zu denken

AP4: Genetische Parameter und Zuchtwerte

Multiple-Trait Modell

Die additiv-genetischen Varianzen, Restvarianzen und Heritabilitdten fir Milch-kg, SCS und FEQ fur
Tiere in DSN-Betrieben waren mit bekannten Werten aus HF-Studien vergleichbar. Deutliche
Erblichkeitsunterschiede in Bezug zur Herdengrol3e reflektierten Ergebnisse von Kénig et al. (2008),
wo die additiv-genetische Varianz und die Erblichkeit von HF-Kihen mit der BetriebsgrofRe
anstiegen. Auch bei DSN scheint somit die Begriindung zu gelten, dass in Gro3betrieben aufgrund
modernster Managementbedingungen genetische Unterschiede besser deutlich werden und somit
eine genauere genetische Differenzierung mdglich ist. Weiter argumentieren Schierenbeck et al.
(2011), dass bei einem geringeren Leistungsniveau genetische Unterschiede weniger ausgepragt
sind, was auch in der vorliegenden DSN-Studie in Bezug zur Stratifizierung des Datenmaterials nach
durchschnittlicher Herdenmilchleistung (<30 kg/Tag) bestatigt wird. Auch hdhere additiv-genetische
Varianzen fur Produktionsmerkmale innerhalb der Gruppe mit niedrigerem Kalbealter (H-KA: <38
Monate) als Indikator fur vorteilhaftes Management bekréaftigen die schon von Gernand et al. (2007)
definierten Argumente zur Findung von Testherden. Darlber hinaus waren Heritabilitditen und
additiv-genetische Varianzen fir Leistungsmerkmale (Mkg) hoéher als fiur funktionale
Gesundheitsindikatormerkmalen wie SCS und FEQ. Unterschiede in den additiv-genetischen
Varianzen und Erblichkeiten in den Gruppen 1 und 2 fur den gleichen Herdendeskriptor waren
deutlicher fur HF im Vergleich zu DSN oder dem gemischten Datensatz.

Die meisten Korrelationen im selben Merkmal Ubertrafen den von Robertson (1959) definierten
Richtwert (0,80), welcher als Indikator fir GUI angesehen wird. Die sehr niedrige genetische
Korrelation bei Stratifizierung des Datenmaterials nach DSN-Genanteilen innerhalb der Herde lasst
vermuten, dass neben der klassischen Umweltkomponente auch genetische Faktoren oder
genomische Architekturen genetische Kovarianzen fur das gleiche Merkmal, gemessen in
verschiedenen Umwelten, beeinflussen. Hierzu gibt es bereits erste Ergebnisse basierend auf SNP-
Markerdaten von Hochdurchsatztypisierungen, die es erlauben, Herden nach Allelfrequenzen oder
Heterozygotieindizes zu gruppieren (Yin und Koénig, 2018). Die genetischen Korrelationen fur die
geografischen Herdendeskriptoren Breitengrad und Hoéhenlage des Betriebes wiesen meist Werte >
0,80 auf, was darauf hindeutet, dass diese Umwelten sich nicht genug voneinander abgrenzen. Auch
die Hypothese, dass genetische Verwandtschaften zwischen den Herdengruppen 1 und 2
genetische Korrelationen beeinflussen, konnte im DSN-Datenmaterial nicht bestatigt werden.
Nichtsdestotrotz kann der Mehrmerkmalsansatz in einem Tiermodell zukinftig dazu beitragen, die

optimale DSN-Genetik fur distinkte Produktionssysteme in Europa zu finden.

Parasitenresistenz
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Die Schatzung genetischer Parameter war die ,Vorarbeit* fir genomische Studien, zeigte aber auch
sehr interessante Ergebnisse, die auf genomischer Skala bestéatigt wurden. Die geschétzte
Erblichkeit fur Leberegel liegt tber dem von McClure et al. (2014) geschatzten Wert mit 0,14 in
irischen Rinderpopulationen. Eine hohe genetische Korrelation (ry = 1,00) zwischen MDS und Dv
impliziert, dass eine genetische Anfalligkeit fur MDS mit einer gesteigerten Anfalligkeit fur Dv
einhergeht. Umgekehrt konnte die Selektion auf Resistenz fur eines dieser beiden Merkmale eine
hohere Resistenz fiir das jeweils andere nach sich ziehen. Dieses Phanomen wurde bereits in
Studien an Schafen beobachtet, wo bei einer ansteigenden Resistenz gegenuber der
Strongylidenart Haemonchus contortus auch weniger Eier anderer Strongylidenarten

ausgeschieden wurden (Woolaston and Eady, 1995).

