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1. Ziele und Aufgabenstellung des Vorhabens

Durch ein sich in der Gesellschaft d&nderndes Bewusstsein in Hinblick auf Tierhaltung und
Konsum tierischer Lebensmittel ist eine zukiinftig hohere Bereitschaft erwartbar,
Produktqualitét hoher zu honorieren. Dementsprechend riicken Merkmale der Fleischqualitit
in der Zucht vermehrt in den Fokus. Insbesondere fiir Rassen mit kleiner Populationsgrof3e, zu
denen auch das Rote Hohenvieh (RHV) gehort, sind Merkmale, denen ziichterisch in der
Vergangenheit wenig Bedeutung zugesprochen wurde, von Interesse, da diese Rassen in den
Merkmalen der routineméfigen Leistungspriifung nicht mit groen Rasseblocken konkurrieren
konnen. Ausgehend von der Grundlage der extensiven Weidehaltung mit der Zielsetzung der
Weidemast auf teilweise benachteiligten Standorten, sollte {iberpriift werden, ob sich dieses
Produktionsverfahren auf die Fleischqualitit der Rasse auswirkt und eine genetische
Merkmalsvariation innerhalb der Rasse besteht. Eine phanotypisch verbesserte Fleischqualitit
und weiterfiilhrend diesbeziigliche genetische Differenzierungen kénnen weiterfiihrend zum
Rasseerhalt beitragen. Die Arbeitshypothese bestand darin, dass beziiglich einer extensiven
Weidemast von Bullen, Ochsen und Farsen deutliche Unterschiede innerhalb der Rasse RHV
fir Merkmale der Fleischqualitit bestehen, dass aber aufgrund von unterschiedlichen,
insbesondere durch Klimaeinfliisse bedingten Einfliissen auf die Futtergundlage und
diesbeziiglich variierenden Fiitterungsstrategien relevante Genotyp-Umwelt
(Fltterungsinteraktionen) auftreten. Die Aufgabenstellung des Projektes lautete daher, ein
ziichterisches Konzept fiir Merkmale der Fleischqualitit, mit Einzelzuchtwerten fiir
Fleischqualitdtsmerkmale als auch Gesamtzuchtwerten oder Selektionsinizes, bei der bedrohten
Rasse ,,Rotes Hohenvieh* zu entwickeln. Im Nachhinein sollte es moglich sein, die optimale
Genetik auf Basis von Zuchtwertwerten fiir weibliche aber insbesondere fiir ménnliche
Zuchttiere, zu identifizieren. Dazu musste eine Zuchtwertschdtzung unter Berticksichtigung
aller, mit der Fleischqualitit korrelierten Merkmale, entwickelt und implementiert werden. Die
detaillierte diesbezligliche Beriicksichtigung von sogenannten Umwelteffekten war eine
weitere Innovation im Rahmen des durchgefiithten Vorschungsvorhabens. Somit kann
zukiinftig in einer augewogenen Zuchtarbeit unter Berlicksichtigung von funktionalen
Merkmalen, Produktionsmerkmalen und Umwelteinfliissen ein nachhaltiger Beitrag zur
Verbesserung der Fleischqualitit bei RHV realisiert werden. Die im Verlauf des Projektes zu
erreichenden Arbeitsziele waren:

a) Die Entwicklung einer Zuchtwertschitzung fiir Fleischqualititsmerkmale und
Beriicksichtigung der iibrigen Produktionsmerkmale (Zunahmen, Gewichte) und von
funktionalen Merkmalen (weibliche Fruchtbarkeit).

b) Die Entwicklung von Gesamtzuchtwerten und Selektionsindizes unter Beriicksichtigung der
Fleischqualitit.

c) Die Entwicklung eines Zuchtwertschitzverfahrens, das anstelle des allgemeinen
Betriebseffekts stattdessen detaillierte Informationen zu den Umwelteffekten in den
Mischmodellgleichungen beriicksichtigt.

d) Die Untersuchung der Auswirkungen von heterogenen Umwelteinfliissen, Futtergrundlagen
und Fiitterungsstrategien auf die Merkmale der Produktivitit und der Fleischqualitét.

e) Die Untersuchung auf Genotyp-Umweltinteraktionen unter Beriicksichtigung der relevanten
Einflussfaktoren im Produktionssystem der Weidemast.



f) Die Erfassung der Variation der Leistungs- und Schlachtkérpermerkmale in der RHV-
Population und die Auslotung des Potentials zur Verbesserung der Fleischqualitit und der
damit einhergehenden Vermarktungsfahigkeit.

g) Die Entwicklung einer automatisierten Anwendung zur Durchfilhrung der
Zuchtwertschétzung im Routinebetrieb (mdgliche Anwendung nach Projektende).

Eine erfolgreiche Umsetzung des Projektes implizierte die umfangreiche Phénotypisierung von
Fleischqualitdtsmerkmalen, eine detaillierte Charakterisierung der teilnehmenden Betriebe und
darauf basierend eine methodische Weiterentwicklung der Zuchtwertschdtzung bei RHV als
wesentliches Modellvorhaben.



1.1 Planung und Ablauf des Vorhabens

Da die wissenschaftliche Mitarbeiterin Frau Halli an der Universitit Gieen erst zum
01.04.2018 im Rahmen des Projektes eingestellt werden konnte, verzogerte sich der fiir den
01.01.2018 geplante Projektstart um drei Monate. Auch Frau Schulz wurde zum 01.04.2018 an
der Universitdt Kassel angestellt. Aufgrund der dreimonatigen Verzogerung wurde das Projekt
um denselben Zeitraum verldngert und endete somit am 31.03.2021. Das Projektvorhaben
beinhaltetete 9 Arbeitspakete, die in ihrer Planung und ihrer Umsetzung bzw. ihrem Ablauf
nachfolgend beschrieben werden.

Laut Arbeitspaket 1 (AP1) sollten in gemeinsamer Zusammenarbeit der beiden Projektpartner
RHV-Betriebe akquiriert werden, die sich dazu bereit erkldrten, kontinuierlich iiber den
Zeitraum der ersten beiden Projektjahre hinweg, Fleischproben der geschlachteten Tiere zur
Verfiigung zu stellen. Ziel war die Phinotypisierung und Analyse der Fleischproben von ca.
850 Tieren der Kategorien Firse, Jungbulle und Ochse aus Weideproduktionssystemen.
Zunichst wurde eine Vorauswahl der Betriebe anhand ihrer Gréfe und in Hinblick auf ihre
Erreichbarkeit getroffen und sie wurden telefonisch kontaktiert. Weiterhin wurde das Projekt
von den wissenschaftlichen Mitarbeiterinnen Lisa Schulz (Universitit Kassel-Witzenhausen)
und Kathrin Halli (Justus-Liebig-Universitit Gielen) thematisch auf dem Ziichtertreffen der
Bundesarbeitsgemeinschaft Rotes Hohenvieh (BAG-RHV) am 24. und 25.08.2018 in
Ostercappeln-Venne vorgestellt, um weitere Betriebe fiir das Projekt gewinnen zu koénnen.
Dariiber hinaus wurden iiber denVerteiler der Gesellschaft zur Erhaltung alter und gefahrdeter
Haustierrassen (GEH) RHV-Betriebe per Mail kontaktiert und iiber das Projekt informiert bzw.
zur Teilnahme aufgerufen. Aufgrund der Tatsache, dass ein grofer Teil der Betriebe im ersten
Projektjahr nicht die anvisierte Anzahl an Proben lieferte, wurde der Zeitraum der
Probensammlung ausgedehnt. Aulerdem wurden im zweiten Projektjahr drei weitere RHV-
Betriebe in das Projekt aufgenommen. Weiterhin wurden nach Absprache weitere extensive
Rassen mit dhnlicher Produktionsrichtung (Angus, Gelbvieh und Glanrind) sowie RHV-
Kreuzungstiere in die Untersuchungen miteinbezogen. Diese Einbeziehung war moglich, da
durch Eigenanteile von TierZucht-GI Genotypsierungen fiir engmaschige SNP-Marker
finanziert werden konnten, um auf dieser Basis genomische Verwandtschaften fiir die zu
entwickelnde Zuchtwertschitzung zu berechnen. Die hier aufgefiihrten Anderungen und
Ergénzungen wurden mit Dr. Hamm von der BLE abgestimmt und in den Zwischenberichten
entsprechend kommuniziert.

Die fiir die Zuchtwertschétzung notwendige Anzahl an Fleischproben konnte mit viel Aufwand
realisiert werden. Dennoch war es eine wirkliche Herausforderung im Projekt mit vielen
partizipierenden Praxisbetrieben, die entsprechende Infrastrukutr und Logistik zu
implementieren. Darauf soll im Folgenden konkret eingegangen werden, denn die Griinde
dafiir, dass es Probleme bei der Fleischprobenlieferung gab, waren vielféltig. Zum einen ergab
sich das Problem, dass die vorgegebene Schnittfithrung aufgrund bestehender Vertriage von drei
Ziichtern mit dem Lebensmitteleinzelhandel (LEH) nicht eingehalten werden konnte. Es war
jedoch eine einheitliche Schnittfiihrung erforderlich, um die Analysewerte miteinander
vergleichen zu konnen. Zwei der Ziichter mit groBen Bestandszahlen wirkten trotz anfanglicher
Zusagen nicht verlédsslich im Projekt mit. Nach Riicksprache mit den Vorsitzenden der BAG-
RHV und weiteren Bemiihungen der Projektpartner konnten die Betriebsleiter schlieBlich doch
noch zur Teilnahme am Projekt {iberzeugt werden. Als zusitzlich problematisch ergab sich,
dass die Schlachtungen meist nicht kontinuierlich erfolgten, sondern sich nach saisonalen
Faktoren richteten und viele der Betriebe schlachteten schlicht weniger Tiere als angegeben.
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Die ausgeprigte Trockenheit im Sommer und Herbst 2018 und die daraus resultierende
schlechte Futtergrundlage veranlasste einige Betriebsleiter dazu, Schlachtungen auszulassen.

Alle teilnehmenden Betriebe wurden zu Beginn der Projektteilnahme besucht, um die Logistik
der Fleischprobennahme und der Weiterleitung ins Labor zwecks Analyse zu koordinieren. Der
Zeitraum der Fleischprobensammlung erstreckte sich von Projektbeginn bis Ende Januar 2021.

In AP1 stellte sich weiterhin fiir TierEG-KS die Aufgabe mit der Analyse der Fleischproben
(Phéanotypisierung) auf intramuskuldren Fettgehalt, Grad der sichtbaren Marmorierung,
Fleisch- und Fettfarbe sowie Scherkraft zu beginnen. Gegeniiber der urspriinglichen Planung
konnte aus methodischen Griinden die Analyse der Fleisch- und Fettfarbe der Proben nicht
erfolgen. Da die Betriebe die Probennahme in den Betriebsablauf integrieren mussten, wurde
das Fleisch nicht einheitlich gewonnen und aufgrund der sehr heterogenen Logistik nicht gemaf3
den Vorgaben behandelt. Die unterschiedliche Reifezeit sowie die verschiedenen
Lagerungsbedingungen (z.B. Schockfrieren, langsames Einfrieren) haben verschiedene
Auswirkungen auf die Fleisch- und Fettfarbe, sodass die methodischen Voraussetzungen fiir
eine vergleichende Analytik nicht hinreichend gegeben waren. Zusitzlich fiel es einigen
Ziichtern und Tierhaltern schwer, die Fleischproben in der fiir die Analyse der Scherkraft
erforderliche Dicke zu schneiden. Zum Teil waren die Teilstiicke zu diinn, um eine einheitliche
Scherkrafterfassung durchzufiihren. Aufgrund dieser Problematik, aber der laut Literatur sehr
hohen  Korrelation  des  intramuskuldiren  Fettgehalts (IMF) zu  anderen
Fleischqualitidtsparametern, wurde im Projekt auf eine umfassende und detaillierte Bestimmung
des IMF im Labor von TierEG-KS fokussiert.

In Arbeitspaket 2 (AP2) sollte die Produktionsumwelt der teilnehmenden Betriebe
charakterisiert werden. Dazu wurde jeder Betrieb in gemeinsamer Durchfithrung der
Projektpartner bei dem ersten Betriebsbesuch mit Hilfe eines gemeinsam erstellten
Fragebogens (siche Anhang 1) hinsichtlich ihrer Haltungsumwelt, der Nutzungsrichtung und
Managementmalnahmen charakterisiert.

Die im Antrag definierte Modellentwicklung der Zuchtwertschdtzung impliziert die
Beriicksichtigung der identifizierten entscheidenden Umwelteffekte auf den Betrieben. Anhand
aktueller Literatur und nach direktem Austausch mit den Betriebsleitern konnte das Klima,
insbesondere Hitzestress, als wesentliche Kenngrofle mit Einfluss auf die Leistung, die
Fleischqualitit und auf die Fruchtbarkeit von RHV-Tieren

identifiziert werden. Die sehr heilen und trockenen Jahre

innerhalb der Projektlaufzeit mit gravierenden Auswirkungen auf

die Futtergrundlage verschirften die Situation bzw. bestérkten die

Meinung der Betriebsleiter. Bisherige Studien stellen dabei hidufig

den Zeitpunkt der Spittrichtigkeit in den Fokus der

Untersuchungen, wobei sowohl negative Auswirkungen von

Hitzestress auf das Muttertier selbst, als auch beeintrichtigte

Leistungen beim Kalb, nachgewiesen werden konnten. Diese

Studien machen die Wichtigkeit der Charakterisierung der

klimatischen Produktionsumwelt bei der Auswertung von

_ Leistungs- und Fruchtbarkeitsmerkmalen deutlich und stellen
ﬁﬁ;‘;gzggeilcil?iegnlogger i somit auch fiir die Zuchtwertschitzung einen wichtigen Faktor
(www.geminidataloggers.com) dar, der unbedingt beriicksichtigt werden sollte. Zur detaillierten
Aufzeichnung von Klimadaten auf ausgewdéhlten Betrieben
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wurden zusitzlich aus Eigenmitteln von TierZucht-GI 6 Datenlogger (Tinytag Plus 2 TGP-
4500, Gemini Data Loggers) finanziert (Abb. 1). Diese Datenlogger zeichneten stiindlich
Temperatur (°C) und Luftfeuchte (%) auf und wurden in regelmidfigen Abstinden zur
Auslesung der gespeicherten Daten ausgetauscht. Die Klimadaten wurden zur anschlieenden
Berechnung des Temperature-Humidity Index (THI) benétigt.

TierEG-KS sollte in AP2 die Produktionsumwelt der teilnehmenden Betriebe hinsichtlich ihrer
Fiitterungsstrategien, der Nihrstoffgehalte des Griinaufwuchses und der Futterrationen
charakterisieren. Hierzu sollten 3 Proben von Griinlandaufwiichsen pro Jahr von den Schldgen
genommen und im Labor des Fachgebietes TierEG-KS mittels NIRS-Verfahren analysiert
werden. Ziel war es das Futterpotenzial einschidtzen zu kénnen und daraus potenzielle
Einflussmoglichkeiten iiber die Fiitterung auf die Fleischqualitdtsmerkmale zu gewinnen. Die
Betriebsbesuche offenbarten jedoch, dass das RHV aus Griinden der Landschaftspflege und des
Naturschutzes fast ausschlielich sehr extensiv gehalten wird. Eine gezielte Fiitterung bzw.
Kraftfuttergabe oder Endmast zur Beeinflussung der Fleischqualitét erfolgt nur selten, weshalb
nur eine sehr geringe Anzahl an Proben aus Betrieben mit gezielter Fiitterung zur Verfligung
stand. Die urspriinglich geplante Formulierung von Fiitterungsstrategien zur Optimierung der
Fleischqualitdtsmerkmale war dadurch nicht moglich.

