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KURZDARSTELLUNG

Um europdische Rotviehrassen zu fordern und ihre Wettbe-
werbsfahigkeit zu steigern, wurde eine Rotationskreuzung
mit einer Hochleistungsrasse im Zuchtprogramm vorgeschla-
gen. Es wurden Simulationsstudien mit Anglern und Deut-
schen Holsteins durchgefiihrt, die unterschiedliche Referenz-
populationen fiir die genomische Selektion und unterschied-
liche Selektionsmethoden miteinander verglichen haben. Um
zudem die genetische Eigenstdndigkeit wieder zu erlangen,
wurden verschiedene Optimum Contribution Selection Me-
thoden angewandt. Weiterhin wurde ein Literatur Review zu
genomischen Modellen in der Kreuzungszucht durchgefiihrt.
Kreuzungstiere im Rotationskreuzungsprogramm zeigten
grundsatzlich eine hohere Leistung als die Ausgangsrassen,
dabei war die GroRe der Referenzpopulation bedeutender als
die Art der Selektion der Elterntiere. Optimum Contribution
Selection Methoden mit Verringerung des Fremdgenanteils
verlangsamte den Zucht- fortschritt der Anger deutlich,
wodurch die Uberlegenheit der Kreuzungstiere zum Teil nicht
mehr gegeben war. Die Wahl des genomischen Modells sollte
abhdngig von der verfiigbaren Datenmenge an Geno- und
Phanotypen gemacht wer- den, sowie von den gewiinschten
Genauigkeiten und verfligbaren Rechenkapazitaten.

VORHABENSCHWERPUNKT UND ERA-NET

Europaische Rotviehrassen (ERDB) haben weitgehend kleine Po-
pulationsgroen und entsprechend einen langsameren Zucht-
fortschritt als Hochleistungsrassen. Durch den Einzug der geno-
mischen Selektion in den Hochleistungsrassen wurde dieser
Trend noch verstarkt und der Unterschied zwischen den Leis-
tungen der ERDB und Hochleistungsrassen vergroRert. Diese
Entwicklung hat dazu gefiihrt, dass immer 6fter Hochleistungs-
rassen in ERDB eingekreuzt wurden, um deren Zuchtfortschritt
zu verbessern. ERDB zeigen daher teilweise einen hohen Fremd-
genanteil - dennoch kdnnen sie nicht mit den Hochleistungsras-
sen mithalten.

Eine Moglichkeit um ERDB zu férdern ist, ein Rotationskreu-
zungsprogramm mit Hochleistungsrassen zu implementieren.

Vorhabenlaufzeit: 09.2017 bis 08.2021

Dies wiirde 1) zu einer gréReren Referenzstichprobe fiir die ge-
nomische Selektion der ERDB fiihren, und somit zu einem
schnelleren Zuchtfortschritt und 2) das Leistungsniveau durch
die tiberlegenen Kreuzungstiere erhéhen. Aus Sicht der Ziichter
von Hochleistungsrassen ware ein Rotationskreuzungspro-
gramm ebenso von Vorteil, da diese durch die Heterosiseffekte
die, zum Teil problematischen, funktionalen Merkmale der
Herde verbessern wiirden. Somit wiirde es die Wettbewerbsfa-
higkeit der ERDB steigern, da fiir die Rotationskreuzung auch
zwingend die Fortfiihrung deren Reinzucht erforderlich ist.

Das Ziel des WP 4 ,,Development of selection methods” war da-
her die Entwicklung sowie Evaluierung von Selektionsmethoden
von ERDB in Rotationskreuzungsprogrammen, um zum einen
ihre Reinzucht- sowie Kreuzungsleistung zu verbessern, und
zum anderen ihre genetische Eigenstandigkeit wieder zu erlan-
gen. Dazu wurde ein Literatur Review zu genomischen Modellen
und zwei Simulationsstudien durchgefiihrt.

ERGEBNISSE

Review

Genomische Modelle zur Anwendung in der genomischen Se-
lektion in Kreuzungszuchtprogrammen sind komplexe Erweite-
rungen von Modellen fiir die Reinzucht, da auch Dominanzef-
fekte, rassespezifische Effekte, sowie Imprinting Effekte eine
wichtige Komponente sein kénnen. Je nach verfiigbarer Daten-
menge und -art, Rechenkapazitdten und gewiinschten Genau-
igkeiten der geschatzten Zuchtwerte sollte dabei entschieden
werden, welches genomisches Modell zur Anwendung kommt.
Allgemein bieten Dominanzmodelle héhere Genauigkeiten als
Modelle, die lediglich additive Effekte berlcksichtigen.