Eine positive genetische Korrelation wurde zwischen SCS und MDS festgestellt. Durch die positive
genetische Korrelation zwischen SCS und MDS muss mit einer erhéhten Zellzahl in der Milch bei
MDS-Befall gerechnet werden. Die negativen genetischen Korrelationen zwischen Milch-kg und
Ausscheidungsraten der Endoparasiten zu Beginn der Laktation zeigen, dass eine Resistenzzucht
mit hoherer Produktivitdt in der Phase der negativen Energiebilanz in der Frihlaktation einhergeht.
Eine Zucht auf ,Leberegelresistenz* als funktionales Merkmal mit mittlerer Erblichkeit konnte somit
fir Zuchtziele von schwarzbunten Milchkiihen in Weideproduktionssystemen genutzt werden. Ein

nachteiliger Effekt von Fh auf EBE und RZ wurde nicht verzeichnet.

AP5: Identifikation genomischer Rassecharakteristika und genomweiten Assoziationen
Multi-Breed GWAS

Die PCA-Ergebnisse der Genotypdaten spiegeln die geographischen Zuchtgebiete der
schwarzbunten Kuhe in Nordeuropa, und der Simmental und Brown Swiss in Stideuropa wieder.
Somit scheinen hier maf3geblich geografische Faktoren die Clusterbildung zu beeinflussen. Obwohl
enge genetische Verwandtschaften innerhalb der Schwarzbunten-, Brown Swiss- und Simmental-
Linien plausibel erscheinen, warnen Wiener et al. (2004) davor, ausschlie3lich geographische
Zuchtzentren als Hauptgrund genetischer Verwandtschaften zu betrachten. So konnte gezeigt
werden, dass oftmals Rinderrassen mit ahnlicher geografischer Herkunft, wie das schottische
Highland und Galloway, relativ unverwandt zu den, von den britischen Inseln stammenden, Dexter
und Hereford waren. Ahnlichkeiten im bovinen Genom (ASD) der hochleistenden Rassen und der
Zweinutzungsrassen zu exotischen Rinderrassen, wie Zebu, wurden in anderen europaischen
Rinderrassen hervorgehoben. Dieses Ph&dnomen wird auf das Migrationsverhalten verschiedener
Stdmme im Neolithikum zuriickgefiihrt, wodurch Rinder tber zwei Migrationsruten entlang dem
Mittelmeer und der Donau vom fruchtbaren Halbmond nach Europa einwanderten (Gautier et al.,
2010). So wurden in mitochondrialer DNA portugiesischer Rinderrassen afrikanische Zebu-Allele

gefunden (Cymbron et al., 1999).
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Die signifikanten SNPs auf Chromosom 14, welche mit dem DGAT1 Gen assoziiert werden, zeigen,
dass die multi-breed GWAS trotz geringer Tierzahlen plausible Ergebnisse liefert. Fur das Merkmal
RUM wurden zwei Gene mit dem signifikanten SNP auf Chromosom 21 assoziiert. Das Merkmal
RUM zeigte einen signifikanten SNP, welcher mit zwei Genen assoziiert wurde. Dem GPR86-Gen
(<60.000 Basenpaare unter SNP) wird eine positive Insulinregulierung als zellulare Antwort auf
Glukosestimulation zugesprochen, wahrend das CCDC8C-Gen (SNP liegt im Gen) mit der
Regulation zur Phosphorylierung von Proteinen assoziiert wird und in der Nahe eines Gens liegt,
welches von Jahuey-Martinez et al. (2016) bereits mit Wachstumsmerkmalen bei Charolais
assoziiert wurde.

Der signifikante SNP auf Chromosom 19 im Merkmal ACT wird mit dem ANKFN1 Gen assoziiert
(<250.000 Basenpaare), welches in Mausen neuronales Verhalten beeinflusst (Smith et al., 2018).
Der SNP auf Chromosom 26 liegt im ACSL5 Gen, welches eine Rolle in der Aktivierung von Acetat
fur die Fettsynthese und Energiegewinnung spielt (www.ensembl.org/biomart).