Auch konnte das Griinland in seiner Diversitdt und in seinem Aufwuchs nicht erfasst werden.
Spezifische Standortbedingungen (geologisch und klimatisch), sowie Pflegemallnahmen etc.
waren zu variabel, um vergleichende Aussagen treffen zu konnen. Dariiber hinaus wurden die
Tiere auf den Betrieben in verschiedene Untergruppen aufgeteilt, die unterschiedliche Flichen
beweiden, ohne dass eine Zuordnung der Tiere zu den Flichen und zur Weidezeit
nachvollzogen werden konnte. Nach Absprache von TierEG-KS mit dem Fachgebiet Griinland
und Futterbau / Okologischer Landbau (Professor Taube, Uni Kiel) wurde zunichst eine
Modellierung von Griinlandfldchen im Harz in 2019 angestrebt, um deskriptive Aussagen iiber
die spezifische Futterressource ,,extensive Glatt- und Goldhaferwiese im Harz* treffen zu
kénnen. Uber das bereits etablierte Modell FOPROQ, das als Ausgangsbasis fiir eine
Modellierung genutzt werden sollte, konnen anhand tatsdchlicher Néahrstoffanalysen von
Griinlanderhebungen und entsprechenden Klimaaufzeichnungen quantitative Aussagen {iber
den Aufwuchs wund die weitere Entwicklung der Ertrdge bei verschiedenen
Managementmalinahmen getroffen werden. Die Flichen im Harz wurden bisher nicht
hinsichtlich ihres Nahrstoffgehaltes und ihres Ertragspotenzials erfasst, sodass diese
Griinlanderhebung zunéchst auch aus wissenschaftlicher Perspektive sehr sinnvoll erschien.
Allerdings miissen flir die Parametrisierung des Modells Referenzwerte fiir die verschiedenen
Griinlandsysteme vorliegen. Diese sollten zumindest in vergleichbaren Regionen oder auf
vergleichbaren Fldchen mit &hnlichem Management erhoben worden sein. Eine intensive
Recherche ergab jedoch, dass bisher kaum verwertbare Referenzwerte iiber vergleichbare
Flachen vorliegen, die fiir eine entsprechende Modellierung erforderlich sind. Erhebungen auf
Gold- und Glatthaferwiesen fokussieren bislang hauptséchlich auf Aspekte der Biodiversitét
und nicht auf Aufwuchs- und Ertragspotenziale. Bei ,,extensiven Griinlandsystemen* wurden
bislang nur sehr wenige Untersuchungen zu den quantitativen und qualitativen Ertrdgen der
Aufwiichse durchgefiihrt. Die wenigen Referenzwerte, die existieren, sind mit den spezifischen
Standortbedingungen (Hohe, klimatische Einfliisse, extensives Management) des Harzes kaum
vergleichbar und liegen nicht in der bendtigten zeitlichen Auflésung vor, um eine vollsténdige
Vegetationskurve abzubilden, und die Daten im Zusammenhang mit dem bereits vorhandenen
Modell zu nutzen. Aulerdem wéren auch bei einer sehr intensiven Beprobung aufgrund der
héufigen Standortwechsel der Herden keine realistischen Anndherungen iiber die tatsdchliche
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Fiitterung des Roten Hohenviehs erwartbar, weshalb auch keine belastbaren Beziige zur
Fleischqualitit hergestellt werden konnten. Auf diese Problematik wurde in den
Zwischenberichten hingewiesen und somit der Fokus auf die klimatischen Bedingungen vor
Ort zur Beschreibung der Produktionsumwelt gerichtet.

In Arbeitspaket 3 (AP3) sollten von TierZucht-GI genetische Parameter und Zuchtwerte fiir die
Merkmale der routineméBigen Leistungspriifung auf Basis weiterentwickelter genetisch-
statistischer Modelle geschitzt werden. Dazu wurden von TierZucht-GI zu Projektbeginn
Merkmalsdaten der  routinemdfligen  Leistungspriifung beim  VIT  (Vereinigte
Informationssysteme Tierhaltung w.V.) angefordert und aufbereitet. Diese Daten
(Geburtsgewichte, 200 Tage- und 365 Tage Gewichte, Kalbungen, Totgeburten, Abstammung)
wurden in den beiden darauffolgenden Projektjahren erneut angefordert und der Datensatz
somit um Daten neu hinzugekommener Tiere erginzt. Die Berechnung bzw. Aktualisierung der
statistischen Modelle erfolgte kontinuierlich. Als wesentliche Neuerung fiir das Modell einer
nationalen Zuchtwertschitzung wurden erstmals zur Modellierung der
Abstammungsverwandtschaften Pedigree- und genomische Markerdaten miteinander
kombiniert.

In Arbeitspaket 4 (AP4) sollte TierZucht-GI unter Beriicksichtigung der als wesentlich
identifizierten Umwelt- und Fiitterungseffekte genetische (Ko)Varianzkomponenten fiir die
neuen Merkmale der Fleischqualitit schdtzen. Diese genetischen Parameter waren Grundlage
fiir eine genaue Zuchtwertschédtzung. Urspriinglich war die Analyse von ca. 850 Proben des
Roten Hohenviehs geplant. Dieser Stichprobenumfang wire bei weniger tiefen Abstammungen
fiir die Zuchtwertschiatzung auf Fleischqualititsmerkmale notwendig gewesen. Innerhalb des
ersten Projektjahres stellte sich jedoch heraus, dass die Anzahl Proben iiber den Projektzeitraum
von 3 Jahren nicht erreicht werden kann. Aufgrund der bereits beschriebenen Problematik bei
der Probensammlung deutete sich auBerdem an, dass es schwierig werden wiirde, nur auf Basis
von RHV-Tieren eine ausreichende Zahl an Fleischproben fiir eine verléssliche
Zuchtwertschitzung zu erhalten. Aus diesem Grund wurde die zusitzliche Analyse von
Fleischproben anderer extensiv gehaltener Fleischrinderrassen wie Angus, Glanrind und
Gelbvieh sowie von RHV-Kreuzungstieren einbezogen. AuBlerdem wurde ein Teil der
Projektgelder umgewidmet und zusétzlich Haushaltsgelder von TierZucht-GI verwendet, um
insgesamt 384 Tiere mit dem Illumina BovineHD BeadChip genotypisieren zu lassen. Unter
Beriicksichtigung dieser zusétzlichen genomischen Information wurde mit 500 notwendigen
Tieren fiir die Zuchtwertschidtzung auf Fleischqualitdtsmerkmale mit dem Zielmerkmal IMF
kalkuliert. Mit einer Gesamtzahl von 539 Proben wurde dieses Ziel erreicht und sogar
iibertroffen.

Zusatzlich sollten in AP4 molekulargenetische Analysen durchgefiihrt werden, um auch direkte
Geneffekte in der Zuchtwertschitzung zu beriicksichtigen und somit die Genauigkeit der
Zuchtwertschitzung zu erhohen. Die molekulargenetischen Analysen wurden im Labor von
TierZucht-GI durchgefiihrt und umfassten die DNA-Extraktion aus den in AP1 gewonnenen
Fleischproben sowie die Bestimmung von 5 Genen, die bekannt dafiir sind, dass sie mit
Fleischqualitidtsparametern in Verbindung stehen. Diese 5 Gene sind: Diacylglycerol-O-
Acyltransferase 1 (DGATI, Einfluss auf den IMF (Thaller et al.; 2003; Avilés et al.; 2013)),
Calcium activated neutral protease 1 (CAPNI, Einfluss auf die Zartheit (Page et al., 2004)),
Thyroglobulin Gen (7G, Einfluss auf die Fleischmarmorierung (Anton et al., 2013; Thaller et
al., 2003)), Adipose fatty acid binding protein (FABPI, Einfluss auf den IMF (Avilés et al.,
2013; Michal et al., 2006)) und Receptor-related orphan receptor C (RORC, Einfluss auf den
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IMF (Avilés et al., 2013; Barendse et al., 2010)). Die urspriinglich geplante Anzahl von 5
Genen, die im Rahmen des Projektes zu analysieren waren, wurde um das Calpastatin-Gen
(CAST), mit Effekt auf die Zartheit des Fleisches (Rivera-Prieto et al., 2015), erweitert.

In Arbeitspaket 5 (APS) sollten von TierZucht-GI unter Nutzung eines eigens erstellten R-
Programms Selektionsindizes und Gesamtzuchtwerte entwickelt werden, die die Merkmale der
konventionellen Leistungspriifung und der neuen Fleischqualititsmerkmale sowie die
geschitzten genetischen Parameter beriicksichtigen. Dazu wurde ein eigenes
Selektionsindexprogramm fiir die Strukturen in der Fleischrinderzucht angepasst und
weiterentwickelt, sodass auch Genotypisierungsergebnisse als Informationsquellen fiir die
Zuchtwertschédtzung beriicksichtigt werden konnen. Das dafiir eigens entwickelte
Computerprogramm kann bei Bedarf an andere wissenschaftliche Einrichtungen oder
Ziichtervereinigungen weitergegeben werden.

In Arbeitspaket 6 (AP6) sollten durch TierZucht-GI Genotyp-Umweltinteraktionen und durch
TierEG-KS Phinotyp-Umweltinteraktionen ausgewertet werden. Die Erkenntnisse der
Analysen sollten in die Entwicklung der Leitlinien zur Optimierung von Flitterungsstrategien
zur Verbesserung der Fleischqualitét einflieBen. Wie bereits erldutert lie die Heterogenitit der
Griinlandfldchen und ManagementmalBBnahmen der Betriebe eine aggregierte Betrachtung nicht
zu. Sowohl die sehr variablen Griinlandstrukturen, als auch die verschiedenen Strategien der
Tierhalter, die Tiere z.T. in verschiedenen Herden auf nur sehr kleine Fldchen, verbunden mit
hiufigen Weideumtrieben zu halten, lieBen keine Moglichkeit zur prazisen Analyse der
Fiitterung zu. Diese Schlussfolgerung deckte sich, wie bereits im Vorfeld beschrieben, mit den
Einschitzungen von Prof. Taube der Universitit Kiel als renommierten Griinlandexperten, der
in diesem Zusammenhang um Expertise gebeten wurde und von einer aufwindigen
Griinlandanalyse abriet. Die Auswertung der in AP6 angedachten Phéinotyp-
Fiitterungsinteraktionen waren daher nicht wie geplant durchfiihrbar.

Insgesamt gaben zwolf der RHV-Betriebe und -Halter an, ihre Tiere vollstdndig oder zum Teil
auf Naturschutzflichen weiden zu lassen. Urspriinglich wurde deshalb zumindest eine
deskriptive Beschreibung ausgewéhlter Flichen anhand der amtlichen Bonitierungen
angestrebt.

Nach einer intensiven Recherche der bonitierten Fldchen zeigte sich auch hier eine starke
Heterogenitét: Lediglich sechs der Betriebe wussten um eine regelméfige Bonitierung
ausgewaihlter Griinlandfldchen und die entsprechenden Ansprechpartner. Die Bonitierungen der
Griinland- bzw. Naturschutzflichen werden in unregelméfBigen Abstinden durchgefiihrt.
Lediglich zwei der Betriebe konnten Bonitierungen von Flichen liefern, die jiinger als zehn
Jahre sind. Dariiber hinaus stiitzt sich der GroBteil dieser Bonitierungen weniger auf die
Ertragsleistungen bzw. die Produktivitdt des Griinlandes, als vielmehr auf die Biodiversitit der
Pflanzenarten. Griinlandertrage konnen deshalb nicht anndhernd geschétzt werden.
Die hauptsichlichen Biotoptypen der Weidefldchen von Betrieben im Harz und in Hessen sind
Borstgraswiesen, Bergwiesen, Feuchtwiesen und Kalkmagerrasen. Als Hauptbestandsbildner
wurden insbesondere Rot-Schwingelwiesen, Rispengras, sowie Glatt- und Goldhafer genannt.
Diese Flachen zeichneten sich durch hohe Krauter- und Graseranteile (>50 %) aus.

Anhand der Griinlandbonitierungen ergab sich eine durchschnittliche Artenzahl von 26 Arten
je Quadratmeter. Allerdings wurden keine Aussagen zur Produktivitit der Weidefldchen
getroffen. Zwar gaben 12 der Betriebsleiter an, aufgrund von Naturschutzmafnahmen auf
Pflegemalinahmen verschiedener Fliachen zu verzichten bzw. die Flachen vollstindig durch
Beweidung zu pflegen, eine Erfolgskontrolle in Form von Bonitierungen oder
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Ertragsschitzungen bleibt aber aus. Auch die tatsdchlichen Ertrdge und Produktionsleistungen
der Weideflachen bleiben unbekannt. Hier herrscht ein Zielkonflikt zwischen dem Erhalt des
Griinlandes bzw. dem Naturschutz und der Nutzung dieser Flidchen und der zielgerichteten
Rinderfiitterung durch  Griinlandflaichen zur Qualitétsfleischerzeugung. In diesem
Zusammenhang verweisen Kiefer et al. (2020) auf die Notwendigkeit, bedrohte Rinderrassen
iiber entsprechende Nutzungskonzepte (,,Schiitzen durch Niitzen) zu vermarkten. Dies kann
sich einerseits auch auf den Erhalt von Griinland beziehen. Es bleibt aber zu priifen, inwiefern
eine entsprechende Kombination aus Naturschutz und entsprechenden
Schlachtkdrperqualitéten zu realisieren ist. Die Autoren empfehlen in dieser Studie am
Beispiel des Hinterwélder Rindes eine dezentrale Losung von Sammelstdllen oder
gemeinschaftlich genutzten Endmaststillen zur gezielten Ausmast der Tiere vor der
Schlachtung. Eine solche Losung konnte auch fiir die Strukturen des Roten Héhenviehs in den
Regionen Harz und in Hessen {iberpriift werden, da hier bereits z.T. tiiberbetrieblich
zusammengearbeitet wird.

Dartiber hinaus wird eine umfassende Analyse der Griinlandflichen als hauptsdchliche
Fiitterungsgrundlage des Roten Hohenviehs in Kombination mit Landschaftspflege- und
Naturschutzkonzepten empfohlen. Hinsichtlich des Aufwandes, der erforderlich ist, um diese
Moglichkeit hinreichend zu beleuchten empfiehlt sich eine interdisziplindre Herangehensweise,
die einerseits die Ertragsleistungen und Nahrstoffpotenziale der Griinlandfldchen fiir eine
Rindermast aggregieren und modellieren kann, andererseits aber auch die Ziele der
Landschaftspflege und der Naturschutzbemiihungen hinreichend bewerten kann. Hierfiir bedarf
es jedoch einer angemessenen Zielformulierung, die neben der Landschaftspflege auch die
bedarfsgerechte Fiitterung zur Qualitétsfleischerzeugung impliziert. Langfristiges Ziel sollte es
sein, die Naturschutzbemiihungen in ein sinnvolles Konzept der Nutzung zu integrieren, ohne
dass diese in einem Zielkonflikt zur tatsdchlichen Nutzung stehen. Dariiber hinaus setzt ein
solches Konzept neben einer vorangehenden Zielformulierung und einer Erfassung des Status
Quo eine kontinuierliche Erfolgskontrolle voraus.

Wie bereits unter AP2 erwihnt, implizierte die im Antrag definierte Modellentwicklung der
Zuchtwertschitzung die Beriicksichtigung der identifizierten entscheidenden Umwelteffekte
auf den Betrieben. Das Klima, insbesondere Hitzestress, konnte in AP3 bereits als wesentliche
Kenngrofe mit Einfluss auf die Merkmale der routineméfigen Leistungspriifung beim RHV
bestdtigt werden. Diese Ergebnisse untermauerten die Wichtigkeit der klimatischen
Produktionsumwelt fliir die Zuchtwertschitzung des RHV. Eine Analyse der
Fleischqualititsmerkmale in Abhéingigkeit des Umweltdeskriptors ,,Klima® wurde von
TierZucht-GI demnach ebenfalls als sinnvoll erachtet. Entsprechend wurden die in AP4
geschitzten genetischen Parameter der Fleischqualitit zur Auswertung von Genotyp-
Klimainteraktionen genutzt. Die Berechnung bzw. Aktualisierung der statistischen Modelle
erfolgte kontinuierlich. Der genetische Beitrag zum Studium der Genotyp-Umweltinteraktionen
konnte somit iiber die Beriicksichtigung klimatischer Einflussgrolen in vollem Umfang
realsiert und somit erstmals in Bezug zu Merkmalen der Fleischqualitidt umgesetzt werden.

Arbeitspaket 7 (AP7) zielte auf die Formulierung von konkreten Empfehlungen zur Fiitterung
durch TierEG-KS ab, die eine Verbesserung der Fleischqualitit versprechen. Aufgrund der
Anderungen, die sich hinsichtlich durch die vorherrschenden Strukturen der RHV-Betriebe
ergeben haben, werden grundliegende Mallnahmen zur Erhohung der Fleischqualitit
formuliert. Insgesamt gaben 7 Betriebe an, generell Interesse an einer Erhéhung der
Fleischqualitét in Form von IMF zu haben.



Mit Abschluss des Projektes erhalten die teilnehmenden Betriebe eine einordnende
Ausarbeitung tiber das Fleischqualititsniveau der abgelieferten Proben. Die IMF-Werte werden
dartiber hinaus in den Gesamtkontext der Gesamtstichprobe eingeordnet. Sofern die Betriebe
thre Tiere nicht kastrieren, wird eine friihzeitige Kastration der Bullen, die nicht zum
Zuchttieraustausch genutzt werden sollen, empfohlen. Auch die Férsenmast der weiblichen
Tiere, die nicht in die Zucht gehen, wird den Betrieben nahegelegt.

Allen Betrieben wird eine bedarfsgerechte Fiitterung ihrer Tiere nahegelegt. Dies impliziert
eine hinreichende Analyse der Griinlandflichen bzw. die Kenntnis tiber das Ertragspotenzial
ihrer Flachen. Zusétzlich wird die Anwendung einer Endmast zur zielgerichteten
Einflussnahme auf den IMF betont. Da das Rote Hohenvieh in einem Grofteil der Fille zur
extensiven Landschaftspflege genutzt wird, wird die Kombination aus Weide mit
anschlieBender Endmast empfohlen. Diese Endmast kdnnte mangels hinreichender Flidchen
oder Stallgebdude fiir nur wenige Tiere in verschiedenen Regionen durchaus dezentral
organisiert sein.

