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1. Beitrag der Ergebnisse zu den férderpolitischen Zielen des BMEL

Die Projektergebnisse sind die Entwicklung einer Methodik zur genomischen Rotationskreu-
zung in der Milchrinderzucht, mit dem Ziel, eine lokale und kleine Rasse wettbewerbsfahiger
gegenlber den groRen Rassen zu machen. Mit der Umsetzung der entwickelten Methodik
wirde ein Beitrag zur Sicherung kleiner Rassen und damit zur Konservierung der genetischen
Diversitat geleistet. Damit passt dieses Teilprojekt des ERA-Net Projektes ReDiverse wie auch
das gesamte ReDiverse-Projekt sehr gut zu den férderpolitischen Zielen des BMEL.

2. Darstellung und Erlauterung (inkl. Methodik, Statistik und Diskussion
2.1. Wissenschaftlich-technische Ergebnissen des Vorhabens

Dieses Projekt wurde als Arbeitspaket 4 im ERA-Net Projekt ReDiverse Projekt bearbeitet und
war zentraler Bestandteil des Gesamtprojektes. Européische Rotviehrassen (ERDB) haben
weitgehend kleine PopulationsgréfRen und entsprechend einen langsameren Zuchtfortschritt
als Hochleistungsrassen. Durch den Einzug der genomischen Selektion in den Hochleistungs-
rassen wurde dieser Trend noch verstarkt und der Unterschied zwischen den Leistungen der
ERDB und Hochleistungsrassen vergrof3ert. Diese Entwicklung hat dazu gefiihrt, dass immer
oOfter Hochleistungsrassen in ERDB eingekreuzt wurden, um deren Zuchtfortschritt zu verbes-
sern. ERDB zeigen daher teilweise einen hohen Fremdgenanteil — dennoch kdnnen sie nicht
mit den Hochleistungsrassen mithalten.

2.1.1 Erste Simulationsstudie

Eine Mdglichkeit um ERDB zu fordern ist, ein Rotationskreuzungsprogramm mit Hochleis-
tungsrassen zu implementieren. Dies wirde 1) zu einer groReren Referenzstichprobe fir die
genomische Selektion der ERDB fiihren, und somit zu einem schnelleren Zuchtfortschritt und
2) das Leistungsniveau durch die tberlegenen Kreuzungstiere erhéhen. Aus Sicht der Zichter
von Hochleistungsrassen ware ein Rotationskreuzungsprogramm ebenso von Vorteil, da diese
durch die Heterosiseffekte die, zum Teil problematischen, funktionalen Merkmale der Herde
verbessern wirden. Somit wiirde es die Wettbewerbsfahigkeit der ERDB steigern, da fiir die
Rotationskreuzung auch zwingend die Fortfiihrung deren Reinzucht erforderlich ist.



HOL ANG

Real data
n=1935% n=258
n=5000 n=3000 Founder generation
r
#
r 1 -_ CROSS5 1
" b{n:‘ n=3000 |/ =300 Generation 1
- 000 red- 1 500 & SO0
Y.
i Fd
A
n=5000 n=3000 |/ n=3000
duef: SO0 et SO00 ref: BOD0E)
A=G000 | n=3000 n=3000
e SO0 red- 25008 rad- S5O0
P oo
Fa
#
5 v —_—
n=5000 n=3000 | n=3000
wef- 120008 e EOEN B
=500 n=3000 n=3000 Geoneration 10

P ref {000, rad: 1SO00F

Abbildung 1: Rotationskreuzungsschema

Das Ziel der ersten Simulationsstudie war daher, die Entwicklung sowie Evaluierung von Se-
lektionsmethoden von ERDB in Rotationskreuzungsprogrammen, um ihre Reinzucht- sowie
Kreuzungsleistung zu verbessern.

Als Input fur 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. Uber beide
Rassen hinweg uberschnitten sich ca. 23 500 SNP, welche dann fiir die weiteren Schritte ge-
nutzt wurden. Es wurde ein typisches polygenes Merkmal simuliert mit einer additiv geneti-
schen Varianz von 0,3 und einer Dominanzvarianz von 0,15. Die Initialkreuzung war Angler x
Holstein, gefolgt von abwechselnder Anpaarung von Angler- bzw. Holsteinbullen an die Kiihe
der Kreuzungspopulation. Die Anzahl der Tiere war konstant tber alle Generationen — 3000
Angler und Kreuzungstiere, sowie 6000 Holsteins. Die Grol3e der Referenzpopulation wuchs
hingegen von 1500 Anglern und 3000 Holsteins auf jeweils 15000 bzw. 30000 (siehe Kreu-
zungsschema, Abbildung 1).