Fur das Merkmal Indexklasse wurden insgesamt vier signifikante SNPs identifiziert, wovon einer im
SLC7A14 Gen auf Chromosom 1 und ein andere in der Nahe (<250.000 Basenpaare) vom ADAM15
Gen auf Chromosom 3 liegt. Der signifikante SNP des Merkmals Indexklasse liegt auf dem SLC7A14
Gen, welches ein Transportprotein kodiert, das die lysomale Aminosaureaufnahme regelt. Ein
weiterer SNP des Merkmals Indexklasse auf Chromosom 3 wurde mit dem ADAM15 Gen assoziiert,

welches die subkutane Fettablagerung im Rind beeinflusst.

Die geschétzten genetischen Parameter der Verhaltensmerkmale waren fiir beide Anséatze
(Pedigree, PGMIX) auf einem ahnlichen Level. Die geschétzten Heritabilitaten fur RUM und FEED
stimmen mit Ergebnissen aus anderen Studien (Byskov et al., 2017) tberein, wo Erblichkeiten fur
Wiederkduen von erstlaktierenden Holsteins im Bereich 0,14-0,44 lagen. Lgvendahl and
Munksgaard (2016) berichteten von moderaten Erblichkeiten (0,20) fur die Futteraufnahme von HF.
Die hohe Erblichkeit sowie additiv-genetische Varianz fur Temp impliziert einen genetischen Einfluss
auf korpereigene Mechanismen zur Thermoregulation. Besonders in (sub-) tropischen Breiten sind
genetische Resistenzen gegeniber Hitzestress wichtige Zuchtkriterien. Liu et al. (2011) berichteten,
dass Kiihen die aufgrund eines bestimmten ATP1A1 Allels genetische Uberlegenheit in der

korpereigenen Thermoregulierung zeigten.

Die geschatzten Erblichkeiten fir ACT innerhalb der DSN-Population fielen sehr viel héher aus
verglichen mit Literaturwerten in anderen Populationen (Ismael et al., 2015; Schépke und Weigel,
2014). An diesem Punkt muss jedoch darauf hingewiesen werden, dass die Aktivitatsparameter
mittels unterschiedlicher Gerate gemessen wurden. So basiert die Studie von Schoépke und Weigel
(2014) auf 1171 Accelerometerdaten zur taglichen Aktivititsmessung von Holsteinrindern.
Interessanterweise berichteten Schopke und Weigel (2014), dass die Erblichkeiten zu
verschiedenen Zeitpunkten innerhalb des Zyklus der Kiihe variierten. So waren die Heritabilitaten
zur taglichen Aktivitat geringer (0,05-0,03) als wahrend der Brunst (0,12). Dies kdnnten
Anhaltspunkte dafir sein, dass das alltagliche Aktivitatsverhalten von Rindern unter einem anderen

genetischen Einfluss steht, als das gesteigert unruhige Verhalten wahrend der Brunst. Erste
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Anzeichen hierfir kénnten unter Umstéanden auf genomischer Ebene gefunden werden. In der
vorliegenden Studie konnten nur signifikante SNPs fur das Merkmal ACT (Chr. 2, 19, 26), jedoch
keine fur HA gefunden werden.

APS8: Okologischer Gesamtzuchtwert

Die verschiedenen Zuchtplanungsszenarien zeigten deutliche Unterschiede im Hinblick auf
diskontierte Gewinne, monetaren Zuchtfortschritt in den einzelnen Merkmalen und diskontierte
Kosten. Insbesondere das okologische Zuchtprogramm zeichnete sich durch die geringsten
diskontierten Kosten bei gleichzeitigem monetaren Zuchtfortschritt im funktionalen Merkmal
Korpergewicht. Kérpergewicht ist ein sehr wichtiges Merkmal, wenn es darum geht, Weideeignung
von Kihen zu bewerten (siehe Zuchtziele in Neuseeland). Zusatzlich konnte gezeigt werden, dass
eine erfolgreiche Selektion auf funktionale Merkmale mit geringer Erblichkeit einer grél3eren Anzahl
an Tochterleistungen bedarf. Nur mit gro3er Tochterzahl kbénnen Zuchtwerte zuverlassig geschatzt
werden, um weiterfihrend diesbeziiglich Zuchtfortschritt realisieren zu kénnen. Willam et al., (2002)
erachteten 100 Téchternachkommen pro Bulle als geeignete Kenngrél3e.