In Arbeitspaket 8 (AP8) sollte eine Anwendung entwickelt werden, die eine automatische
Zuchtwertschitzung nach Ende des Modellprojektes ermdglicht. Dieses Arbeitspaket lag in der
Verantwortung von TierZucht-GI. Die Programme zur Durchfiihrung der Zuchtwertschitzung
wurden erstellt und stehen filir die weitere Nutzung bereit. Die Durchfiihrung sollte jedoch
idealerweise von Fachpersonal durchgefiihrt werden. Daher wird auch nach Projektende die
Durchfiihrung der Zuchtwertschitzung weiterhin an der Justus-Liebig-Universitit von
TierZucht-GI angeboten. Die entsprechende Infrastruktur von der Datenaufbereitung bis hin
zur  Erstellung von  Selektionslisten nach Zuchtwerten fiir genau definierte
Umweltbedingungen, wurde entwickelt und kann weiterfiihrend fiir den Routinebetrieb genutzt
werden.

Ein Abschlussworkshop gemi3 Arbeitspaket 9 (AP9) war vorgesehen, um die
Projektergebnisse in die Praxis zu transferieren. Aufgrund der aktuellen Corona-Pandemie und
den damit einhergehenden Restriktionen war die Ausrichtung eines derartigen Workshops zum
Ende des Projektes leider nicht moglich. Verschiedene anberaumte Termine wie bespielsweise
eine geplante Vortragsveranstaltung mit den Ziichtern und Vertretern der Universitdten am 5.
Dezember 2021 in Bad Hersfeld, mussten abgesagt werden. Es ist jedoch geplant, dass die
Ergebnisse des Projektes auf dem néchsten Ziichtertreffen der BAG-RHV, die, je nach
Pandemieverlauf, voraussichtlich im August 2021 stattfinden wird, vorzustellen und damit den
Transfer der Ergebnisse in die Praxis zu realisieren. Ein wissenschaftlicher Workshop im
Rahmen des Seminars fiir Nutzierwissenschaften des Gief3ener Tierzuchtinsituts kann ebenfalls
nachgeholt werden, sobald die Corona-Pandemie dies wieder zuldsst. Weiterhin sollen die
Ergebnisse des Projektes in Fachzeitschriften veroffentlicht werden. Einige Ergebnisse wurden
bereits publiziert bzw. sind zur Veroffentlichung eingereicht.
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1.2 Wissenschaftlicher und technischer Stand, an den angekniipft wurde
1.2.1 Die Rasse ,,Rotes Hohenvieh“
Das Rote Hohenvieh (Abb. 2) ist eine deutsche Rinderrasse, die seit iiber 20 Jahren auf den
Listen der bedrohten Nutztierpopulationen als Erhaltungs- oder Beobachtungspopulation
geflihrt wird (BLE, 2019), weshalb Halter dieser Rasse in sieben verschiedenen Bundeslédndern
durch das Nationale Programm zur Foérderung und
Erhaltung der Biodiversitét finanzielle Férdermittel
erhalten. Unter der gemeinsamen Rassebezeichnung
»Rotes Hohenvieh® werden 5 Populationen
zusammengefasst: Niedersachsen und Sachsen-
Anhalt (Harzer), Thiiringen (Siidharz), Hessen
(Vogelsberger), Westfalen (Wittgenstein) und
Sachsen (Vogtldnder). AuBlerdem wurden die
heimischen Populationen durch nahestehende
polnische und tschechische Herkiinfte erginzt
(Bremond, 2001). Durch sich im Laufe der Zeit
dndernde Anforderungen an die Rasse, wurden
Abbildung 2: RHV-Kuh (Halli, 2019) andere, leistungsfahigere Milch- und Mastrassen
eingekreuzt. Auch die Vereinigung verschiedener
Zuchtverbidnde zum Verband mitteldeutscher Rotviehziichter im Jahr 1911 fiihrte zu einem
Zuchttieraustausch verschiedener Zuchtgebiete (BAG-RHV, 2021). Die RHV-Population
bietet heute mit 2006 weiblichen und 157 méannlichen im Herdbuch eingetragenen Tieren (BLE,
2019) gerade so die ausreichende Stichprobe fiir eine Analyse auf Fleischqualitdtsmerkmale bei
der Betriebs-, Umwelt- oder tierindividuelle Effekte statistisch beriicksichtigt werden kdnnen.
Laut Rasse- und Zuchtzielbeschreibung des Bundesverbands Rind und Schwein e.V. (BRS)
(2012) gilt das RHV inerhalb des Fleischrasse-Spektrums als mittelrahmig, weshalb das RHV
nicht mit den Schlachtgewichten von kommerziellen Fleischrinderrassen konkurrieren kann. Es
lduft daher Gefahr auf dem Rindfleischmarkt verdréngt bzw. dezimiert zu werden. Neben hohen
Absetzgewichten und erkennbarer, gleichmiBiger Bemuskelung werden auch eine feine
Fleischfaserung und eine hohe Fleischqualitit in den Produktionseigenschaften der Rasse
hervorgehoben (BRS, 2012; BAG-RHV, 2021). Auch durch den vorrangigen Einsatz der Rasse
in der Mutterkuhhaltung (Verein zur Erhaltung und Foérderung des Roten Hohenviehs e.V.,
2016) und zur Landschaftspflege wird das Fleisch immer wieder als besonders hochwertig
beschrieben, obwohl eine umfangreiche wissenschaftliche Untersuchung zur Fleischqualitit
des RHV bisher noch nicht zur Verfiigung stand. In der Studie von Golze et al. (2000) wurden
zwar ausgewdhlte Schlachtkérpermerkmale von RHV-Tieren analysiert, die Stichprobe
beschrinkte sich allerdings lediglich auf Fleisch von n = 7 Jungbullen und ist daher zu gering
um eine allgemeine Aussage iliber die untersuchten Schlachtkérpermerkmale innerhalb der
Rasse zu formulieren. Heute stellt das RHV ein mittelrahmiges Rind im Zweinutzungstyp dar,
welches als widerstandsfahig und geniigsam beschrieben wird (BRS, 2012) und sich daher gut
fiir Mittelgebirgsstandorte, sowie andere ungiinstige Standorte eignen soll (BAG-RHV, 2021).
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1.2.2 Modelle der Zuchtwertschdtzung

In der Zuchtwertschitzung landwirtschaftlicher Nutztiere wird aktuell standardméBig die
BLUP (Best Linear Unbaised Prediction) von Henderson (1975) angewendet, bei der Umwelt-
und zufdllige genetische Effekte simultan beriicksichtigt werden. Wéhrend der additiv-
genetische Effekt durch weitreichende Abstammungsinformationen und durch die
Modellierung der additiv-genetischen Verwandschaftsmatrix sehr genau berticksichtigt wird,
werden Umwelteffekte, die den nicht genetischen Anteil der phénotypischen
Merkmalsvariation reflektieren, innerhalb von Faktorstufen eines Effektes durch eineVielzahl
von Tieren zusammengefasst. Beispiele hierfiir sind Altersklassen, Jahres- oder Saisoneffekte.
Beim Betriebseffekt, bzw. unter Nutzung von Testtagsmodellen (Schaeffer et al., 2000) dem
Herdentesttagseffekt, wird davon ausgegangen, dass alle Tiere die innerhalb einer definierten
Umwelt (Betrieb) gehalten werden, identischen Bedingungen ausgesetzt sind. Problematisch
wird es jedoch dann, wenn das tatsdchlich nicht der Fall ist (Konig, 2001), da in diesem Fall
erhohte Restvarianzen auftreten. Moglichkeiten diese Problematik zu umgehen, wéren zum
einen die Berlicksichtigung von Managementgruppen in der Zuchtwertschatzung (Konig et al.,
2002) oder, im Rahmen einer internationalen Zuchtwertschdtzung, auf die Beriicksichtigung
von Produktionssystemen statt von Lédndergrenzen zuriickzugreifen (Weigel und Rekaya,
1999).

1.2.3 Fleischqualitiit — Definition, Merkmale und Einflussgrofien

Unter dem Begriff Fleischqualitit werden alle Merkmale und Eigenschaften zusammengefasst,
die sensorischer, verarbeitungstechnologischer, nutritiver und hygienisch—toxikologischer
Natur sind (Hoffmann, 1973). In Deutschland wird Rindfleisch bisher auf Basis des
gemeinschaftlichen EUROP-Schemas klassifiziert und entlohnt, das neben dem reinen
Schlachtkorpergewicht die visuell geschitzte Muskelfiille eines Schlachtkorpers und die
ebenfalls subjektiv geschitzte Fettauflage als Parameter zur Klassifizierung fokussiert
(Regulation [EEC] No. 1208/81). Das EUROP-System wird aus wissenschaftlicher Perspektive
bereits seit Jahrzehnten als unzureichend kritisiert (Stockinger und Weif3, 1991; Augustini et
al., 1999; Brinkmann, 2008), da es einerseits auf einer in den meisten Fillen subjektiven
Einschitzung durch trainiertes Personal erfolgt, und andererseits in keinerlei Vehéltnis zur
sensorischen Fleischqualitit steht (Bonny et al., 2016). Eine Erweiterung des EUROP—Systems
wurde von Monteils et al. (2017) empfohlen.

Im vorliegenden Projekt stiitzt sich der Begriff Fleischqualitit vor allem auf die sensorische
Fleischqualitit in Form des intramuskuldren Fettanteils, der in internationalen
Bewertungssystemen als determinierender Parameter der Schlachtkérperbewertung von
Rindfleisch genutzt wird (Cheng et al., 2015) und zahlreiche weitere Qualitdtsmerkmale positiv
beeinflusst (Hocquette et al., 2010). Der intramuskuldre Fettgehalt in Rindfleisch beschreibt
den Anteil an Fett, der zwischen den Muskelfaserbiindeln eingelagert wird und ist im Fleisch
als Marmorierung sichtbar (Hocquette et al., 2010). Insbesondere wird der IMF beeinflusst
durch Genetik, Geschlecht, Alter und Fiitterung des Tieres. Die perimortale Behandlung hat
dariiber hinaus Einfliisse auf die Zartheit und Saftigkeit des Fleisches. Ein starker
Marmorierungsgrad ist in Landern wie Australien, Japan und Kanada mit einer hoheren
Qualitétsstufe verkniipft (Polkinghorne und Thompson, 2010). Trotz des Zusammenhangs des
Fettgehaltes im Fleisch mit der sensorischen Fleischqualitidt sind erhohte Fettanteile im
Schlachtkdrper in Deutschland mit Preisabschldgen verbunden. Dies hat zur Folge, dass
vermehrt Fleisch stark bemuskelter Tiere erzeugt wird (Craigie et al., 2012). Diese Tiere weisen
in der Regel Nachteile in der sensorischen Fleischqualitit auf (Hocquette et al., 2010).
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1.2.4 Der Marmorierungsprozess

Hocquette et al. (2010) beschreiben die Entstehung von intramuskuldrem Fett als
Zusammenspiel der Adipogenese und der Myogenese. Ein hoher IMF-Anteil bedeutet eine
hohe Adipozytenzahl bei geringerer Muskelwachstumsrate. Da die Bildung von Fettzellen vor
allem im friihen Entwicklungsstadium von Tieren geschieht, sind vor allem die frithen Phasen
in der Mast entscheidend fiir die Entwicklung von intramuskuldrem Fett (Du et al., 2015;
Hocquette et al., 2010). Auch Harper und Pethick (2004) beschreiben Alter als einen der
zentralen Einfliisse fiir die Beeinflussung des intramuskuldren Fettanteils. Die Basis fiir die
Einlagerung von intramuskulérem Fett und der entsprechenden Marmorierung erfolgt zwischen
der Geburt und Tag 250 (Du et al., 2010; Du et al., 2013; Du et al., 2015). In diesem Zeitfenster,
dem sog. ,,Marmorierungsfenster reichern sich die intramuskulédren Fettzellen an, die es im
spéteren Verlauf der Mast zu fiillen gilt. Um Rindfleisch mit hohem intramuskulidrem Fettgehalt
zu produzieren, empfehlen Harper und Pethick (2004) Fiitterungsstrategien, die die
Differenzierung von Adipozyten fordern, die spdter mit Substrat gefiillt werden, um das
Volumen dieser Zellen zu erhohen. Insbesondere die gezielte und bedarfsgerechte Fiitterung
bietet eine Grundlage zur Erhohung des intramuskuldren Fettanteils. Im Verlauf des
Wachstums verdndert sich die Zusammensetzung der Korpersubstanz stark. Kapazitdt und
Rhythmus sind dabei genetisch bedingt. Die verfligbaren Néhrstoff- und Energiemengen
bestimmen dagegen die phinotypische Auspriagung wéhrend der Wachstumsphasen. Eine
gezielte Endmast im Stall, mit einer erhohten Energiekonzentration, kann kompensatorische
Wachstumsprozesse hervorrufen (Steinwidder, 2003) was zu einem beschleunigten Wachstum
und einem erhohten intramuskulédren Fettgehalt fiihrt (Pethik et al., 2004). Grasbasierte
Rationen, wie sie bei der Rasse RHV héufig eingesetzt werden, bringen eher ein Fleisch mit
geringerem IMF hervor (Nuernberg et al., 2005). AuBlerdem ist die Fettfarbe eher gelblich
(Velik, 2009). Eine Kraftfutter-basierte Endmast fiihrt zu einem Fleisch mit festerem und
weillem Fett (Steinwidder, 2005). Wenn eine gute Fleischqualitdt angestrebt wird, sollte auch
die Mastdauer kontrolliert sein. Eine intensive Ausamst im Stall mit Grundfutter zur freien
Aufnahme und 2-4 kg Kraftfutter tiglich sollte lediglich 2-4 Monate dauern, um die
Korperkondition kontrollieren zu kdnnen und eine Verfettung zu vermeiden (Steinwidder et al.,
2007).

Dariiber hinaus erfolgt die Einlagerung von intramuskuldrem Fett vor allem bei Ochsen und
Férsen (Frickh et al., 2003; Weissmann et al., 2007; Hocquette et al., 2010), wéhrend sie sich
bei Bullen deutlich spidter anreichert. Aus diesem Grund wird eine zeitige Kastrierung
mannlicher Tiere empfohlen (Morgan et al., 1993; Branscheid et al., 2007). Auch nach der
Schlachtung gibt es Faktoren, die die Qualitit des Fleisches beeinflussen. Dabei spielen der
Transport, die Kiihlung und die Reifung eine besondere Rolle (Augustini, 1987; Wegner et al.,
1998; Frickh et al., 2003). Das Hormon Leptin bestimmt maf3geblich die Verteilung und die
Menge der Fetteinlagerung (Changping et al., 1999), wobei die Freisetzung von der
vorhandenen Fettmenge im Fettgewebe abhédngt. Eine hohe Leptin-Konzentration korreliert mit
der Marmorierung des Fleisches. Laut Kononoff et al. (2005; 2013) beeinflusst eine spezifische
Variation der DNA-Sequenz die Bildung dieses Hormons. Relevant ist dabei das T-Allel,
welches zwischen den Rassen sehr unterschiedlich verteilt ist. So tritt das Allel bei Angus und
Hereford in mindestens 55 % der Fille auf, bei Charolais und Fleckvieh hingegen nur in unter
34 % der Fille.
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1.2.5 Weidemast

Die Weidemast bietet eine Moglichkeit, Griinlandressourcen im Rahmen der
Rindfleischerzeugung zu nutzen. Wettbewerbsfahig wird die Weidemast in der Regel erst durch
die mit dem Verfahren verbundenen Potenziale bei Merkmalen der Prozess- und
Produktqualitit (Thies et al., 2006; Vogtlin et al., 2009). Kiefer et al. (2020) beschreiben, dass
es bisher nicht gelungen ist, das steigende Verbraucherinteresse nach hochwertigem
Weiderindfleisch in ein erfolgreiches Konzept umzusetzen (Korn und Hamm, 2014).

Generell herrschen bei der Beweidung von Griinland durch Rinder zwar potenzielle Vorteile
fiir die Rindermast, diese sind jedoch nur durch entsprechendes Management zu erreichen.
Hiufig besteht aber ein Zielkonflikt zwischen einer naturschutznahen Beweidung und einer
entsprechend zielgerichteten Fiitterung fiir eine hohe Fleischqualitit (Kiefer et al., 2020).
Dariiber hinaus sind die bendtigten Néhrstoff- und Energiegehalte von Rindern haufig nicht mit
der reinen Beweidung von Griinland bzw. Naturschutzflaichen zu decken. Hierzu muss das
Ertragsniveau der Flachen regelméfBig bekannt sein und falls notig zugefiittert werden. Auch
eine entsprechende Pflege der Fliche muss regelmifBig erfolgen, um eine ausreichende
Produktivitit des Griinlandes zu gewihrleisten, die einer adidquaten Rinderfiitterung zur
Fleischerzeugung entspricht.