In der Studie wurden verschiedene Szenarien bertcksichtigt, die sich jeweils in folgenden De-
tails unterschieden:
1. GrofRRe und Zusammensetzung der Referenzpopulation:
- Angler
- Kreuzungstiere
- Angler und Kreuzungstiere
2. Art der Selektion der Elterntiere, nach:
- Reinzuchtleistung
- Kreuzungszuchtleistung
- Kombination aus Reinzucht- und Kreuzungsleistung
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Ergebnisse:

Es konnte gezeigt werden, das die Kreuzungstiere den Ausgangsrassen uberlegen waren,
unabhangig von der genutzten Referenzpopulation bzw. Selektionsmethode. Der hdchste
Zuchtfortschritt in Anglern und Kreuzungstieren wurde in Szenario 1c gefunden, in dem die
Referenzpopulation aus Anglern und Kreuzungstieren bestand, und die Selektion der Eltern-
tiere basierend auf ihrer Reinzuchtleistung stattfand.

Tabelle 1: Szenarien in Simulationsstudie I.

Szenario  Selektion basierendauf  Referenzpopulation

1a Angler

1b Reinzuchtieistung Kreuzungstiere

1c Angler + Kreuzungstiere

2a Angler

Zb Kreuzungszuchtieistung Kreuzungstiere

2o Angler + Kreuzungstiere

g Kombination Reinzucht- Angler

3k und Kreuzungstiere

Kreuzungszuchtieistung
3c (50/50) Angler + Kreuzungstiere
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Abbildung 2: Zuchtfortschritt abgebildet als wahre genomische Werte (TGV) von Kreuzungstieren
(links) und Anglern (rechts) tiber 10 Generationen.
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Teile des R Pakets xbreed (Esfandyari und Sgrensen, 2017) wurden genutzt und, unter Zu-
sammenarbeit mit Dr. H. Esfandyari, an die Besonderheiten dieser Studie angepasst. Dazu
fanden im November 2019 und Februar 2020 jeweils einwtchige Forschungsaufenthalte in
Hamar, Norwegen, statt.

Veroffentlichung:

Das Paper zur Simulation wurde im Méarz 2021 im Journal of Dairy Science verdffentlicht:
Stock J, Esfandyari H, Hinrichs D and Bennewitz J 2021. Implementing a genomic rotational
crossbreeding scheme to promote local dairy cattle breeds -A simulation study. Journal of
Dairy Science 104, 6873-6884. doi:10.3168/jds.2020-19927.



2.1.2 Zweite Simulationsstudie
In Der Vergangenheit wurden haufig Hochleistungsrassen in ERDB eingekreuzt, um deren
Zuchtfortschritt zu verbessern. ERDB zeigen daher teilweise einen hohen Fremdgenanteil —
dennoch kénnen sie nicht mit den Hochleistungsrassen mithalten. Um Zuchtfortschritt zu ge-
nerieren und gleichzeitig den Fremdgenanteil in ERDB zu verringern, und somit ihre geneti-
sche Eigenstandigkeit wiederzuerlangen, wurde abermals ein Rotationskreuzungsprogramm
mit Anglern und Holsteins simuliert. Die Vorgehensweise orientierte sich dabei an der vorheri-
gen Studie. Es wurden verschiedene Arten der Optimum Contribution Selection (OCS) in der
Anglerpopulation angewandt, die sich in folgenden Details unterschieden:
1. Zuchtfortschritt maximieren wahrend Inzuchtanstieg restriktiert wird
2. Zuchtfortschritt maximieren wéhrend nativer Teil des Inzuchtanstiegs und Fremdgen-
anteil durch Holstein restriktiert wird
3. Zuchtfortschritt maximieren wéahrend nativer Teil des Inzuchtanstiegs und Fremdgen-
anteil durch Holstein verringert wird

Tabelle 2: Szenarien in Simulationsstudie 1.