Ein weiterer wichtiger Faktor, der die Rentabilitit der Zuchtprogramme beeinflusst, ist die
PopulationsgrofRe. Willam et al. (2002) zeigten, wie der diskontierte Gewinn einer kleinen Brown
Swiss-Population bei gleicher Zuchtstrategie um 25% geringer ausfiel verglichen mit einer grof3en
Simmental-Population. Besonders hohe variable Kosten in den KB-dominierenden
Zuchtprogrammen erscheinen fur eine kleine Zuchtpopulation nicht geeignet. Deutlich geringere
Kosten bei moderaten jahrlichen monetaren Zuchtfortschritten waren hier fir das O_BP zu
beobachten, welches in Anbetracht der geringen PopulationsgréRe der DSN bevorzugt werden

sollte.

Die wichtigsten Kriterien, die die 6konomischen Parameter eines Zuchtprogramms einer kleinen
Population beeinflussten, waren das Generationsintervall, genetische Korrelationen im selben
Merkmal, ausgepragte Zuchtfortschritte in funktionalen (!) Merkmalen (Reduzierung klinische
Mastitis, hoheres Korpergewicht, Fokus auf Langlebigkeit) und in diesem Zusammenhang

umfangreiche Tdchterinformationen pro Bulle.

AP10: Ergebnisverwertung

Neben den wissenschaftlichen und praxisnahen Publikationen und entwickelten
Selektionssinstrumenten (Zuchtwerten) sehen wir die verbesserte Rassecodierung als wesentlichen
Punkt der Ergebnisverwertung.

Eigene Berechnungen zu genetischen Rasseanteilen der DSN und HF zeigten, dass tberwiegend
DSN-Tiere (Rassecode =10) aus den alten Bundeslandern tber mehr als den erlaubten HF-
Fremdgenanteil von 10% verfiigten. Dieses Ergebnis ldsst deutliche Ruickschlusse auf
unterschiedliche Zuchtstrategien in Ost- und Westdeutschland zu, mit nur wenigen ,reinen“ DSN-

Zuchtbetrieben im Westen. Beziglich der Verwandtschaftsstrukturen zeigten insbesondere héher
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leistende DSN-Milchkiihe engere Verwandtschaften zu bedeutenden DSN-Bullenlinien. Dies deutet
darauf hin, dass geprifte und bekannte Milchmengenvererber tber kiinstliche Besamung intensiv
genutzt wurden und niedrigleistendere Herden immer noch verstarkt Natursprungbullen einsetzen.

Obwohl die Inzuchtsteigerung fiir DSN von 2006 bis 2011 bei lediglich 0,1% pro Jahr lag, sollte sie
zukunftig kritisch beobachtet werden. Eine aus dieser Inzuchtsteigerung resultierende effektive
PopulationsgrofRe von nur 85 Tieren unterstreicht die Notwendigkeit eines Monitorings der DSN und
weiterfuhrend den Einsatz von Anpaarungsprogrammen unter Berlcksichtigung der
Inzuchtentwicklung. Fur Milchleistungsmerkmale in der Frihlaktation konnten keine ausgepragten
Inzuchtdepressionen, weder flir DSN noch fur HF, nachgewiesen werden. Allgemein gingen héhere
Inzuchtkoeffizienten mit einer Steigerung der Milch- und Fettleistung in allen drei Laktationen fur HF
einher. Von diesem Trend unterschieden sich die ersten beiden Laktationen der DSN, wo sich die
tagliche Milchleistung des ersten Testtags mit zunehmenden Inzuchtkoeffizienten reduzierte. Die
mittlere Verwandtschaft zwischen DSN und HF bestatigt mit 0,02% dass es sich um deutlich
verschiedene Rassen handelt. Die Detailkenntnis zu Inzucht und Verwandtschaft ist notwendig, um
Uber einen nun gezielt moéglichen Kauf von Zuchtvieh und Bullensperma langfristige Diversitat

innerhalb der DSN Population zu erhalten.