Naturschutzflichen und Landschaftspflegeprojekte fokussieren hingegen hdufig auf die
Biodiversitdt von Griinlandflichen. Hier wiirde eine entsprechende Bewirtschaftung oder
Schnittnutzung im Kontrast zur reinen Biodiversititserh6hung stehen. Dariiber hinaus sind
benachteiligte Flichen hédufig nicht zu bewirtschaften, aus Griinden der Nahrstoffzufuhr sind
externe Nahrstoffzugaben aber zu vermeiden, eine Zufiitterung also nicht geboten und somit
die Grundlage fiir eine bedarfsgerechte Fiitterung der Rinder nicht zwangslaufig sichergestellt.
Eine entsprechende Kombination der Landschaftspflege mit Endmast im Stall kdnnte diese
Probleme z.T. 16sen (Kiefer et al. 2020), auch eine dezentrale Organisation wire vonndten, um
eine effizientere Nutzung zu ermoglichen.

Aus erndhrungsphysiologischer Sicht, kommt der Weidehaltung eine vorteilhafte Bedeutung
zu, da sie zu einem erhdhten Gehalt der ®-3 Fettsduren im Fleisch beitrdgt (Nuernberg und
Ender, 2001; Noci et al., 2005). Auch gesellschaftlich wird die Weidehaltung als besonders
tiergerecht angesehen. Durch die erhohte Aufnahme von Karotinoiden ist das Fett jedoch
grundsétzlich eher gelblich verfarbt, was vom Verbraucher wiederum hiufig negativ gesehen
wird (Kreuzer, 2007). Ein dennoch hoher Genusswert in den relevanten Kriterien des
Geschmacks konnte sowohl die Akzeptanz der Verbraucher als auch die Zahlungsbereitschaft
erhohen (Sundrum, 2010).

1.2.6 Fleischqualitit im Rassevergleich

Ein Vergleich tliber die sensorische Rindfleischqualitit verschiedener Rinderrassen ist
erschwert, da die zahlreichen Einflussfaktoren auf den intramuskuldren Fettgehalt in
verschiedenen Studien unterschiedlich gewichtet werden.

Héufig erschweren unterschiedliche Managementstrategien auf den landwirtschaflichen
Betrieben, aber auch die verschiedenen Einflussfaktoren bei der Schlachtung einen
standardisierten Vergleich. Dariiber hinaus beschriankt sich die Qualititsbewertung deutscher
Rinderrassen hiufig auf Schlachtgewichte und Tageszunahmen.

Insbesondere fiir deutsche Rinderrassen gibt es zusitzlich oft nur geringe Stichprobenzahlen.

14



Tabelle 1 fasst die Ergebnisse verschiedener Studien zum gemessenen IMF unterschiedlicher
Rassen beispielhaft zusammen:

Tabelle 1: Ubersicht zu IMF-Werten verschiedener Rassen aus unterschiedlichen Studien

Bayerische Landesanstalt | Cafferky et al. (2019) | Augustini und Troger
fiir Landwirtschaft (2019) (2001)
Rinderrasse | Gelbvieh (n=7) Angus (n =36 Bullen, | Aubrac (n=15)
und Pinzgauer (n = 12) n =28 Ochsen) Shorthorn (n = 10)
Geschlecht | Angus (n=12) Hereford (n =2 Galloway (n=7)
Bullen Bullen, Schottisches
n =11 Ochsen) Hochlandrind (n = 4)
Salers (n =25 Bullen,
n = 16 Ochsen)
IMF Gelbvieh: 3,61 % Angus: 2,78 % Aubrac: 1,29 %
Pinzgauer: 2,92 % Hereford: 2,16 % Shorthorn: 2,95 %
Angus: 3,64 % Salers: 2,41 % Galloway und
Schottisches
Hochlandrind: 2,19 %
Fitterung Mast auf Maissilagebasis | Kraftfutter und Heu Weidehaltung und
und Kraftfuttermischung Endmast im Stall
aus Getreide und Soja,
Endmast

Verschiedene Autoren beschreiben die mitteleuropdischen Anforderungen fiir Qualitétsfleisch
mit IMF-Gehalten zwischen 2,0 % und 4,5 %, betonen aber auch, dass beispielsweise in
Amerika IMF-Gehalte deutlich iiber 10 % erwiinscht sind und auch erreicht werden.

1.2.7 Zucht auf Fleischqualitiit

Merkmale der Rindfleischqualitit weisen hohe Erblichkeiten von bis zu h? = 0,88 auf (Pariacote
et al., 1998; Utera und Van Vleck, 2003), was ideale Voraussetzungen fiir eine Zucht auf
Rindfleischqualitdt bietet. In dieser Hinsicht wurden bereits verschiedene ziichterische
Strategien evaluiert (Pimentel und Konig, 2012). Linder wie z. B. Kanada, Australien und
Brasilien ziichten bereits systematisch auf Fleischqualitit. In Deutschland jedoch blieb der
Aspekt der Fleischqualitét in der routineméfigen Zuchtwertschitzung flir Fleischrinder bisher
ginzlich unberiicksichtigt. Beispiele fiir Gene, die bereits bekannt dafiir sind, mit der
Fleischqualitit in Verbindung zu stehen, sind DGATI (Diacylglycerol-O-Acyltransferase 1,
Einfluss auf den IMF und die Riickenfettdicke, (Thaller et al., 2003; Avilés et al. 2013), CAPNI
(Calcium activated neutral protease, assoziiert mit dem ,,tenderness score* (Page et al., 2004)),
TG (Thyroglobulin Gen, Einfluss auf die Marmorierung (Anton et al., 2013; Thaller et al.,
2003)), FABP4 (Adipose fatty acid binding protein, assoziiert mit dem intramuskulédren Fett
(Avilés etal., 2013; Michal et al., 2006)), RORC (Receptor-related orphan receptor C, assoziiert
mit dem intramuskuldren Fett (Avilés et al., 2013; Barendse et al., 2010)), CAST (Calpastatin
Gen, Einfluss auf die Zartheit von Fleisch, (Rivera-Prieto et al., 2015)).
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1.2.8 Methoden zur Messung der Fleischqualitit

Um Verzerrungen durch eine unterschiedliche Schnittfithrung zu vermeiden, war die
einheitliche Probennahme eines 2,5 cm dicken Roastbeefs an der 12. / 13. Rippe des M.
longissmus dorsi erforderlich. Aulerdem machte die Analyse dieses spezifischen Stiickes die
Ergebnisse mit denen anderer Verdffentlichungen vergleichbar da diese Position in
internationalen Klassifizierungssystemen als standardisierte einheitliche Messposition gilt
(Polkinghorne und Thompson, 2010). Als ein maBgeblicher Parameter der Fleischqualitét
wurde in diesem Projekt der intramuskuldre Fettgehalt gewihlt, der hohe Korrelationen zu
weiteren Fleischqualitdtsmerkmalen aufweist.

Sowohl die nasschemische Analyse, als auch die NIRS—Analyse gelten als Goldstandard zur
Erfassung des intramuskuldren Fettgehaltes (Cheng, 2015), setzen jedoch eine Zerstérung des
Fleisches voraus und sind deshalb nicht in der standardisierten industriellen Schlachtlinie
einsetzbar. Eine zerstorungsfreie Form der Erfassung von Marmorierung auch in der
Schlachtlinie bietet die sogenannte Video-Image Analyse (VIA), die in internationalen
Bewertungssystemen von Rinderschlachtkérpern bereits routinemifig Anwendung findet
(Polkinghorne und Thompson, 2010). In Deutschland erschwerten bislang unterschiedliche
Schnittpositionen die Nutzung dieser Systeme, wenngleich erste Studien vermuten lassen, dass
eine Ubertragbarkeit dieser Systeme auch in deutschen Schlachthéfen gewihrleistet wiire
(Schulz und Sundrum, 2019; Schulz und Sundrum, 2021). Der Goldstandard zur Erfassung der
Scherkraft und damit der Zartheit von Fleich ist die Imitation des Kauwiderstandes durch das
keilformige Scherblatt einer Warner-Bratzler Schere. Die Messung sollte ebenfalls 14 Tage
p.m. nach Reifung und Kiihlung erfolgen. Die Probe sollte auBerdem vorher erhitzt werden.
Die Scherkraft wird in der Einheit kg/cm® gemessen. Ein Wert <3,5 kg/cm? gilt laut Frickh et
al. (2004) als Qualitétsfleisch.

1.2.9 Methodisches Vorgehen bei der Gendiagnose iiber Polymerase-Kettenreaktion
Das Ausgangsmaterial fiir die Polymerasekettenreaktion (Polymerase Chain Reaction = PCR)
ist isolierte DNA, die aus verschiedensten Quellen gewonnen werden kann (z.B. aus Gewebe,

Blut oder Haaren). Bei der Isolierung von DNA
kommen in der Regel bestimmte Kits zum Einsatz, wie
z.B. das NucleoSpin®Tissue-Kit der Firma Marchery-
Nagel zur DNA-Extraktion aus Gewebe (Abb. 3). Die
im Anschluss daran folgende PCR ist die zyklische
Vervielfiltigung (Amplifikation) einer spezifischen
DNA-Sequenz im Reagenzglas (in vitro), die durch
eine  DNA-abhidngige = DNA-Polymerase  und
verschiedene Temperaturen hervorgerufen wird
(Seyfert, 2005). Das Enzym bendtigt a) eine
Einzelstrang-DNA als Matrize fiir die Synthese eines
neuen, komplementdren Stranges (entsteht durch
Denaturierung von doppelstringiger DNA durch
Erhitzen) und b) zwei kurze Stiicke einzelstrangiger
DNA, die sogenannten Primer (sequenzspezifische
Oligonucleotide), welche an komplementire Bereiche

der DNA binden (Annealing, durch Absenken der Abbildung 3: Protokoll zur Isolierung von

. . . . genomischer DNA aus Gewebe durch Nutzung des
Temperatur). Die Primer werden fiir die PCR so NucleoSpin®Tissue-Kits der Firma Marchery-

ausgewahlt, dass sie an den Bereich der DNA Nagel (www.mn-net.com)
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angrenzen, der vervielfaltigt werden soll. Danach wird die Temperatur wieder erhoht, damit die
DNA-Synthese ablaufen kann. Die DNA-Polymerase synthetisiert dann an das 3'-
Hydroxylende des Primers einen komplementiren DNA-Strang in 5'-Richtung. Dieser neue
Strang kann dann genutzt werden um ihn, unter Nutzung des zweiten Primers, in Gegenrichtung
erneut zu kopieren (Saiki et al., 1985). Es entstehen neu synthetisierte DNA-Stringe, die
ebenfalls neue Primer-Bindestellen aufweisen. Durch erneutes Erhitzen werden die Stringe
wieder getrennt (Denaturierung), wodurch ein neuer Zyklus (Primer-Hybridisierung, DNA-
Synthese, Strangtrennung) beginnt. Jede Synthesereaktion verdopppelt dabei die im
Reagenzglas vorhandenen Matrizen. Mittels einer Agarose-Gelelektrophorese werden die
resultierenden PCR-Produkte in einem elektrischen Feld aufgetrennt, wobei verschiedene
Molekiile und Partikel je nach Ladung und GroBe mit unterschiedlichen Geschwindigkeiten
durch ein Trigermaterial (Agarosegel) wandern. Aufgrund der Phosphatreste sind die
Nucleinsduremolekiile {iberwiegend negativ geladen, weshalb die in einer Pufferfliissigkeit
gelosten Molekiile zum Pluspol des elektrischen Spannungsfelds wandern. Je groBer die
Maschendichte des Agarosegels (abhdngig von der Konzentration), desto langsamer wandern
die DNA-Fragmente. Im Gel ist ein fluorezierender Farbstoff enthalten (Midori Geen (Nippon
Genetics)), der an DNA bindet, weshalb die DNA-Fragmente somit unter UV-Licht sichtbar
gemacht werden konnen. Das entstehende Bandenmuster stellt die Wanderungsstrecke der
Molekiile des Probengutes dar und wird anschlieBend mit den Molekiilen bekannter Langen,
sogenannten DNA-Gr6Benmarkern (z.B. GeneRuler 100 +; Fermentas) verglichen (Seyfert,
2005). Die PCR-Produkte dienen anschlieend als Ausgangsmaterial fiir die PCR-basierte
DNA-Tests bzw. fiir PCR-RFLP-Analysen zum Nachweis der verschiedenen Allele von Genen
einzelner SNPs.

1.2.10 Phdinotypische Auswirkungen von Hitzestress auf Leistungs-, Fruchtbarkeits- und
Fleischqualititsmerkmale

Das Klima, insbesondere hohe Temperaturen, konnen belastend auf den Organismus von Tieren
witken und haben dadurch auch einen nachteiligen Effekt auf Leistungs- und
Fruchtbarkeitsmerkmale von Kiihen. Fiir extensiv gehaltene Fleischrassen oder
Zweinutzungsrassen ist aus der Forschung bisher nur wenig bekannt, wihrend die Forschung
rund um Hitzestress bei Milchkithen immer mehr zunimmt. Fiir Deutschland werden durch den
Klimawandel kontinuierlich steigende Temperaturen vorhergesagt (Kreienkamp et al., 2020)
und auch bereits beobachtet (Kaspar et al., 2013), was direkten Einfluss auf extensiv gehaltene
Fleisch- oder Zweinutzungsrassen hat. So wurden reduzierte tdgliche Zunahmen in
Kreuzungsrindern (Habeeb et al., 2011) und Feedlot-Féarsen (Mitlohner et al., 2001), aber auch
eine verringerte Fleischqualitit in Fleischrindern (Kadim et al., 2004), verursacht durch
Hitzestress, beobachtet. An Holstein-Bullenkélbern (O’Brien et al., 2010) sowie an weiblichen
Jungrindern (St-Pierre et al., 2003) konnte ebenfalls eine durch Hitzestress verursachte
verminderte Zunahme beobachtet werden. Aber auch Fruchtbarkeitsmerkmale werden von
Hitzestress negativ beeinflusst. Laut Amundson et al. (2006) ist die Trachtigkeitsrate von Bos
taurus-Kreuzungsrindern negativ mit einem steigenden THI assoziiert. In Milchkiihen
verursacht Hitzestress aulerdem verminderte Konzeptionsraten (Villa-Mancera et al. 2012) und
verldngerte Giistzeiten (Moore et al., 1992). Eine Hitzebelastungssituation entsteht dann, wenn
ein Anstieg der Umgebungstemperatur und der Luftfeuchte Grenzen iibersteigt, die die Abgabe
von Wirme, die durch den Stoffwechsel der Kuh erzeugt wird, beeintrachtigt. Der Temperatur-
Luftfeuchte Index (engl. Temperature-Humidity Index (THI)) ist eine wissenschaftlich
anerkannte Kenngrof3e zur Berechnung der exogenen Hitzebelastung, indem sie die Wirkung
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von Temperatur und Luftfeuchte kombiniert. Fiir die Anwendung in Deutschland wird speziell
die Berechnungsformel des National Research Concil (1971) empfohlen (Briigemann et al.,
2012). In Deutschland konnten erste Leistungseinbuflen bei Holstein-Kiihen bereits ab einem
THI von 60 nachgewiesen werden. Dieser THI tritt bei Nutzung der vorher genannten
Berechnungsformel erstmals bei einer Temperatur von 16 °C und und einer Luftfeuchte von 45
% auf (Briigemann et al., 2012). In wiarmeren Klimazonen wie Spanien werden fiir Holstein-
Kiihe jedoch hohere THI-Schwellenwerte angegeben (Carabano et al., 2016), was auf eine
Adaption an lokale Umweltgegebenheiten hinweist.

1.2.11 Zeitversetzte Auswirkungen von Hitzestress

In verschiedenen Studien konnte bereits ein zeitversetzer Effekt von Hitzestress wiahrend der
Spattrachtigkeit auf das Milchkuh-Kalb nachgewiesen werden. Dieser sogenannte intrauterine
Hitzestress verursachte nicht nur verringerte Geburtsgewichte (Tao et al., 2012; Monteiro et al.,
2016), sondern auch verringerte Jahrlingsgewichte, erhohte Besamungsindizes, geringere
Milchleistungen bis zum Zeitpunkt der 35. Laktationswoche und auch erhohte Morbiditéts- und
Mortalitdtsraten (Monteiro et al., 2016). In Deutschland wurden derartige zeitversetzte
Auswirkungen von intrauterinem Hitzestress fiir weibliche Fruchtbarkeitsmerkmale und
Langlebigkeit kiirzlich nachgewiesen (Kipp et al., 2020).