Selektions-
Szenario methode Bedingungen
Angler
Mitlere Verwandischaf
! 0es (max. AF =0.5%)
Native Verwandtschaft (max
9 advanced AF =0.5%),
OCS  Fremdgenanteilmax. wie in
Generation 0
Native Verwandischaft (max
3 advanced AF = 0.5%),
ocs Fremdgenantei (-0.5% pro
Generation
Ergebnisse:

In der Studie konnte gezeigt werden, dass durch die Anwendung der klassischen OCS Bedin-
gungen (Szenario 1) bzw. advanced OCS Bedingungen mit fester Grenze des Fremdgenan-
teils (Szenario 2) der Zuchtfortschritt kaum beeintrachtigt wurde, wohingegen durch die Ver-
ringerung des Fremdgenanteils um 1% pro Generation eine deutliche Verlangsamung des
Zuchtfortschrittes zu beobachten war. Der so entstandene grof3er werdende Unterschied zwi-
schen den Elternpopulationen fuhrte dazu, dass die Kreuzungstiere lediglich in den ersten
Generationen der Simulation den Holsteins Uberlegen waren und zudem grof3e Schwankun-
gen in den Leistungen der Kreuzungstiere von Generation zu Generation zu beobachten wa-
ren. Gleichzeitig zeigte sich in Szenario 3 der geringste Verlust der additiv genetischen Vari-
anz, was in Kombination mit dem geringsten Fremdgenanteil gute Bedingungen fir die Erhal-
tung der Rasse darstellen.
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Abbildung 3: Zuchtfortschritt abgebildet als wahre genomische Werte (TGV) von
Anglern (links) und Kreuzungstieren (rechts) Gber 8 Generationen.
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Abbildung 4: Fremdgenanteil ( Abbildung 5: Additiv genetische

migrant contribution; MC) in An- Varianz (Va) in Anglerpopulation

glerpopulation Uber 8 Genera- Uber 8 Generationen.

tionen.

Technisches:
Es wurden Teile des R Pakets xbreed (Esfandyari und Sgrensen, 2017), sowie das R Paket
optiSel (Wellmann 2019) genutzt.

Prasentation und Verdffentlichung:

Die Studie wurde im September 2021 auf dem EAAP Annual Meeting in Davos vorgestellt.
Das zur Studie gehdrige Paper steht kurz vor der Finalisierung und wird bis Ende des Jahres
bei einem Journal eingereicht sein.



2.1.3 Literaturstudie zu den Methoden der genomischen Kreuzungszucht

Um in einem Kreuzungszuchtprogramm die genomische Selektion durchfiihren zu kdnnen, ist
es von zentraler Bedeutung, die Anforderungen und Besonderheiten des dazugehdrigen ge-
nomischen Modells zu beriicksichtigen. Genomische Modelle zur Anwendung in Kreuzungs-
zuchtprogrammen sind komplexe Erweiterungen von Modellen fir die Reinzucht, da auch Do-
minanzeffekte, rassespezifische Effekte, sowie Imprinting Effekte eine wichtige Komponente
sein konnen. Weiterhin kdnnen in Modellen fir die Kreuzungszucht sowohl die Daten der rein-
gezulchteten Elternlinien, als auch die Daten der gekreuzten Nachkommen einbezogen wer-
den. Dabei sollte beachtet werden, dass die die Reinzuchtleistung und Kreuzungszuchtleis-
tung z.T. nur geringe Korrelationen zeigen.

Es wurde gezeigt, welche Anforderungen die jeweiligen Modelle an die Datenstruktur haben,
sowie, dass die Modelle, die Dominanzeffekte berticksichtigen generell den additiven Modellen
Uberlegen sind (Tabelle 3). Die Wahl des zu verwendenden genomischen Modells sollte somit
in Abhangigkeit von der Datenverfligbarkeit und den Rechenkapazitdten, sowie den ge-
winschten Genauigkeiten der geschatzten Zuchtwerte getroffen werden.

Tabelle 3: Anforderungen an Kreuzungstierdaten der verschie-
denen genomischen Modelle.

Phenotyped Genotyped

crossbreds crossbreds

Single stog X (x)
Jominance Line-indepeaendant (x) (x) Frovide mors
Line-dependant (x) (x) acoura

Dominance + Imprinting

Veroffentlichung:

Das Review wurde im Juni 2020 im Journal Frontiers in Genetics veroffentlicht:

Stock J, Bennewitz J, Hinrichs D and Wellmann R 2020. A review of genomic models for the
analysis of livestock crossbred data. Frontiers in Genetics 11, 568.
doi:10.3389/fgene.2020.00568.



Die Projektstruktur im Zeitverlauf und die Meilensteine

Arbeitsschritte und Meilensteine 1. Jahr 2. Jahr 3. Jahr
I 1 AV 1 V2 | 11 I O AV
1. Simulationsprotokoll
Ermittlung der Kennzahlen v
Schreiben des Simulationsprotokolls v
Simulation von Basispopulationen v

2. Selektionsmethoden

Genomische Selektion fir Rein- und v
Kreuzungsleistungen

Optimum-Contribution-Selektion fur Rein- v
und Kreuzungsleistungen

Evaluierung von v
Kreuzungszuchtsystemen

Es wurden alle Meilensteine erreicht. Covid-19 bedingt ergaben sich leichte Verzégerungen
im Projektverlauf.