6. Nutzen und Verwertbarkeit

Der Partner UNI-G hat sich wahrend der Projektlaufzeit immer an den in den Arbeitspaketen
definierten Zielvorstellungen orientiert und zu allen Arbeitspaketen mit Verantwortlichkeit fir UNI-G
die entsprechenden Ergebnisse geliefert. Partner UNI-G im Verbund mit UNI-KS hatte wesentliche
Aufgaben in der praktischen Organisation des Forschungsvorhabens (EU-weite Implementierung
des SensOor®-Systems). Weiter hatte UNI-G eine dominierende Rolle in der Grundlagenforschung.
Hierzu gehoren insbesondere die geleisteten Arbeiten zur Identifizierung von Umweltdeskriptoren,
der Erfassung funktionaler und physiologischer Tierwohl-Parameter in DSN-Herden, der quantitativ
genetischen Analysen (borderless clustering fiir DSN), der genomweiten Assoziationsstudien fur
Sensormerkmale Uber Landergrenzen hinweg und der ©konomischen Bewertung von
Zuchtplanungsschemata. Weiter war UNI-G in Kooperationen mit den Zuchtverbanden bzw.
partizipierenden Milchkuhbetrieben eingebunden. Hierzu gehéren insbesondere die Evaluierung
innerbetrieblicher Zuchtplanungsschemata und die Auswertungen zu etwaigen Genotyp-Umwelt-
Interaktionen, die in der nationalen Zuchtwertschatzung zukiinftig berticksichtigt werden sollten.
Weiter hat UNI-G einen Rechenalgorithmus entwickelt, um die DSN-Genanteil korrekter zu
bestimmen (siehe Jaeger et al., 2018, Zichtungskunde). Dieser Algorithmus sollte in Zukunft

generell verwendet werden.

Es muss jedoch angemerkt werden, dass die Vielzahl an geleisteten Arbeiten nicht alleine durch 2-
Org-Cows Drittmittelpersonal realisiert werden konnten. Gemal den Inhalten der Arbeitspakete
hatte Partner UNI-G eine 0,55 Doktorandenstelle beantragt, jedoch wurden auch

Landesstellenanteile von UNI-G in betrachtlichem Umfang genutzt, um die Vorhabenbeschreibung
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der wissenschaftlichen Arbeiten umzusetzen. Hier hatten Dr. Tong Yin und Dr. Kerstin Briigemann
eine zentrale Rolle im Projekt. Aus dem 2-Org-Cows Budget wurde die Doktorandin Maria Jaeger
(55% Anstellung) finanziert. Frau Jaeger wird zeitnah ihre Dissertation (Monographie) einreichen.
Basis hierfur ist ihre Publikation in der Zichtungskunde, sowie eingereichte bzw. vorbereitete
Beitrage in hochrangigen internationalen Fachzeitschriften (Animal, Applied Animal Behaviour,
PlosOne). Allerdings konnte Frau Jaeger sich nicht auf alle Arbeitspakete fokussieren, fur die Partner
UNI-G Verantwortlichkeiten hatte. Fir das Arbeitspaket der genomischen Studien zur
Parasitenresistenz konnte die Doktorandin Katharina May eingebunden werden (Finanzierung tber
ein Schaumann-Stipendium). Der Doktorand Saeed Naderi fokussierte sich auf die Identifikation von
Selektionssignaturen, also Orte auf dem Chromosom, die charakteristisch fiir Spuren der Selektion

in der DSN-Population im Vergleich zu Holstein Friesian sind.

Der Nutzen der Ergebnisse liegt auch in der Verwendung der konzipierten Datenbank zum
internationalen Datenaustausch und den Programmierungen zur routinemafigen statistischen und
quantitativ genetischen Auswertung der SensOor®-Daten (in Kooperation mit UNI-KS). Dariber
hinaus hat Partner UNI-G durch seine Studien deutlich gemacht, welche methodischen Ansétze zur
genomischen Auswertung elektronisch erfasster Verhaltensdaten zur Anwendung kommen sollten
(Deregressed Proofs) und konkrete Vorschlage zum zuchtplanerischen Design kleiner vom
Aussterben bedrohter Rinderpopulationen formuliert. Zusatzlich wurden entscheidende
Management ,Guidelines®, bezuglich einer unkomplizierten Tiergesundheitsbeurteilung in
Praxisbetrieben entworfen. Dieses breite Methodenspektrum (unter anderem: multi-breed GWAS,
Multiple-Trait Animal Model) inklusive der Programme zur Datenaufbereitung konnen fir

Routineanwendungen genutzt werden.