1.2.12. Genetische und epigenetische Auswirkungen von Hitzestress auf Leistungs-,
Fruchtbarkeits- und Fleischqualititsmerkmale

Anderungen der additiv-genetischen Varianzen oder Zuchtwerte im Temperatur- bzw. THI-
Verlauf sind ein Indikator dafiir, dass verschiedene Umweltbedingungen bestimmte Gene
aktivieren bzw. deaktivieren. Unter Nutzung von Random-Regression-Modellen wurde der
Einfluss des THI auf genetische Varianz- und Kovarianzkomponenten fiir
Produktionsmerkmale (Briigemann et al., 2011) und auch niedrig erbliche funktionale
Merkmale (Al-Kanaan et al., 2015) in Milchkiihen untersucht, wobei genetische Varianzen und
Erblichkeiten mit steigender Hitzebelastung verringert waren. Unter optimalen
Umweltbedingungen ist daher eine genauere genetische Differenzierung der Tiere moglich
(Schierenbeck et al., 2011). Genetische Studien, die sich mit Fleischrindern befassten, konnten
Verdnderungen von genetischen Parametern fiir Leistungsparameter unter verschiedenen
Umweltbedingungen nachweisen, was auf Genotyp-Umweltinteraktionen hinwies (Guidolin et
al.,2012; Raidan et al., 2015; Williams et al., 2012). Eine Genotyp-Umweltinteraktion bedeutet,
dass der am besten geeignete Genotyp von der gegebenen Umweltsituation abhéngt, was
besonders fiir extensiv gehaltene Rinderpopulationen wichtig ist, da diese Tiere starken
Schwankungen der Umwelt ausgesetzt sind. Durch Hitzestress verursachte Genotyp-
Umweltinteraktionen fiir Absetzgewichte von amerikanischen Angus-Rindern wurden bereits
in Bradford et al. (2016) beschrieben.

Epigenetische Effekte basieren auf reversiblen Modifikationen an der DNA. Das kénnen DNA -
Methylierungen oder Histon-Modifikationen sein, die die Genexpression beeinflussen
(Daxinger und Whitelaw, 2012). Derartige Modifikationen stellen einen wichtigen Baustein in
der Anpassung an wechselnde Umweltbedingungen dar und konnen iiber Generationen hinweg
weitergegeben werden. Sonna et al. (2002) beschrieben ca. 100 Gene, flir die eine
Beeinflussung der Expression durch Hitzestress in Sdugetieren nachgewiesen wurde. Skibiel et
al. (2018) fanden epigenetische Modifikationen in Kiihen, die intrauterinem Hitzestress
ausgesetzt waren, verglichen mit Kiihen, die keinen intrauterinen Hitzestress erfuhren.
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2. Material und Methoden

Im Rahmen von APl wurde beim jeweils ersten Betriebsbesuch die Logistik der
Fleischprobennahme und der Weiterleitung ins Labor zwecks Analyse besprochen. Die
Entnahme der Fleischproben wurde durch die Landwirte und die entsprechenden Fleischer
koordiniert. Die Probeentnahme am Schlachtkorper erfolgte am Querschnitt der 12./13. Rippe
des M. longissimus dorsi (die Anleitung zur Probennahme und -lagerung, die den Betrieben
ausgehindigt wurde, findet sich in Anhang 2). Diese Position wurde ausgewéhlt, da sie in
internationalen Klassifizierungssystemen als standardisierte einheitliche Messposition gilt und
daher die Vergleichbarkeit mit anderen Studien gewdihrleistet. Aus logistischen Griinden und
aufgrund bereits bestehender Vermarktungsstrukturen mit dem LEH konnte eine einheitliche
Behandlung der Proben nach der Entnahme nicht gewéhrleistet werden, sodass diese
unmittelbar nach der Entnahme von den Landwirten eingefroren wurden.

Die jeweils individuelle Abreifedauer und Besonderheiten wéahrend der Schlachtung und
Reifung wurden jeweils im Vorfeld erfasst bzw. bei Abweichung gesondert ausgewiesen.
Mit einem grof3en Teil der Betriebe wurde eine voriibergehende Lagerung der eingefrorenen
Proben auf dem Betrieb vereinbart. Diese Betriebe wurden von den Projektpartnern in
regelmifBigen Abstinden besucht und die Proben abgeholt. Andere, weiter entfernt liegende
Betriebe erkldrten sich bereit, die eingefrorenen Proben auf dem Postweg an das Labor der
Universitdt Kassel zu senden. Des Weiteren erklérte sich der Vorsitzende der BAG-RHV Herr
Josef Spahn im ersten Projektjahr dazu bereit fiir einen Teil der partizipierenden Betriebe
Fleischproben zu sammeln und anschlieBend der Universitdt Kassel zur Analyse zukommen zu
lassen. Der Zeitraum der Fleischprobensammlung erstreckte sich von Projektbeginn bis Ende
Januar 2021. Die Proben wurden im Labor des TierEG-KS iiber einen Zeitraum von mindestens
24 Stunden langsam und gleichmifBig aufgetaut und analysiert. Die Bestimmung des
intramuskuldren Fettgehaltes erfolgte in zwei Phasen. Zundchst wurden die ersten 120
eingegangenen Proben nasschemisch analysiert. Anhand dieser Ergebnisse wurde eine NIRS-
Kalibrierung erstellt. Diese Kalibrierung dient als Datenbank fiir den Abgleich der Ergebnisse
der Folgeanalysen. Die Werte der NIRS-Ergebnisse und der nasschemischen Analyse
korrelierten in hohem MafBe (r = 0,9), sodass auch durch die NIRS-
Analyse reliable Ergebnisse vorliegen. Proben, die IMF-Gehalte
von >5 9% aufwiesen, wurden widhrend des gesamten
Projektzeitraumes sowohl nasschemisch, als auch iiber die NIRS-
Analytik untersucht. Fiir die nasschemische Analyse wurden
jeweils ca. 5 g Muskelfleisch der Proben entnommen,
homogenisiert und nasschemisch nach der Soxhlet- und Weibull-
Stoldt Methode analysiert. Die Rohfettbestimmung erfolgte durch
Extraktion mit vorangehender Hydrolyse. Nach der Sdurehydrolyse
wurde die Probe in eine Hydrolysefritte tiberfiihrt und mit einem
Losungsmittel mittels Soxhlet Apparatur analysiert (Arneth, 1998).
Proben, die eine bendtigte Dicke von 2,5 cm aufwiesen standen
zusétzlich fiir die Scherkraft-Analyse bereit.
60 Proben konnten nach dem Auftauvorgang auf 2,5 cm
zugeschnitten werden. Vor der tatsdchlichen Scherkraftanalyse erfolgte jedoch noch die
Analyse des Grillverlustes. Nach dem Trockentupfen der Proben wurde die Probe gewogen.
AnschlieBend wurde die einzelnen Proben bei einer Kerntemperatur von 70 °C auf einem
Kontaktgrill gegrillt. Nach dem Grillvorgang wurde die Probe auf Filterpapier fiir 5 Minuten
zum Auskiihlen bereitgelegt und danach zur Berechnung des Grillsaftverlustes erneut gewogen.

Abbildung 4: Warner-Bratzler-
Schere (www.winopal.com)
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Mittels Stechzylindern wurden anschlieend fiinf Stanzproben von 1,27 cm, verteilt iiber die
gesamte Fleischldnge, nach einem festen Schema (Seenger et al., 2005) ausgeschnitten. Diese
Einzelproben wurden jeweils durch die Warner-Bratzler-Schere (V-formig, 1 mm dicke Klinge)
(Abb. 4) mit einer Schergeschwindigkeit von 4,5 mm/s geschnitten. Aus den jeweiligen
Einzelproben wurde ein Mittelwert errechnet. Ergebnisse dieses Arbeitspakets wurden zur
Verdffentlichung in der Fachzeitschrift ,,Zlichtungskunde* eingereicht.

Wie bereits unter 1.1 erwihnt, wurden in AP2 von TierZucht-GI 6 Datenlogger (Tinytag Plus
2 TGP-4500, Gemini Data Loggers) zur Klimaaufzeichnung (Temperatur und Luftfeuchte) auf
ausgewihlten Betrieben aufgehingt, und anschlieBend der THI berechnet. Weiterhin wurden
von TierZucht-GI zu Projektbeginn Merkmalsdaten der routineméBigen Leistungspriifung beim
VIT (Vereinigte Informationssysteme Tierhaltung w.V.) angefordert und aufbereitet. Diese
Daten (Geburtsgewichte (GG), 200 Tage- und 365 Tage-Gewichte (200TG bzw. 365TG),
Kalbungen, Totgeburten (TG), Abstammung) wurden in den beiden darauffolgenden
Projektjahren erneut angefordert und der Datensatz somit um Daten neu hinzugekommener
Tiere ergdnzt. Aus den Daten der Gewichte konnten die 200 Tage-Zunahmen (200TZ) und die
365 Tage-Zunahmen (365TZ) und aus den Daten der Kalbungen zusitzlich die
Zwischenkalbezeit (ZKZ) errechnet werden. Der finale Datensatz umfasste den Zeitraum von
2000 bis Mitte 2020 und enthielt 5.434 Geburtsgewichte, 3.679 200 Tage-Gewichte, 2.998 365
Tage Gewichte, 2.811 Zwischenkalbezeiten und 9.293 Informationen zum Geburtsstatus. Der
finale Pedigree-Datensatz enthielt 23.518 Nachkommen, 6.763 Muttertiere und 1.300 Bullen.
Die Betriebe wurden vom VIT anonymisiert und lediglich mit ihrer zugehorigen Postleitzahl
versehen. Das machte es moglich unter Nutzung des ,,Geosphere‘“-Pakets in R (Hijmans et al.,
2016) mittels Koordinaten den Betrieben die jeweils néchstgelegene Wetterstation zuzuordnen.
Die Klimadaten dieser Wetterstationen wurden anschliefend fiir den gleichen Zeitraum
heruntergeladen und konnten ebenfalls fiir die Berechnung des THI genutzt werden. Bei der
Berechnung des THI kam folgende Formel zum Einsatz:

THI= (1.8 x T °C + 32) — (0.55 — 0.0055 x RH %) x (1.8 x T °C - 26) (NRC, 1971)

Aus dem errechneten THI wurde ein gemittelter THI (mTHI) berechnet, der sich auf

unterschiedliche Beobachtungszeitraume vor und nach der Kalbung bzw. der Geburt bezog (7,

42 und 56 Tage). Fiir die Merkmale Geburtsgewicht und Geburtsstatus (Totgeburt oder lebend

geboren) wurden lediglich die Zeitrdume vor der Geburt ausgewertet. Fiir die Merkmale 200

Tage-Zunahme, 365 Tage-Zunahme und Zwischenkalbezeit wurden die Zeitrdume vor und

nach der Geburt analysiert. Der mTHI wurde zusitzlich in 4 Klassen eingeteilt: Klasse 1: mTHI

<39, Klasse 2: mTHI 40 bis 49, Klasse 3: mTHI 50 bis 59 und Klasse 4: mTHI > 60. Auf3erdem

wurde die Anzahl der Hitzetage (nHS = Tage mit mTHI > 60) in den jeweiligen

Beobachtungszeitrdumen gezahlt und ebenfalls in Klassen eingeteilt:

7 Tage-Zeitraum: Klasse 1: 0 bis 2 Tage, Klasse 2: 3 bis 5 Tage, Klasse 3: 6 bis 7 Tage;

42 Tage-Zeitraum: Klasse 1: 0 bis 10 Tage, Klasse 2: 11 bis 20 Tage, Klasse 3: 21 bis 30 Tage,
Klasse 4: 31 bis 42 Tage;

56 Tage-Zeitraum: Klasse 1: 0 bis 10 Tage, Klasse 2: 11 bis 20 Tage, Klasse 3: 21 bis 30 Tage,
Klasse 4: 31 bis 40 Tage, Klasse 5: 41 bis 56 Tage.

AnschlieBend wurden alle Merkmale hinsichtlich ihrer Beeinflussung durch das Klima (mTHI-

und nHS-Klassen) untersucht. Dabei kamen zwei unterschiedliche Anséitze zum Einsatz. Zum

einen wurden die beiden Hitzestress-Indikatoren mTHI- und nHS-Klasse, als innerhalb der

Saison genestete Effekte berlicksichtigt. Zum anderen wurden die beiden Hitzestress-
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Indikatoren und die Saison als separate fixe Effekte betrachtet. Fiir die statistische Auswertung
wurde das Statistikprogramm SAS University Edition (SAS Institute, Cary, NC, USA) genutzt.
Dabei kamen sowohl lineare gemische Modelle als auch generalisierte lineare gemischte
Modelle zum Einsatz. Diese sind im Folgenden erléutert:

Modell 1 diente der Analyse des Einflusses des mTHI, gemessen fiir verschiedene Zeitrdume
auf das GG, die 200TZ und die 365TZ:

Vijkimn = U+ ¢i + pj + fk T Em + s(¢)ii + €ijkimn [1]

wobei y = Beobachtungen fiir GG, 200TZ oder 365TZ; p = allgemeiner Mittelwert; c; = fixer
Effekt fiir mTHI-Klasse (1, 2, 3, 4) im 7 Tage-, 42 Tage- oder 56 Tage-Zeitraum; p; = fixer
Effekt der Laktationsgruppe (1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 und > 8); fi = fixer Effekt des Betriebs (1 bis
162); gm = fixer Effekt des Geschlechts (ménnlich oder weiblich); s(c)ii = fixer Effekt des mTHI
wihrend der Zeitrdume, genestet innerhalb der Kalbesaison (Winter, Friihling, Sommer,
Herbst); und ejjximn = Resteffekt.

Zur Analyse des Einflusses der Anzahl Hitzetage auf das GG, die 200TZ und die 365TZ wurde
das zweite Modell wie folgt formuliert:

Vijkimn = P+ ¢i T pj + fk + gm + s(C)ii + ijkimn [2]

wobei y = Beobachtungen fiir GG, 200TZ oder 365TZ; u = allgemeiner Mittelwert; c; = fixer
Effekt fiir nHS-Klasse (1, 2, 3, 4, 5) im 7 Tage-, 42 Tage- oder 56 Tage-Zeitraum; p; = fixer
Effekt der Laktationsgruppe (1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 und > 8); fi = fixer Effekt des Betriebs (1 bis
162); gm = fixer Effekt des Geschlechts (mannlich oder weiblich); s(c); = fixer Effekt der nHS
wiéhrend der Zeitrdume, genestet innerhalb der Kalbesaison (Winter, Friihling, Sommer,
Herbst); und ejjximn = Resteffekt.

Fiir die Analyse des Einflusses von mTHI und nHS auf das Kalbeintervall, wurden die Modelle
an die Modelle 1 und 2 angelehnt. Allerdings wurde hier der Effekt des Geschlechts
ausgeschlossen. Generalisierte lineare gemischte Modelle mit einer Logit-Link-Funktion
wurden zur Berechnung des Einflusses von mTHI (Modell 3) und nHS (Modell 4) auf die
bindre Variable TG genutzt:

Logit(pijkim) = p + ¢i + pj + sk + fi + am [3]

wobei pijkim = Wahrscheinlichkeit einer TG; p = allgemeiner Mittelwert; ¢; = fixer Effekt der
mTHI-Klasse (1, 2, 3, 4) im 7 Tage-, 42 Tage- oder 56 tage a.p.-Zeitraum; p; = fixer Effekt der
Laktationsgruppe (1, 2, 3,4, 5, 6, 7und > 8); sk = fixer Effekt der Kalbesaison (Winter, Friihling,
Sommer, Herbst); fi = zufilliger Effekt des Betriebs (1 bis 124); an = zufilliger Effekt des
Tieres.

Logit(pijkim) = p + ¢i + pj + sk + fi + am [4]

wobei pijkim = Wahrscheinlichkeit einer TG; p = allgemeiner Mittelwert; ¢; = fixer Effekt der
nHS-Klasse (1, 2, 3, 4, 5) im 7 Tage-, 42 Tage- oder 56 Tage a.p.-Zeitraum; p; = fixer Effekt
der Laktationsgruppe (1, 2, 3, 4, 5, 6, 7 und > 8); sx = fixer Effekt der Kalbesaison (Winter,
Friihling, Sommer, Herbst); fi = zufdlliger Effekt des Betriebs (1 bis 124); am = zufalliger Effekt
des Tieres.

Der Schwellenwert fiir Signifikanz lag fiir alle Modelle bei P < 0,05.
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Erste Ergebnisse wurden von der wissenschaftlichen Mitarbeiterin Kathrin Halli auf der 70.
Jahrestagung der Européischen Vereinigung fiir Tierwissenschaften (EVT Jahrestagung 2019,
26. — 30.08.2019) in Gent, Belgien im Rahmen eines Vortrages vorgestellt. Die finalen
Ergebnisse dieser Auswertungen wurden 2020 in der internationalen Fachzeitschrift
,» Iranslational Animal Science unter dem Titel ,,Time-lagged and acute impact of heat stress
on production and fertility traits in the local dual-purpose cattle breed ‘Rotes Hohenvieh” under
pasture-based conditions* (Halli et al., 2020) veroffentlicht und lieferten wichtige
Vorabinformationen flir die weitere statistische Vorgehensweise in den darauffolgenden
Arbeitspaketen. In diesem Kontext wurde auch eine Bachelorarbeit mit dem Titel:
,untersuchungen zum Einfluss unterschiedlicher Klimazonen und -regionen in Deutschland
sowie des Temperature-Humidity Index auf Merkmale der Gewichtsentwicklung und
Zwischenkalbezeit beim Roten Hohenvieh®, erstellt.