2.2. Erfindungen/Schutzrechtsanmeldungen und erteilte Schutzrechte
Fehlanzeige

2.3 Wirtschaftliche Erfolgsaussichten nach Projektende

Die wirtschaftlichen Erfolgsaussichten kénnen nicht prazise abgeschatzt werden, da keine
o0konomischen Analysen durchgefuihrt wurden. Die ziichterischen Erfolgsaussichten werden
hingegen positiv bewertet, da eindeutig die Vorteile eines genomischen Rotationskreuzungs-
zuchtprogramms herausgearbeitet wurden.

2.4 Wissenschaftliche und/oder technische Erfolgsaussichten nach Projektende sowie
wissenschaftliche Anschlussfahigkeit fur eine nachste Phase

Die Ergebnisse des Projektes wurden von der internationalen wissenschaftlichen Gemein-
schaft aufgegriffen. Der Projektleiter wird die Ergebnisse des Projektes fir ein weiteres ver-
bund-Forschungsprojekt zur ztichterischen Weiterentwicklung der Milchrassen in Deutsch-
land nutzen.

2.5 Arbeiten, die zu keiner Losung gefuhrt haben
Fehlanzeige

2.6. Einhaltung der Ausgaben-/Kosten- und Zeitplanung

Der Kostenplan wurde eingehalten. Im Projektverlauf kam es Covid-19-bedingt zu Verzoge-
rungen, die sich jedoch nicht auf das Erreichen der Meilensteine und Projektziele ausgewirkt
haben.

3. Sind inzwischen von dritter Seite (FE-)Ergebnisse bekannt geworden, die fir eine
maogliche Fortfihrung des Vorhabens relevant sein kdnnen?
Fehlanzeige



4. War der Einsatz der Bundesmittel fur die Erreichung des geplanten Vorhabenziels
urséchlich oder ware dieses Ziel auch ohne Bundesmittel erreicht worden?
Ohne die Mittel des Projektes waren die Ziele nicht zu erreichen gewesen.

5. Vollstandige Auflistung der erfolgten und vorgesehenen Publikationen/Veroffentli-
chungen der Ergebnisse

Stock J, Esfandyari H, Hinrichs D and Bennewitz J 2021. Implementing a genomic rotational
crossbreeding scheme to promote local dairy cattle breeds -A simulation study. Journal of
Dairy Science 104, 6873-6884. doi:10.3168/jds.2020-19927.

Stock J., Esfandyari H., Hinrichs D., Wellmann R., Bennewitz J. Rotational crossbreeding in
dairy cattle using Optimum Contribution Selection Methods. (in preparation)

Stock J, Bennewitz J, Hinrichs D and Wellmann R 2020. A review of genomic models for the
analysis of livestock crossbred data. Frontiers in Genetics 11, 568.
doi:10.3389/fgene.2020.00568.

6. Tabellarische Auffiihrung durchgeflihrter MaBhnahmen des Wissenstransfers bzw.
Bildung/Weiterbildung im Einzelvorhaben und — sofern erfolgt — im Kontext des EU-
Gesamtvorhabens

Jahr Vortrag im Rahmen von
2018

Projektmeeting ReDiverse, Kiel
Vorstellung geplanter und erreichter Meilensteine in WP4

2019 Projektmeeting ReDiverse, Kiel
Vorstellung geplanter und erreichter Meilensteine in WP4

Seminar “Hot Topics and Advanced Methods in Animal Genetics and Breed-
ing”, Universitat Hohenheim
Vorstellung Simulationsstudie |

2020 Projektmeeting ReDiverse, Kiel
Vorstellung geplanter und erreichter Meilensteine in WP4

Seminar “Hot Topics and Advanced Methods in Animal Genetics and Breed-
ing”, Universitat Hohenheim
Vorstellung Simulationsstudie |

2021 Abschlussmeeting ReDiverse, Rendsburg
Vorstellung erreichter Meilensteine in WP4

72nd Annual Meeting of EAAP, Davos, Schweiz
Vorstellung Simulationsstudie 11

Tagung “Genetisch Statistischer Ausschuss der DGfZ*, Kassel
Vorstellung Simulationsstudie | und I, sowie Review

Fachgesprach zur Erhaltung und Biodiversitat kleiner Nutztierrassen, HU Berlin
Vorstellung Simulationsstudie 11

Seminar “Hot Topics and Advanced Methods in Animal Genetics and Breed-
ing”, Universitat Hohenheim
Vorstellung Simulationsstudie | und Il, sowie Review
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