Das hier durchgefuhrte Forschungsvorhaben kann Modellcharakter fur andere bedrohte Rassen
haben, also MaRnahmen zur Erhaltungszucht mit einer zielgerichteten 6konomischen Ausrichtung
auf Betriebsebene kombinieren. Hierbei muss federfiihrend auf neue innovative Merkmale fokussiert
werden, wie im vorliegenden Fall auf potenzielle Hitzeresistenz, Parasitenresistenz oder
physiologisch vorteilhafte Verhaltensmuster des taglichen Wiederk&uens, des Fressens und von
Ruhezeiten. Es ist bekannt, dass Zichter, anderer vom Aussterben bedrohter Rassen, &hnliche
Strategien beabsichtigen, wie z.B. die Selektion auf bessere Fleischqualitéat beim Roten Hoéhenvieh.
Nur dadurch kann sich eine Rasse mit wenigen Zuchttieren von gro3en Populationen abgrenzen.
Das Projekt 2-Org-Cows scheint vor diesem Hintergrund die bisher ausfihrlichste Zuchtstudie im
Okologischen Kontext zu sein. Von é&hnlich umfassenden Studien beziglich genetischer,
genomischer und dkonomischer Analysen einer bedrohten Rinderrasse, sowie der umfangreichen
Erfassung neuer funktionaler Tierwohlindikatoren, wurde nach unserem Kenntnisstand bisher nicht
berichtet.
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7. Gegenuberstellung der urspringlich geplanten zu den tatsachlich erreichten
Zielen

Die wahrend der Projektlaufzeit unter Punkt 4. und 5. beschriebenen und diskutierten Ergebnisse,

reflektieren die in der Vorhabenbeschreibung gesteckten Ziele sehr gut:

Es wurden umfangreiche funktionale Merkmale am Tier sowie eine Vielzahl von
Umweltdeskriptoren erfasst (AP1). Im Bereich der Verhaltensmerkmale wurden elektronische
Sensordaten (Wiederkauen, Fressen, Schlafen, Aktiv, hochaktiv, Ohrtemperatur), Hygienedaten
(Euterverschmutzung, Verschmutzung Bein und Flanke), Weideverhaltensparameter (Bissfrequenz,
Weidegeschwindigkeit, Bissgrof3e, Praferenzen von Krautern/Leguminosen/Grass) und Interieur
bzw. Temperamentsverhalten (Aggressivitat, allgemeines Temperament wahrend des Melkens,
Rangordnung) wiederholt an den DSN-Kihen in Frankenhausen erfasst. Im Rahmen der
Gesundheits- bzw. Tierwohlindikatoren wurden Parasitendaten (Eiausscheidung im Kot),
physiologische  Hitzestressindikatoren (Puls Rate, Respirationsrate, Rektaltemperatur,
Vaginaltemperatur, Korperoberflachentemperatur), Lahmheitsscoring (Locomotion Score),
Korperkonditionsdaten (Body Condition Score) sowie die Somatische Zellzahl und der Fett-Eiweil3-
Quotient wiederholt an DSN-Kuhen unterschiedlicher Betriebe erfasst. Weiter wurden
Gesundheitsmerkmale der weiblichen Fruchtbarkeit in der Frihlaktation erfasst und auch dafur
genetische Parameter und Zuchtwerte geschétzt.

Zentrale Umweltdeskriptoren, die zugleich im zweiten Arbeitspaket (statistische Modellierung) zur
Anwendung kamen, umfassten den Weideaufwuchs (gemessen mittels Platemeter), die
Weidezusammensetzung (Krduter, Leguminosen, Gras), die Au3entemperatur (gemessen mittels
Wetterstation) und den Temperatur-Feuchtigkeits-Index (gemessen mit Datenloggern im Stall) auf
dem Versuchsbetrieb in Frankenhausen. In AP1 konzentrierte sich die Datenanalyse liberwiegend
auf die am Tier erfassten funktionalen Merkmale unter Berlicksichtigung von fixen Umwelteffekten
(AuBentemperatur). Es konnten signifikante Zusammenhéange zwischen dem Milchleistungsniveau
der DSN und ihrem Wiederkau-, Fress- und Schlafverhalten beobachtet werden. Auch Unterschiede
im Verhalten (Aggressivitat) korrelierten signifikant mit dem Rang, den ein Tier innerhalb der Herde
belegte. Je ranghther die Kilhe waren, desto aggressiveres Verhalten zeigten sie gegentber ihren

Herdengefahrtinnen.