In AP3 sollten von TierZucht-GI genetische Parameter und Zuchtwerte fiir die Merkmale der
routineméafigen Leistungspriifung auf Basis weiterentwickelter genetisch-statistischer Modelle
geschitzt werden. Die Berechnungen der (Ko)Varianzkomponenten, Heritabilititen und
Korrelationen beruhten auf demselben Datensatz der bereits fiir AP2 als Grundlage diente und
erfolgte unter Nutzung des AI-REML Algorithmus mit dem DMU Software Paket (Madsen und
Jensen, 2013). Dabei wurden 2-Merkmals-Modelle definiert, in denen die unterschiedlichen
mTHI- und nHS-Klassen als unterschiedliche Merkmale betrachtet wurden. Basierend auf den
Ergebnissen aus den vorangegangenen Berechnungen in AP2 wurden die Berechnungen fiir
AP3 auf ausgewihlte Zeitrdume vor und nach der Kalbung bzw. der Geburt beschrankt (GG: 7
Tage-Zeitraum vor der Kalbung, 200TZ und 365TZ: 56 Tage-Zeitraum vor und nach der
Geburt). Die entsprechenden bivariaten Tiermodelle sind im Folgenden in Matrix-Schreibweise
dargestellt:

) SjpnfE 2oy

wobei y1 und y2 das GG, die 200TZ oder die 365TZ in zwei unterschiedlichen klimatischen
Umgebungen repriasentieren. Die Vektoren der Merkmale 1 (b1) und 2 (b2) beinhalten den fixen
Effekt der Laktationsgruppe, des Betriebs, der Kalbesaison und des Geschlechts; ui und u2 sind
Vektoren des additiv-genetischen Tiereffekts der zwei Merkmale; und e1 und ez sind Vektoren
des zufilligen Resteffekts fiir beide Merkmale. X1, X2, Z1 und Z: sind Inzidenzmatrizen fiir b1,
b2, u1, und ua.

Die Varianz-(Ko)Varianz Struktur der Zufilligen Effekte war:

uj| [811A 8124 0O 0
uz|_[821A 822A 0 0
e1 0 0 r11 0
e2 0 0 0 rp2

var

wobei g11 und g22 additiv-genetische Varianzen der zwei Merkmale waren; gi12 und g21 waren
additive-genetische (Ko)Varianzen zwischen beiden Merkmalen; A war die additive-genetische
Verwandtschaftsmatrix basierend auf Pedigree-Daten von mindestens 3 Generationen zuriick
und ri1 und r22 waren Restvarianzen beider Merkmale.
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Aufgrund der Methodik der Zwei-Merkmals-Modellierung die in einer Serie von bivariaten
Berechnungen erfolgte, ergaben sich wiederholte Varianzkomponenten und Heritabilititen im
selben Merkmal fiir die gleiche Klasse eines HS-Indikators und den gleichen Zeitraum, die
gemittelt und in den Ergebnissen entsprechend dargestellt wurden. AuBBerdem lagen Zuchtwerte
fiir das gleiche Individuum im gleichen Merkmal, HS-Indikator und Zeitraum vor. Fiir die 10
Bullen mit den meisten Nachkommen (mit mehr als 180 phénotypisierten Nachkommen) wurde
anschlieBend ein gemittelter Zuchtwert in Abhéngigkeit der Hitzestress-Indikatoren berechnet.
Die Ergebnisse dieser Auswertung wurden Anfang 2021 zur Verdffentlichung beim Journal of
Animal Science unter dem Titel ,,Heat stress during late pregnancy and postpartum influences
genetic parameter estimates for birth weight and weight gain in dual-purpose cattle offspring
generations® eingereicht. Das Manuskript wurde am 24.03.2021 zur Verdffentlichung
akzeptiert. Im gleichen Zuge wurden die individuellen Zuchtwerte fiir die untersuchten
Merkmale geschitzt und konnen fiir Selektions- und Anpaarungsentscheidungen in der Praxis
genutzt werden.

In AP4 sollte TierZucht-GI unter Beriicksichtigung der als wesentlich identifizierten Umwelt-
und Fiitterungseffekte genetische (Ko)Varianzkomponenten fiir die neuen Merkmale der
Fleischqualitit schitzen. Dazu wurden auf Basis der genomischen Verwandtschaften auch
Fleischproben anderer extensiv gehaltener Fleischrinderrassen (Angus, Glanrind und Gelbvieh)
einbezogen. AuBerdem wurden insgesamt 384 Tiere genotypisiert, da die zusitzliche
genomische Information die Genauigkeit und Zuverlédssigkeit der genomischen Zuchtwerte
erhoht (was im Rahmen des Projekts auch nachgewiesen wurde). Unter den genotypisierten
Tieren waren 351 RHV-, 24 Angus- und 9 Gelbvieh-Tiere. Die genotypisierung der Proben
erfolgte am Tierdrztlichen Institut der Georg-August-Universidt Gottingen unter Nutzung des
High Density (HD) SNP Chips (Illumina BovineHD BeadChip) mit 777.963 Markern. Die
Auswahl der genotypisierten Tiere erfolgte zum einen anhand der Vollstindigkeit des
Datensatzes (IMF-Information und moglichst vollstindige Angabe aller Faktoren, die im
Modell beriicksichtigt wurden). Weiter wurde darauf geachtet, dass auch die genetische
Variation iiber Markerdaten moglichst breit und vollstindig abgedeckt war. Die IMF-Daten
stammten von insgesamt 605 Tieren aus 29 verschiedenen Betrieben. Das ist ein wirklich
umfassender Datensatz fiir genomische Studien fiir Fleischqualitidtsmerkmale in der extensiven
Fleischrinderzucht. Das Vorgehen bei der Probennahme und der Analyse wurde bereits an
fritherer Stelle beschrieben.

Der IMF-Datensatz wurde zunéchst auf Betriebe, die mindestens 4 Proben geliefert hatten,
begrenzt. Eine Ausreillerkontrolle fiir dieses Merkmal erfolgte nicht, um auch die hohen IMF-
Werte in die Auswertung mit einzuschlieBen. Nach tiefgreifender Uberpriifung handelte es sich
namlich bei den Extremwerten nicht um Fehlangaben oder Ausreifler, sondern um reale Daten,
die die Variation fiir Fleichqualitdt innerhalb RHV reflektieren. Es wurden 547 Werte von
Tieren aus 12 verschiedenen Betrieben fiir die weitere Analyse beriicksichtigt. Der Pedigree-
Datensatz enthielt Informationen fiir 9.338 Tiere, 3.284 Muttertiere und 544 Bullen. Mit der
Software PLINK wurde eine Qualitdtskontrolle der SNP-Daten durchgefiihrt. SNPs mit einer
Rate <0,90 und einer Allelfrequenz <0,05 wurden dadurch ausgeschlossen. Alle genotypisierten
Tiere wiesen einen Grenzwert des Hardy-Weinberg-Gleichgewichts von 0,0001 auf. Es wurden
Einmerkmals-Modelle und Mehrmerkmals-Modelle (Einbezug der Merkmale GG, 200TG,
365TG und intramuskuldrer Fettgehalt (IMF)) angewendet, um die genetischen
(Ko)Varianzkomponenten fiir das Merkmal IMF zu schitzen. Der Einbezug mehrerer
Merkmale in einem Modell erhoht die Genauigkeit der im Modell berechneten Schitzwerte.
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Um das Klima als Faktor im Modell zu integrieren, wurde der Faktor ,,Jahreszeit innerhalb
Jahr* definiert. Dafiir wurden zunichst Jahreszeiten gebildet und codiert (Winter (1) =
Dezember, Januar, Februar; Friihling (2) = Mirz, April, Mai; Sommer (3) = Juni, Juli, August;
Herbst (4) = September, Oktober, November). AnschlieBend wurden die Jahreszeiten den
einzelnen Jahren zugeordnet. Eine Probe, die von einem Tier stammte, das im Winter 2020
geschlachtet wurde, bekam demnach die Codierung ,,12019* zugeordnet. Dadurch entstanden
13 verschiedene Klassen. Sowohl die Einmerkmals- als auch die Mehrmerkmals-Modelle
wurden auf Pedigree-Ebene (A-Matrix), genomischer Ebene (G-Matrix) und auf kombinierter
Ebene (H-Matrix (A + G)), sowohl ohne, als auch unter Einbezug des maternal genetischen
Effekts durchgefiihrt. Die genetischen Parameter und die (genomischen) Zuchtwerte wurden
mit dem AIREMLF90-Programm (Misztal et al., 2002) mit der Software BLUPF90 (Misztal et
al., 2014) geschitzt. Aufgrund der Vielzahl der Modelle werden im Folgenden lediglich die
Ergebnisse mit der hochsten Genauigkeit erlduternd dargestellt. Dabei handelt es sich um die
Modelle, die die Pedigree-Informationen und die Daten der genomischen Analysen miteinander
kombinieren (H-Matrix). In den Ergebnissen werden sowohl die Ergebnisse der Einmerkmals-
Modelle ohne als auch mit maternal genetischem Effekt, sowie die Ergebnisse des
Mehrmerkmals-Modells ohne maternalen genetischen Effekt dargestellt. Die entsprechenden
statistischen Modelle sind nachfolgend formuliert.

Gemischtes lineares Einmerkmals-Tiermodell ohne (Modell 1) bzw. mit maternal genetischen
Effekt (Modell 2):
y=Xf+Za+e

wobei y den Vektor der abhingigen Variable ,,IMF* repriasentiert, £ ist der Vektor aller fixen
Effekte (Betrieb (1 - 12), Rasse (RHV, Angus und Gelbvieh), Jahreszeit innerhalb des Jahres
(1 - 13), Geschlecht (Bulle, Ochse, weiblich)), bzw. der Kovariable ,,Schlachtalter, a ist der
Vektor der zufilligen Effekte (additiv genetischer Effekts des Tieres und maternal genetischer
Eftekt), e ist der Vektor des zufdlligen Resteffekts und X und Z sind die Inzidenzmatrizen fiir
die korrespondierenden Effekte.

Der Datensatz fur das Mehrmerkmals-Tiermodell wurde in den Merkmalen GG, 200TG und
365TG vor der Analyse auf Ausreifler (Mittelwert = 3x Standardabweichung) korrigiert.
AuBerdem wurde der Datensatz der GG, der 200TG und der 365TG jeweils auf Tiere von
Betrieben mit mindestens 9 Beobachtungen begrenzt. Fiir den IMF wurde in gleicher Weise
verfahren wie fiir die Einmerkmalsmodelle. Danach blieben fiir das Merkmal GG 6.004 Werte
von Tieren aus 90 verschiedenen Betrieben, fiir das Merkmal 200TG 5.720 Werte von Tieren
aus 111 verschiedenen Betrieben und fiir das Merkmal 365TG 4.595 Werte von Tieren aus 96
verschiedenen Betrieben fiir die weitere Analyse bestehen.

Mehrmerkmals-Tiermodell ohne maternal genetischen Effekt in Matrix-Schreibweise (Modell
3):

vil [X, 0 0o o][bsfz, 0 o0 0
Y2 0 X, 0 o]f|bflo z, 0o o0
Vs 0 0 X 0][lbs[|l0 0 Zy of]|as|” |es
Va 0 0 0 XJlbllo o o 1z

Wobei y1, y2, y3 und ys4 die abhdngigen Variablen (GG, 200TG, 365TG und IMF)
reprasentieren, b1, bz, b3 und b4 die Vektoren der fixen Effekte, bzw. der Kovariable der
zugehorigen Merkmale sind (b1 = Geburtsbetrieb, Jahreszeit der Geburt innerhalb des
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Geburtsjahres, Geschlecht (m, w); bo =200 Tage-Betrieb, Jahreszeit bei Wiegung des 200 Tage-
Gewichts innerhalb des Jahres, Geschlecht (m, w), 200 Tage-Alter (Kovariable); b; =365 Tage-
Betrieb, Jahreszeit bei Wiegung des 365 Tage-Gewichts innerhalb des Jahres, Geschlecht (m,
w), 365 Tage-Alter (Kovariable); bs = Beprobungsbetrieb, Jahreszeit bei Schlachtung,
Geschlecht (B, O, w), Schlachtalter (Kovariable), a1, a2, a3 und as die Vektoren fiir den
zufilligen additiven genetischen Effekt und ei, ez, e3 und e4 fiir den Resteffekt der zugehdrigen
Merkmale stehen. X1, X2, X3 und X4, sowie Za, Z2, Z3 und Z4 sind die Inzidenzmatrizen, die
die Elemente von b1, bz, b3 und b4 und a1, a2, a3 und a4 mit y1, y2, y3 und ys verbinden.

Die Varianz-Kovarianzstruktur ist nachfolgend beschrieben:

a;| [8BuA 82A BiA guA 0 0 0 07
a; g8.1A 82A B3A g84A 0 0 0 O
a3 g::A 82A 83A g84A 0 0 0 O
var |24| = gnA g0A g5A g4A 0 0 0 O
€ 0 0 0 0 r, 0 0 0
€; 0 0 0 0 0 r,, 0 O
€3 0 0 0 0 0 0 rg O
e, 0 0 0 0 0 0 0 ry

Wobei g1, g22, g33 und gas die additiv genetischen Varianzen der 4 Merkmale darstellten; g1z,
g13, g14, 21, €23, 824, 31, €32, 834, 841, g42 und g43 fiir die additiv genetischen Kovarianzen
zwischen den 4 Merkmalen stehen; A ist die additiv genetische Verwandtschafssmatrix
basierend auf den Pedigree-Daten und ri1, r22, r33 und rs4 sind die Restvarianzen der 4
Merkmale.

Eine im Rahmen des Projekts durchgefiihrte Bachelorarbeit beschiftigte sich mit der
genetischen Analyse einer ersten Stichprobe der auf Qualitdt untersuchten Fleischproben in
Hinblick auf mit der Fleischqualitét in Verbindung stehender Gene (z.B. DGATI und FABP4).
Im Rahmen dieser Arbeit wurden Allelfrequenzen geschitzt und die Genvarianten mit
Fleischqualitdtsmerkmalen assoziiert. Dabei handelte es sich um entscheidende Vorarbeiten fiir
die Weiterentwicklung der Zuchtwertschiatzung unter Beriicksichtigung genomischer
Information.

Das methodische Vorgehen bei den DNA-basierten Tests zur Typisierung von SNPs in Genen,
die laut Literatur mit Fleischqualitit in Verbindung stehen und im Rahmen des Projektes
analysiert werden sollten, sind im Folgenden beschrieben. Sdmtliche Analysen dazu wurden
gemal Projektantrag im Labor vom Projektpartner der Universitit GieBen durchgefiihrt.

Aus dem Muskelgewebe wurden zunidchst 0,05 g eingewogen. Unter Nutzung des
NucleoSpin®Tissue-Kits (Macherey-Nagel) wurde die DNA der Proben extrahiert. Jede DNA-
Probe wurde auf eine Konzentration zwischen 80 und 120 ng pro pL eingestellt. Danach
erfolgte eine Polymerase-Kettenreaktion (PCR), wobei anschlieBend mittels Agarose Gel-
Elektrophorese tiberpriift wurde, ob die PCR erfolgreich war. Alle Primer wurden mit Hilfe der
Primer3 Software (Rozen und Skaletsky, 2000) ausgewidhlt und von der Firma Microsynth AG
(Balgach, Schweiz) synthetisiert. AnschlieBend wurden die PCR-Produkte mittels
Restriktionsenzymen gespalten, wodurch, je nach Genvariante, unterschiedlich lange DNA-
Fragmente entstanden. Die PCR-Produkte wurden gemeinsam mit dem jeweiligen
Resrtriktionsenzym fiir 2 h bei 37 °C inkubiert. Die DNA-Banden wurden nach der
Elektrophorese mittels UV-Licht sichtbar gemacht und fiir die anschlieBende Auswertung
fotografiert. Alle PCR-RFLP-Fragmente wurden durch elektrophoretische Auftrennung in
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Agarosegelen (Konzentrationen in Tabelle 2) visualisiert und mit Hilfe von kommerziellen
GroBenmarkern ausgewertet. Das genspezifische Vorgehen ist nachfolgend erldutert:

Ein im Exon 9 des Gens CAPNI (Calcium activated neutral protease) lokalisierter SNP Marker
(Marker 316) codiert die Genotypen CC, CG und GG. Der g.5709C>G-SNP (GenBank Acc.
Nr. AH009246) ist assoziiert mit dem ,,tenderness score, wobei der CC-Genotyp mit einer
erhohten Zartheit einhergeht (Page et al., 2004) und das g.5709*C-Allel damit das favorisierte
Allel ist. Zur Typisierung im vorhandenen Tiermaterial wurde mit Hilfe der in der Tabelle 2
beschriebenen Primer ein PCR-Produkt von 441 bp erzeugt. Bei 37 °C wurden die PCR-
Produkte 1 h mit der Restriktionsendonuclease Btgl (New England Biolabs, Frankfurt a. M.)
inkubiert. Bei Vorliegen des Allels g.5709*C erfolgte eine Spaltung des PCR-Produktes in zwei
Fragmente von 167 bp und 212 bp.