Simulationsstudien

Als Input fir die Simulationsstudien wurden echte Daten von
Anglern, als Vertreter einer ERDB, und Deutsche Holsteins, als
Vertreter einer Hochleistungsrasse, genutzt. Es handelte sich
um 50k Genotypen und Pedigreedaten von 268 Anglern und
1935 Holsteins. Die Initialkreuzung war Angler x Holstein, ge-
folgt von abwechselnder Anpaarung von Angler- bzw. Hol-
steinbullen an die Kiihe der Kreuzungspopulation.
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Simulationsstudie I - genomische Selektion im Rotati-
onskreuzungsprogramm

In Simulationsstudie I wurde die gleichzeitige Implementie-
rung der genomischen Selektion und eines Rotationskreu-
zungsprogramms simuliert. Dazu wurden verschiedene Arten
von Selektionsmethoden bzw. -zielen, sowie verschiedene
GroRen und Zusammensetzungen der Referenzpopulationen
angewendet, wodurch sich 9 verschiedene Szenarien ergaben
(siehe Tabelle 1).

Tabelle 1: Szenarien in Simulationsstudie I.

Szenario Selektion basierend auf Referenzpopulation

la Angler
1b Reinzuchtleistung Kreuzungstiere
Angler + Kreuzung-
1c 'g 8
stiere
2a Angler
2b Kreuzungszuchtleistung  Kreuzungstiere
2 Angler + Kreuzung-
stiere
3a o . Angler
Kombination Reinzucht- .
3b Kreuzungstiere
und Kreuzungszucht-
3c leistung (50/50) Angler + Kreuzung-

stiere

Die Kreuzungstiere waren, unabhdngig vom angewandten Sze-
nario, den Ausgangsrassen Angler und Holstein (iberlegen. Die
Wahl der Selektionsmethode zeigte dabei einen untergeordne-
ten Einfluss, wohingegen die GréRe der Referenzpopulation
von groRerer Bedeutung war.

Simulationsstudie II - OCS Methoden im Rotationskreu-
zungsprogramm

In Simulationsstudie II wurden im gleichen Rotationskreu-
zungsprogramm mit Anglern und Holsteins verschiedene Arten
der Optimum Contribution Selection (OCS) Methoden vergli-
chen. Das Ziel war, gleichzeitig zum Zuchtfortschritt der Angler
auch ihre genetische Eigenstandigkeit wiederzuerlangen. Dazu
wurden verschiedene OCS Bedingungen miteinander vergli-
chen (Tabelle 2) und auf ihre Auswirkungen bezlglich des
Zuchtfortschrittes und der genetischen Eigenstandigkeit der
Rasse untersucht.

Es konnte gezeigt werden, dass durch die Anwendung der klas-
sischen OCS Bedingungen (Szenario 1) bzw advanced OCS Be-
dingungen mit fester Grenze des Fremdgenanteils (Szenario 2)
der Zuchtfortschritt kaum beeintrachtigt wurde, wohingegen
durch die Verringerung des Fremdgenanteils um 1% pro Gene-
ration eine deutliche Verlangsamung des Zuchtfortschrittes zu
beobachten war. Der so entstandene grofRer werdende Unter-
schied zwischen den Elternpopulationen fiihrte dazu, dass die

Kreuzungstiere lediglich in den ersten Generationen der Simu-
lation den Holsteins tberlegen waren und zudem grofle
Schwankungen in den Leistungen der Kreuzungstiere von Ge-
neration zu Generation zu beobachten waren.

Tabelle 1: Szenarien in Simulationsstudie II.

Selektionsme-

s .
zenario thode Angler

Bedingungen

Mittlere Verwandtschaft
(max. AF = 0.5%)

Native Verwandtschaft
(max. AF =0.5%),
Fremdgenanteil max. wie in

1 0cCs

2 advanced OCS

Generation 0

Native Verwandtschaft
3 advanced OCS (max. AF =0.5 é)’
Fremdgenanteil (-0.5% pro

Generation

FAZIT

Um ERDB zu férdern und ihre Wettbewerbsfahigkeit zu stei-
gern kann die Implementierung eines Rotationkreuzungspro-
grammes von Nutzen sein, insbesondere, wenn zeitgleich die
genomische Selektion in ERDB eingefiihrt wird. Die Wahl des
genomisches Modelles sollte dabei vorrangig abhangig von der
verfligbaren Datenmenge getroffen werden. ERDB profitieren
in einem Rotationskreuzungsprogramm mit genomischer Se-
lektion zum einen von der grofRen, gemeinsamen Referenzpo-
pulation mit den Kreuzungstieren und zum anderen von der
Leistungssteigerung durch die Kreuzungstiere. Auch fir Hol-
steinziichter kann diese Art des Zuchtprogramms attraktiv sein,
insbesondere durch die Verbesserung der funktionalen Merk-
male in ihrer Herde.

Die zusitzliche Anwendung von advanced OCS Methoden, um
die genetische Eigenstandigkeit zurlick zu erlangen, zeigte eine
deutliche Verlangsamung im Zuchtfortschritt der ERDB und so-
mit eine geringe Uberlegenheit der Kreuzungstiere. Der er-
reichte Hetrosiseffekt konnte die groRen Leistungsunter-
schiede der Ausgangsrassen nicht ausgleichen.
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