Im zweiten AP wurde die Abhangigkeit normalverteilter Merkmale (Weideverhalten, physiologische
Hitzestressparameter) von Faktorstufen fixer Effekte (Aufwuchshdhe, Weidezusammensetzung aus
Gras/Leguminosen/Krautern, Anteil vertrockneter Halme) sowie kategorialer Daten in gemischten
und generalisiert gemischten Modellen betrachtet. Hierbei konnten signifikante Einflussfaktoren, wie
die Aufwuchshtéhe oder die Weidezusammensetzung auf das Weideverhalten der DSN-Kihe
beobachtet werden. Zudem zeigten Random Regression Analysen deutliche physiologische
Veranderungen in DSN-Kihen unter Einfluss eines kontinuierlich ansteigenden Temperatur-

Feuchtigkeits-Indexes.
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Fur AP4 wurden Umweltdeskriptoren, die verschiedene DSN-Betriebe charakterisierten, zur
Durchfiihrung des Multiple-Trait Animal Models berticksichtigt. Die Betriebe wurden aufgrund ihrer
Tierzahl, ihrer durchschnittlichen Milchleistung, ihrer durchschnittlichen somatischen Zellzahl, ihres
durchschnittlichen Kalbealters, ihres durchschnittichem DSN-Rasseanteils, ihres durchschnittlichen
Deckbulleneinsatzes, ihres Breitengrades und ihrer Hohenlage in unterschiedliche Gruppen
eingeteilt. Besonders fur funktionale Merkmale (somatische Zellzahl, Fett-Eiweil3-Quotient) konnten
Genotyp-Umwelt-Interaktionen anhand niedriger genetischer Korrelationen festgestellt werden.
Insbesondere eine Einteilung der Betriebe nach HerdengréRe und durchschnittlichem Kalbealter
charakterisierte unterschiedliche Produktionsumwelten, was sogenannte Genotyp-Umwelt-

Interaktionen widerspiegelte.

Wie in AP5 beschrieben, wurden Daten molekularen Ursprungs europdischer
Zweinutzungsrinderrassen zur Identifikation von potenziellen Kandidatengenen mittels einer
genomweiten Assoziationsstudie verwendet. Hier wurden Besonderheiten im bovinen Genom fir
funktionale Merkmale (Wiederkauen, Fressen, Schlafen, Aktivitat, hochaktiv, Ohrtemperatur) und
Parasitenresistenzen identifiziert und mit Kandidatengenen assoziiert. Zusatzlich konnte die
genetische Diversitat der genotypisierten Rassen (DSN, HF, Doppelnutzung Rotbunt, Brown Swiss,
polnische Friesian, Simmental, originales Braunvieh) untersucht und die Populationen mittels einer
Hauptkomponentenanalyse stratifiziert werden. Fiur die Sensormerkmale Wiederkauen, Schlafen
und Aktivitat wurden signifikante SNPs mit méglichen Kandidatengenen assoziiert. Berechnete Allel-
Sharing-Distanzen zeigten zudem genetische Verwandtschaften der europédischen Rinderrassen zu

anderen Zweinutzungsrassen und dartiber hinaus zu afrikanischen Zebu Rindern.

In AP8 wurde das Softwarepaket ZPLAN+ zur Simulation verschiedener Zuchtprogramme
eingesetzt. Insgesamt wurden vier Zuchtplanungsszenarien fir die DSN-Population auf Basis von
O0konomischen Evaluierungskriterien verglichen. Es konnte gezeigt werden, dass ein 6kologisches
Zuchtprogramm, welches den Einsatz von Deckbullen vorsieht, aufgrund der geringen Kosten pro
Tier bei gleichzeitig positivem Zuchtfortschritt flir eine kleine Population besser geeignet ist als ein
konventionelles Zuchtprogramm mit kostenintensiver Wartebullenhaltung. Zusétzlich waren das
Generationsintervall, die Abwesenheit von Genotyp-Umwelt-Interaktionen und umfangreiche
Leistungsinformationen der Tdchter wesentliche Einflussfaktoren, die den monetaren
Zuchtfortschritt in den einzelnen Merkmalen und die diskontierten Kosten beeinflussten. Weitere
vorteilhafte Zuchtprogramme waren eine Kombination aus konventionellem und 6kologischem
Zuchtprogramm mit einem Deckbullenanteil zwischen 10% und 20%. Diese Szenarien waren jedoch
auf Grund des Einsatzes von KB-Bullen und der damit einhergehenden Wartebullenhaltung mit

héheren diskontierten Kosten verbunden.