Ein r.455A>G-SNP (GenBank Acc. Nr. DQ991097) in der 3‘-UTR des CAST (Calpastatin)-
Gens codiert die Genotypen AA, GA und GG und zeigte einen Einfluss auf die Zartheit von
Fleisch. Dabei ist das favorisierte A-Allel mit einer erhdhten Zartheit assoziiert (Rivera-Prieto
et al., 2015). Die in Tabelle 2 dargestellten Primer wurden genutzt, um ein 143 bp grofles PCR-
Produkt zu etablieren, welches im Anschluss mit Hilfe des Enzyms Ddel (New England
Biolabs, Frankfurt a. M.) fiir den r.455A>G-SNP typisiert wurde. Bei Vorliegen des Allels
r.455*A entstehen die Restriktionsfragmente 81 bp und 62 bp.

Der Einfluss des DGATI (Diacylglycerol-O-Acyltransferase 1)-Gens auf den IMF (Thaller et
al., 2003) und die Riickenfettdicke (Avilés et al. 2013) wurde bereits beschrieben. Die in
Tabelle 2 aufgelisteten Primer wurden genutzt, um ein 357 bp grofles PCR-Produkt zu
erzeugen, um den bedeutenden DGATI*A232K-Aminosdureaustausch auf DNA-Ebene
typisieren zu konnen. Die SNPs g.6829A>G und g.6830A>C (GenBank Acc. Nr. AY065621)
sind die zugrundeliegenden Sequenzunterschiede, die an Position 232 des reifen Proteins den
Aminosdureaustausch von Lysin (DGAT*K232) zu Alanin (DGAT*A232) bedingen.
2.6829A>G erzeugt in Kombination mit einem fehlgepaarten Vorwirts-Primer (artifically
created restriction site-PCR; ACRS-PCR; fehlgepaarte Base in Tabelle 2 = fett und
grof3geschrieben) eine Erkennungsstelle fiir das Restriktionsenzym Hpyl881 (New England
Biolabs, Frankfurt a. M.), wodurch das PCR-Produkt in die Fragmente 20 bp und 201 bp
geschnitten wird. Zusétzlich entsteht bei beiden Varianten ein Kontrollfragment von 137 bp.
Der SNP codiert die Genotypen AA, AG und GG die fiir die Aminosdurenkombinationen KK,
AK und AA codieren, wobei der AA-Genotyp mit einer erhdhten Riickenfettdicke (Avilés et
al. 2013) und einem erhdhten IMF (Thaller et al., 2001) assoziiert ist und damit das A-Allel das
favorisierte Allel ist.

AulBlerdem wurde ein g.131C>G-SNP (GenBank Acc. Nr. KC660106) in der 3‘-UTR des fatty
acid binding protein (FABP4), der mit intramuskuldrem Fett (Avilés et al., 2013; Michal et al.,
2006) assoziiert ist, fiir das Tiermaterial typisiert. Hierzu wurde das Restriktionsenzym Acil
(New England Biolabs, Frankfurt a. M.) genutzt, dessen Erkennungsstelle durch g.131*G
zerstort wird. Bei Vorliegen des Allels g.131*C wird das 246 bp gro3e PCR-Produkt (Primer
siche Tabelle 2) in Fragmente von 40 bp und 206 bp zerschnitten. Der SNP erzeugt die
Genotypen CC, CG und GG, wobei der Genotyp GG mit einem erhohten IMF (Avilés et al.,
2013) bzw. einer tendeziell erhohten Marmorierung (Michal et al., 2006) assoziiert ist. Das
favorisierte Allel ist das G-Allel.

Ein im Intron 6 des fiir den Receptor-related orphan receptor C (RORC) codierenden Gens
gelegener g.566T>G-SNP (GenBank Acc.No. KC660115) ist nach Avilés et al. (2013) und
Barendse et al. (2010) assoziiert mit dem IMF. Zur eindeutigen Typisierung dieses SNPs mit
Hilfe eines Restriktionsenzyms musste iiber eine Fehlpaarung im Vorwértsprimer (ACRS-PCR;
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Tabelle 2, fettgeschriebene Base) eine kiinstliche Schnittstelle fiir das Restriktionsenzym
Dralll (New England Biolabs, Frankfurt a. M.) erzeugt werden (siche Beschreibung fiir
DGATI). Dralll erzeugt bei Vorliegen des g.566*G-Allels Fragmente von 18 bp und 167 bp,
wohingegen das ACRS-PCR-Produkt von 185 bp beim Allel g.566*T ungeschnitten bleibt. Der
SNP codiert die Genotypen TT, TG und GG, wobei nach Barendse et al. (2010) das favorisierte
Allel das g.566*T-Allel ist.

Ein SNP im Exon 1 des Thyroglobulin (7G)-Gens ist assoziiert mit der Fleischmarmorierung.
Der SNP codiert die Genotypen TT, CT und CC, wobei der TT-Genotyp mit einem erh6hten
IMF assoziiert ist (Anton et al., 2013; Thaller et al., 2003). Das T-Allel ist demnach das
favorisierte Allel. Zur Typisierung des g.354C>T-SNP (GenBank Acc. No. KF202096) wurde
das 545 bp groe PCR-Produkt (Tabelle 2) mit dem Restriktionsenzym Mbol (New England
Biolabs, Frankfurt a. M.) bei 37°C fiir 1 Stunde inkubiert. Neben der Erkennungsstelle, die
durch g.354*T zerstort wird, liegen im PCR-Produkt zwei weitere Erkennungsstellen fiir Mbol
vor, sodass bei Vorliegen des Allels g.354*C Fragmente mit den Langen 278 bp, 178 bp, 72 bp
und 17 bp entstehen, wohingegen beim Allel g.354*T nur die Fragmente 278 bp, 195 bp und
72 bp erzeugt werden. Die Typisierung erfolgt also anhand der Unterscheidung der Banden bei
195 bp und 178 bp.

Zur statistischen Auswertung, ob und wie die Genvarianten die Fleischqualitdtsmerkmale
beeinflussten, wurde das Statistikprogramm SAS University Edition (SAS Institute, Cary, NC,
USA) genutzt. Zunéchst erfolgte eine Logarythmierung der IMF-Daten (logl0), um eine
anndhernde Normalverteilung zu erstellen. AnschlieBend kamen lineare gemische Modelle zum
Einsatz. Diese sind im Folgenden erlautert:

Vijkimn = Wt vi + bj + gk + 81+ fim €ijkimn

wobei y = Beobachtungen fiir IMF-Werte; n = allgemeiner Mittelwert; vi = fixer Effekt fiir den
Genotyp der Gene CAST, DGATI, FABP4, RORC, CAPN und TG (XX, XY oder YY); b; =
fixer Effek der Rasse (RHV, Angus, Gelbvieh); gk = fixer Effekt des Geschlechts (Bulle, Ochse
oder weiblich); s; = fixer Effekt der Jahreszeit innerhalb des Jahres; f, = zufalliger Effekt des
Betriebs und ejjximn = Resteffekt.

Der Schwellenwert fiir Signifikanz lag fiir dieses Modell ebenfalls bei P < 0,05.
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Tabelle 2: Spezifische Zusammenfassung der PCR-Daten fiir die 6 unterschiedlichen Gene
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In APS sollten von TierZucht-GI Selektionsindizes und Gesamtzuchtwerte entwickelt werden,
die die Merkmale der konventionellen Leistungspriifung und der neuen
Fleischqualititsmerkmale sowie die geschétzten genetischen Parameter beriicksichtigen.
Mittels Selektionsindexmethodik wurde evaluiert, welche ziichterische Strategie mit welchen
wirtschaftlichen Gewichtungsfaktoren den hdochsten Zuchtfortschritt pro Generation und die
hochste Genauigkeit im Gesamtzuchtwert impliziert. Dazu wurde ein eigenes
Selektionsindexprogramm der Arbeitsgruppe in GieBlen, welches in der Computersprache R
geschrieben ist, fiir die Strukturen in der Fleischrinderzucht angepasst und dariiber hinaus so
weiterentwickelt, dass auch Genotypisierungsergebnisse als Informationsquellen fiir die
Zuchtwertschétzung berticksichtigt werden konnen. Es wurden vorrangig solche ziichterischen
Szenarien evaluiert (weitere Anpassungen fiir betriebliche Besonderheiten sind aber im
Programm flexibel moglich), die auf Ergebnissen der Eigenleistungspriifung des
Selektionskandidaten und zusédtzlich auf seinen Genotypisierungsergebnissen beruhen. Dabei
wurden a) die Genauigkeiten der geschitzten Zuchtwerte und b) die O6konomischen
Merkmalsgewichtungen im Zuchtziel je genetischer Standardabweichung variiert. Somit kann
auch zukiinftig fiir verbesserte genomische oder konventionelle Zuchtwertschitzungen mit
hoheren Genauigkeiten das passende Zuchtszenario gewahlt werden. Auf die Darstellung der
Programmierdetails wird hier verzichtet, aber gerne kann Zuchtorganisationen oder
interessierten Ziichtern der Programmcode zur Verfligung gestellt werden. Mit einer Anleitung
sollte eine nutzerfreundliche Bedienung gegeben sein.

In AP6 wurde der der IMF-Datensatz aus AP4 beriicksichtigt, um fiir den
Fleischqualititsparameter IMF mogliche Genotyp-Umwelt (Klima)—Interaktionen nachweisen
zu konnen. Angelehnt an das Vorgehen von AP2 und AP3 wurden mittels Berechnungen zu
Koordinatensystemen den Betrieben die jeweils ndchstgelegene Wetterstation zugeordnet. Die
Klimadaten der entsprechenden Stationen wurden heruntergeladen und zur Berechnung des
THI (Formel siche AP2) genutzt. Ergéinzt wurden diese Daten von Wetterstationen durch eigene
engmaschige Klimaaufzeichnungen fiir einige Betriebe. Als relevanter Zeitraum wurden die 30
Tage vor der Schlachtung herangezogen. Fiir diesen Zeitraum wurde ein mittlerer THI (mTHI)
berechnet. Jedem Tier konnte demnach ein mTHI-Wert fiir den 30-Tage-Zeitraum vor seiner
Schlachtung zugeordnet werden. Um entsprechende Zeitgefdhrtengruppen fiir die
Zuchtwertschitzung modellieren zu kdnnen wurden nur Betriebe mit mindestens 4 Datenséitzen
in den folgenden genetischen Analysen beriicksichtigt. Der Datensatz umfasste danach noch
353 Tiere. Zur Berechungen moglicher Genotyp-Klimainteraktion wurde mit Hilfe des R-
Pakets ,,segmented” (Muggeo, 2008) ein Regressionsmodell mit Change-Point-Schitzung
definiert, um den mTHI-Schwellenwert zu berechnen, bei dem die lineare Verteilungslinie der
IMF-Daten gebrochen wird. Das zugehorige Modell ist im Folgenden beschrieben:

Vijkimn = Pt fi +8j + ysk + t1 + am + €ijkimn

wobei y = Beobachtungen fiir IMF-Werte; p = allgemeiner Mittelwert; f; = fixer Effekt fiir den
Betrieb (1 bis 12); sj = fixer Effek des Geschlechts (Bulle, Ochse oder weiblich); ysk = fixer
Effekt der Jahreszeit im Jahr (1 bis 12); t; = Kovariable fiir mTHI 30 Tage vor der Schlachtung;
am = Kovariable des Alters bei Schlachtung (Tage) und ejjximn = Resteffekt.

Dabei ergab sich ein Schwellenwert von mTHI = 50. Dementsprechend wurde der mTHI in
zwei Klassen (Thermoneutrale Konditionen (mTHI < 50) und Hitzetress-Konditionen (mTHI
> 50)) aufgeteilt. Zur Berechnung mdglicher Genotyp-Klimainteraktionen wurden
anschliefend 2-Merkmals-Modelle definiert, in denen der IMF entsprechend der mTHI-

29



Klassen als unterschiedliche Merkmale betrachtet wurden. Die bivariaten Tiermodelle sind im
Folgenden in Matrix-Schreibweise dargestellt:

yl] _ [x 0] [bl] [21 0] [ul] . [e1]
Va2 0 X, b2110 Z,1 W, €,
wobei y1 und y2 den IMF in den zwei unterschiedlichen klimatischen Umgebungen
reprasentieren. Die Vektoren der Merkmale 1 (b1) und 2 (b2) beinhalten den fixen Effekt des
Betriebs, des Geschlechts, der Rasse und der Jahreszeit im Jahr; u1 und uz sind Vektoren des
additiv-genetischen Tiereffekts der zwei Merkmale; und e1 und ez sind Vektoren des zufélligen

Resteffekts fiir beide Merkmale. X1, X2, Z1, und Z2 sind Inzidenzmatrizen fiir b1, b2, u1, und
u.

Die Varianz-(Ko)Varianz Struktur der Zufilligen Effekte war:

ui| [811A 812A 0 0
uz|_|821A 822A 0 0
var e1 0 0 r11 0
e 0 0 0 rp2

wobei g11 und g22 additiv-genetische Varianzen der zwei Merkmale waren; gi12 and g21 waren
additive-genetische (Ko)Varianzen zwischen beiden Merkmalen; A war die additive-genetische
Beziehungsmatrix basierend auf Pedigree-Daten und ri1 und r22 waren Restvarianzen beider
Merkmale.
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3. Ergebnisse

AP1: Insgesamt wurden 539 Proben von RHV-Tieren, 42 Angusproben, 22 Gelbviehproben
und 2 Glanrindproben beziiglich IMF analysiert. Der mittlere IMF-Gehalt der
Gesamtpopulation liegt bei 2,5 %. Die Werte streuen von 0,2 % IMF bis 22,9 % IMF. In diese
Werte ist sowohl das Fleisch von Bullen und Altkiihen als auch von Firsen und Ochsen
einbezogen. Zwar wude eine Vielzahl von Betrieben mit RHV-Tieren ausfindig gemacht,
allerdings konnten nicht alle Betriebe verldsslich bzw. regelmiBig Fleischproben liefern.
Dariiber hinaus sind nicht alle RHV-Betriebe durchorganisierte Fleischerzeuger, sondern
fokussieren sich auf die Zucht der Tiere ohne systematische Schlachtungen.
Aufgrund der lokal breit gestreuten Fleischprobengewinnung ist dennoch davon auszugehen,
dass die Ergebnisse dieses Projekts einen repridsentativen Gesamtiiberblick iiber die
vollstindige RHV-Population liefern. Es sind sowohl die RHV-Betriebe aus einer der
Ursprungsregionen der Rasse, dem Harz, als auch die zahlenmifBig groBten RHV-Betriebe in
diesem Projekt vertreten. Die vorliegende Studie fokussierte auf Betriebe, die in
Zichtervereinigungen organisiert oder engen Kontakt zu Ziichtervereinigungen haben. Es ist
aber nicht auszuschlieen, dass in Deutschland weitere RHV-Betriebe lokalisiert sind, die
Rinder der Rasse RHV zur Fleischproduktion vermarkten.

Wie erwartet zeigte sich, dass vor allem das Farsen- und Ochsenfleisch hohere IMF-Gehalte
aufwies. Allerdings streuten in allen Kategorien die Auspragungen der Merkmale erheblich. Da
insbesondere die Fleischproben von Féarsen hohe IMF-Gehalte lieferten und auch eine geringe
Zahl der Fleischproben von Ochsen mittlere bis hohe Werte zeigte, ist davon auszugehen, dass
eine besondere Fleischqualitdt des Roten Hohenviehs nicht per se gewéhrleistet ist. Dariiber
hinaus wurden Betriebe mit besonders hohen mittleren IMF-Gehalten mehrfach besucht, um
besondere Managementmalinahmen oder {iberbetriebliche Zusammenarbeiten zu eruieren. Es
stellte sich jedoch heraus, dass alle Betriebe von starker Heterogenitdt gepréigt sind und nicht
per se ein Betrieb besonders herausstach. Allerdings lieferten alle Betriebe mit mittleren IMF-
Werten iiber 5 % regelmiBig Fleisch von Ochsen oder Farsen ab. Dies bestitigt die
vorliegenden wissenschaftlichen Erkenntnisse, dass Féarsen- und Ochsenfleisch weit hohere
IMF-Anteile aufweist. Den RHV-Haltern wird deshalb ausdriicklich empfohlen, ebenfalls
durch zielgerichtete Maflnahmen wie beispielsweise die frithe Kastration oder die Fiarsenmast
die Grundlage fiir einen hohen IMF-Anteil im Fleisch zu stellen und durch eine gezielte
Fiitterung ein hohes Qualititsniveau anzustreben.