Die unter AP10 gelisteten wissenschaftlichen Publikationen und wirtschaftlichen Aktivitaten
dokumentieren eine umfangreiche Ergebnisverwertung. Wichtige Ergebnisse konnten mittels
Publikationen in ,peer-reviewed“ Journalen (u.a. Journal Animal Breeding and Genetics,

Zichtungskunde, Animal) publiziert und auf internationalen (EAAP, internationale
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Wissenschaftstagung in Freising) und nationalen (DGfZ, Frankenhausen Zichtertagung)
Konferenzen vorgestellt werden. Die Publikation in der internationalen Fachzeitschrift Animal ist gar
ein sogenanntes ,invited paper, da der Vortrag anlasslich der europaischen Tierzuchttagung in
Tallinn in 2017 derart breites Interesse geweckt hat. Die im Rahmen des Projektes angestellte
wissenschaftliche Mitarbeiterin, sowie die Uber ein Stipendium angestellte wissenschaftliche
Mitarbeiterin, werden Ende 2018 zum Thema des Antrags promovieren. Gemeinsame Workshops
mit anderen CoreOrganic Projekten (OrganicDairyHealth, ProPara), sowie nationale
Abschlussworkshops gewahrleisteten die wirtschaftliche Ergebnisverwertung. Zusétzlich wurde eine
2-0Org-Cows Homepage designt und ein Informationsfilm Uber das Projekt online gestellt. Ein
sogenannter ,Trait Atlas“ (Organic Eprints) wurde erstellt, welcher die Erfassung aller im Projekt
relevanten funktionalen Merkmale dokumentiert und Zichtern und Landwirten als nutzliches
Instrumentarium zur Tierwohlbeurteilung dient. Somit konnten gemalR Vorhabenbeschreibung alle

definierten Meilensteine realisiert werden

8. Zusammenfassung

Das Forschungsvorhaben 2-Org-Cows sollte aufzeigen, dass auch in bedrohten Rassen
zielgerichtete Zuchtarbeit und somit eine Verbesserung der funktionalen Merkmale
(Parasitenresistenz, Eutergesundheit, Wiederkau-, Fress-, Schlaf-, Aktivitéats-Verhalten) moglich ist.
Eine effiziente Ziichtung impliziert die Durchfiihrung einer Zuchtwertschatzung im BLUP-Tiermodell.
Zuchtwertschatzung wiederum ist nur moglich, wenn fur die jeweiligen Merkmale hinreichende
Erblichkeiten, insbesondere genetische Varianzen, vorliegen. Wesentlich war somit die Installation
des Sensorsystems, welches durch eine Vielzahl wiederholter Messungen die Schatzung
genetischer Parameter fur neue Verhaltensmerkmale ermdglichte. In der doch kleinen Population
der bedrohten DSN zeigte sich, dass ein 0kologisches Zuchtprogramm auf Grund der variablen
Kosten zu bevorzugen ist. Zucht in kleinen bedrohten Populationen impliziert zusatzliche
Herausforderungen bzgl. des Managements von Inzucht zur Erhaltung genetischer Diversitat.
Kennzahlen umfangreicher genealogischen Studien haben hier deutlich den bedrohten Rassestatus

aufgezeigt.

Umfangreich durchgeflihrte Schatzungen genetischer Parameter und genetischer Korrelationen im
selben Merkmal fur Testtagsleistungen waren ebenfalls von groRer Bedeutung. So konnte gezeigt
werden, dass die DSN-Zucht von Genotyp-Umwelt-Interaktionen gepragt ist und abhéngig vom

Betriebsmanagement und der Umwelt gezielt DSN-Bullen auszuwahlen sind.

Als eine deutliche Innovation im Projekt wurde der gewdahlte multi-breed GWAS-Ansatz, unter
Verwendung elektronisch gemessener Sensormerkmale (Wiederkau-, Fress-, Schlaf-, Aktivitats-,
hochaktivem Verhalten), angesehen. Dieses Verfahren wurde bis jetzt nur fur Milchleistungsdaten
angewendet, jedoch noch nicht fur bovine Verhaltensmerkmale. Die Identifizierung signifikanter
SNPs und damit assoziierter potenzieller Kandidatengene implizieren kausale genetische
Zusammenhénge, die auf Basis eines groReren Datenvolumens unbedingt vertieft und gepruft
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werden sollten. In Folgeprojekten sollten somit weitere Ansétze erarbeitet werden, um Assoziationen

zwischen Merkmalsauspréagung, Betriebscharakteristika und Umwelten zu identifizieren.
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