AP2: Im Rahmen der phénotypischen Untersuchungen zu den Auswirkungen des Klimas auf
die Merkmale der routinemifBigen Leistungspriifung zeigte sich ein deutlich negativer Einfluss
von extremen klimatischen Bedingungen, insbesondere von HS. Dabei zeigten sich die
stiarksten Beeintrachtigungen von hohem mTHI oder einer hohen nHS auf das Geburtsgewicht,
wenn die Hitzebelastung vor Herbstgeburten auftrat. Ahnliche Ergebnisse zeigten sich fiir die
Wahrscheinlichkeit fiir das Auftreten von Totgeburten, was auf eine erhohte Sensitivitat
gegeniiber Hitzestress wiahrend der grundsitzlich kiihleren Herbstmonate hindeutete. Die
Gewichtszunahmen (200 Tage-Zunahme und 365 Tage-Zunahme) wurden am stérksten durch
Hitzestress wéhrend des 42 Tage-Zeitraums und des 56 Tage-Zeitraums nach der Geburt
beeintrachtigt. AuBBerdem zeigte sich, dass Kilber, die im Sommer geboren wurden und vor
oder nach der Kalbung unter Hitzestress litten, geringere Gewichtszunahmen aufwiesen als
Kilber, die in kiihleren Jahreszeiten geboren wurden. Verldngerte Zwischenkalbezeiten traten
vor allem auf, wenn die Tiere nach Friihlingsgeburten unter Hitzestress litten, was ebenfalls auf
eine erhohte Sensitivitdt auf Hitze wihrend der kiihleren Jahreszeiten hinwies.
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AP3: Bei der Schitzung genetischer Parameter und Zuchtwerte flir die Merkmale der
routineméfigen Leistungspriifung unter Einbezug von HS-Indikatoren in die erweiterten
statistischen Modelle zeigten sich, je nachdem welcher Beobachtungszeitraum betrachtet
wurde, direkte und zeitversetze Effekte von klimatischem Stress auf die additiv genetischen
Varianzen und Heritabilititen aller untersuchten Merkmale. Besonders hoben sich dabei die
Effekte von Hitzestress hervor. Teilweise zeigten sich aber auch Effekte durch Kéltestress.
Aufgrund der hoheren Heritabilitdten kann der Zuchterfolg fiir Leistungsmerkmale erhdht sein,
wenn die Muttertiere wéahrend der Spattrichtigkeit unter Hitzestress leiden oder wenn die
Kiélber in den ersten Lebenswochen Hitzestress ausgesetzt sind, was auf eine ausgeprigtere
genetische Differenzierung aufgrund zeitversetzter klimatisch schwieriger Gegebenheiten
hindeutet. Aus genetischer Perspektive konnen derartige Ergebnisse mit genomischen
Modifikationen (Epigenetik) in Verbindung stehen, die durch intrauterinen Hitzestress wahrend
der Spattrachtigkeit verursacht werden. Um diese Hypothese bestitigen zu konnen, sind jedoch
weitere Untersuchungen auf molekulargenetischer Ebene erforderlich. Der Einfluss von
Hitzestress, ob intrauterin oder direkt, zwischen unterschiedlichen mTHI- und nHS-Klassen
verursachte im gleichen Merkmal genetische Korrelationen <0.8, was auf Genotyp-
Umweltinteraktionen hinweist. In Abhdngigkeit der klimatischen Gegebenheiten ergaben sich
zusitzlich substanzielle Anderungen der Zuchtwerte ausgewihlter Bullen (Bullen mit mehr als
180 Nachkomen) fiir die untersuchten Leistungsmerkmale, was diese Ergebnisse unterstiitzt.
Die starke Variation der Zuchtwerte iiber die mTHI- und nHS-Klassen hinweg erdffnet
Moglichkeiten bei einer gezielten Bullenselektion in Hinblick auf eine verbesserte Robustheit
von extensiv gehaltenen Rassen wie dem Roten Hohenvieh.

AP4: Mittels Einmerkmals-Tiermodellen ohne Beriicksichtigung des maternalen genetischen
Effekts (Modell 1) wurde eine hohere additiv genetische Varianz, eine deutlich hohere
Restvarianz und eine hohere direkte Heritabilitit (h,> = 0,58) fiir den IMF geschiitzt im
Vergleich zu Einmerkmals-Tiermodellen mit Beriicksichtigung der maternal genetischen
Komponente (Modell 2). Die maternale Heritabilitit lag mit hm”> = 0,47 leicht hher als die
direkte Heritabilitit h,> = 0,43. Der maternale genetische Effekt sollte demnach zukiinftig
dringend in der Zuchtwertschétzung fiir Fleischqualitdtsmerkmale beriicksichtigt werden, was
auch ein zusitzlicher Erkenntnisgewinn des Forschungsvorhabens ist. Die Ergebnisse des
Mehrmerkmals-Tiermodells ohne Beriicksichtigung des maternalen genetischen Effekts
(Modell 3), in dem neben dem IMF auch die Merkmale GG, 200TG und 365TG mit einbezogen
waren, zeigten fiir den IMF eine Heritabilitdt von 0,71. Wéhrend zwischen den Merkmalen der
Gewichtsentwicklung (GG, 200TG und 365TG) durchweg eine positive genetische Korrelation
im mittleren bis hohen Bereich mit niedrigen Standardfehlern bestand, konnte zwischen dem
IMF und den Merkmalen der Gewichtsentwicklung lediglich fiir das GG und das 200TG eine
positive gentische Korrelation im moderaten bzw. niedrigen Bereich nachgewiesen werden
(GG:IMF = 0,37 £ 0,16; 200TG:IMF = 0,16 + 0,17). Zwischen dem IMF und dem 365TG
bestand eine negative genetische Korrelation (365TG:IMF = -0,13 £+ 0,11). Eine gezielte
Selektion auf hohe IMF-Werte geht demnach tendenziell mit verringerten Jahrlingsgewichten
einher.

540 RHV Fleischproben wurden beziiglich der Fleischqualititsparameter mit den aus
spezialisierten Rassen bekannten 6 wichtigen Genen fiir Fleischqualitit (DGATI, CAPNI,
FABP4, RORC, TG und CAST) assoziiert. Leichte Unterschiede in der Anzahl der analysierten
Proben je Gen (Bandbreite von 535 bis 540) sind auf vereinzelt auftretende Ausfille bei der
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PCR zuriickzufiihren. Ein signifikanter Einfluss des Gens auf das Fleischqualititsmerkmal IMF
wurde lediglich fiir den g.566T>G-SNP des Gens RORC nachgewiesen (P < 0,05). Somit zeigt
sich, dass trotz der hohen Erblichkeit fiir IMF eine Vielzahl an Genen mit kleinen Effeketen an
der Merkmalsausprigung beteiligt sind (Bestitigung des infinitesimalen Modells der
Vererbung).

Dabei stellte sich das Ergebnis fiir das RORC-Gen folgendermal3en dar:

Genotyp GG: 6,10 £+ 1,00 % IMF -> Genotypfrequenz: 7 %
Genotyp GT: 4,90 £ 0,90 % IMF -> Genotypfrequenz: 39 %
Genotyp TT: 4,70 + 0,80 % IMF -> Genotypfrequenz: 54 %

Die Allelfrequenz des favorisierten g.566*G-Allels liegt bei 26 %, die Frequenz des
homozygoten Genotyps GG, der in der vorliegenden Studie mit einem signifikant hoheren IMF
assoziiert war, liegt bei 7 %. In anderen Studien ist allerdings der Genotyp g.566*TT mit einem
hoheren IMF-Gehalt assoziiert, was wir hier nicht bestitigen konnten. Die Genotypfrequenz
dafiir liegt in der untersuchten Population allerdings noch bei 54 %. Uber die Auswertung der
Genotypisierungsdaten oder zukiinfitige weitreichende Sequenzstudien des RORC-Gens in
RHV muss gepriift werden, ob sich diese entgegengesetzten Assoziationen durch mogliche
Kopplungen zu anderen SNPs erkldren lassen.

Bei Betrachtung der Allel- und Genotypfrequenzen der anderen 5 untersuchten Gene zeigte sich
insbesondere im FABP4 eine (nicht signifikante) tendenzielle Bestitigung der in der Literatur
beschriebenen Assoziation des Allels g.131*G mit einem hohen IMF auch fiir die RHV-
Population.

APS: Samtliche berechneten Zuchtszenarien ermoglichen sowohl einen Gesamtzuchtfortschritt
pro Generation als auch Zuchtfortschritt in allen Einzelmerkmalen. Insbesondere eine stéirkere
wirtschaftliche Gewichtung fiir das 200 Tage-Gewicht (200TG) fiihrt zu einem hdheren
Gesamtzuchtfortschritt ~ verglichen = mit  identischer = Merkmalsgewichtung  aller
Zuchtzielmerkmale je genetischer Standardabweichung. Weiter féllt auf, dass doch ein deutlich
hoherer Gesamtzuchtfortschritt realisiert werden kann, wenn der Selektionskandidat fiir das im
Labor gemessene Fleischqualititsmerkmal IMF im Zuchtziel (IMF-LAB) einen genomischen
Zuchtwert hat. Eine Zucht auf Eigenleistung ganz ohne genomische Zuchtwerte ist nur dann
konkurrenzfédhig mit den entsprechenden genomischen Szenarien, wenn die Genauigkeit des
genomischen Zuchtwertes fiir IMF-LAB unter 0,40 liegt. Im vorliegenden Projekt konnte aber
schon anhand einer recht kleinen Lernstichprobe mit etws mehr als 500 genotypsierten RHV-
Tieren gezeigt werden, dass fiir moderat bis hoch erbliche Merkmale der Fleischqualitit
Genauigkeiten iiber 0,40 realisiert werden. Weiter konnten wir zeigen, dass auch andere Rassen
mit dhnlichem Zuchtziel und dhnlichne Produktionsbedingungen in die RHV-Lernstichprobe
integriert werden konnen.

AP6: Bei der Schitzung genetischer Parameter fiir das Fleischqualititsmerkmal IMF unter
Einbezug des Unwelt- bzw. HS-Indikators mTHI in das erweiterte statistische Modell zeigte
sich ein deutlicher Effekt auf die additiv genetische Varianz und die Heritabilitdt. Zwar lagen
die Heritabilitidten fiir den IMF in beiden Vergleichsklassen des mTHI (mTHI < 50 und
mTHI > 50) im hohen Bereich, die Heritabilitdt war jedoch unter HS-Bedingungen um 0,26
hoher verglichen mit klimatisch neutralen Bedingungen. Der Zuchterfolg fiir das Merkmal IMF
kann demnach erhoht werden, wenn die Tiere in den 30 Tagen vor der Schlachtung mit
herausforderndenen =~ Umweltbedingungen  konfrontiert ~ sind. =~ Unter  derartigen
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Herausforderungen werden genetische Unterschiede zwischen Tieren einfach besser deutlich
und somit ist von einer Stallhaltung der RHV-Tiere abzuraten. Ahnlich waren die Ergebnisse
fir die Gewichte und Wachstumsmerkmale, also eine eine ausgeprigtere genetische
Differenzierung unter klimatisch schwierigeren Gegebenheiten. Zwischen den IMF-
Merkmalen, erhoben in unterschiedlichen mTHI-Klassen, betrug die genetische Korrelation
-0,75 £ 0,35, was auf eine deutliche Genotyp-Umweltinteraktionen hinweist.

AP7: Auf Basis der Ergebnisse der im Rahmen des Projektes durchgefiihrten Analysen lassen
sich die folgenden Empfehlungen formulieren:

Um eine erhohte Fleischqualitidt bei RHV-Tieren zu erreichen, werden verschiedene
MaBnahmen, wie die Kastration, eine intensivere Fiitterung oder auch eine gezielte
Zuchttierauswahl mit Hilfe friihzeitig durchgefiihrter Genanalysen, empfohlen. Dafiir
spricht die starke Variation der IMF-Werte inerhalb der analysierten RHV-Stichprobe
und der Nachweis, dass zumindest eines der analysierten Gene signifikant mit dem IMF
der Population in positivem Zusammenhang steht. Zukiinftig kann die individuell
vorliegende Genvariante anhand einer Haarprobe bestimmt werden und als Kriterium
zur Zuchttierauswahl eingesetzt werden. Auch die hohe Erblichkeit des Merkmals IMF
spricht dafiir, dass sich die Fleischqualitit ziichterisch verbessern ldsst. Im Bestreben
den Erhalt der Rasse auch zukiinftig zu sichern, stellt die gezielte Ausnutzung des
Potenzials der Fleischqualitdt durchaus eine Chance dar. Dabei steht diese Chance nicht
zwangsldufig mit dem Gedanken, die Rasse in seiner Urspriinglichkeit zu erhalten und
sie auch weiterhin hauptsidchlich in der Landschaftspflege und Mutterkuhhaltung
einzusetzen, in Konflikt. Denn auf Basis der geschétzten Zuchtwerte fiir IMF und der
vorliegenden SNP-Markerdaten konnen weitefithrend gezielte Anpaarungen zur
Realisierung von Zuchtfortschrittt, aber gleichzeitiger Beriicksichtung von genetischer
Diversitit, durchgefiihrt werden.

Die Ergebnisse der Auswertungen zum Einfluss des Klimas auf die Leistungs- und
Fruchtbarkeitsmerkmale sowie den IMF machen deutlich, dass der Faktor ,,Hitzestress*
auch bei einer ,,robusten® Rasse wie dem RHV mit deutlichen Einbuflen verbunden ist.
Das gilt insbesondere fiir die Jahre wéhrend der Projeklaufzeit, da hier der klimatische
Einfluss auch auf die natiirliche Futtergrundlage eingewirkt hat. Besonders wéahrend der
generell kiithleren Herbst- oder Frithlingsmonate reagieren die Tiere besonders sensibel
auf auftretende Hitze. Aber auch linger auftretende Hitzeperioden im Sommer wirken
sich negativ auf die Gewichtsentwicklung der Tiere aus. Dabei spielen auch
zeitversetzte Wirkungen von intrauterinem HS, sowie transgenerationale Effekte, eine
Rolle. Die Ergebnisse unterstreichen die Notwendigkeit auch unter extensiven
Haltungsbedingungen klimatische Stresssituationen, insbesondere Hitzestress, zu
vermeiden. Hier stehen das Anbieten von Schatten auf den Weideflichen sowie der
uneingeschrankte Zugang zu Wasser im Hauptfokus.

Auch auf die genetischen Parameter und Zuchtwerte fiir die Merkmale der
routineméligen Leistungspriifung sowie den IMF verursachten herausfordernde
klimatische Bedingungen, sei es wahrend der Spéttrachtigkeit, wéhrend der ersten
Lebenswochen des Kalbes oder wihrend der 30 Tage vor der Schlachtung erhdhte
additiv genetische Varianzen und Heritabilitdten. Fiir den Zuchtfortschritt bedeutet dies,
dass extreme klimatische Bedingungen wihrend der untersuchten Zeitrdume in diesen
Merkmalen begiinstigend wirken konnen. Auch konnten Genotyp-Klimainteraktionen
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nachgewiesen werden. Wir empfehlen daher zukiinftig den Faktor ,Klima* in den
Mischmodellgleichungen der Zuchtwertschitzung einzubeziehen. Allerdings
reflektieren die Ergebnisse auch einen Zielkonflikt: Zum einen tragen raue
Umweltbedingungen wie Hitzestress zu einer genaueren genetischen Differenzierung
und genaueren Zuchtwertschitzung bei, aber auf rein phianotypischer Ebene wird jeder
RHV-Ziichter und -Halter versuchen, Stressbedingungen zu vermeiden. Wir empfehlen
daher auf Basis der Ergebnisse die Selektion von robusten Tieren, also solche RHV-
Kithe und -Bullen, die konstante und hohe Zuchtwerte iiber den gesamten
Umweltgradienten hinweg aufweisen.

Aufgrund des signifikanten Zusammenhangs zwischen dem g.566T>G-SNP des Gens
RORC mit dem IMF und dem tendeziellen Zusammenhang zwischen dem g.131C>G-
SNP des Gens FABP4 und demselben Merkmal, empfehlen wir die Genotypen dieser
zwei Gene zukiinftig anhand einer Haarprobe potenzieller Zuchttiere von TierZucht-GI
frithzeitig bestimmen zu lassen. Die gewonnene Information der Genanalysen kdnnen
dann von Ziichtern fiir die Selektion auf einen erhdhten IMF genutzt werden.

Um einen hoheren Gesamtzuchtfortschritt zu realisieren empfehlen wir weiterhin die
stirkere wirtschaftliche Gewichtung des 200TG in den Zuchtszenarien, sowie den
Einbezug eines genomischen Zuchtwerts im Zuchtziel des im Labor gemessenen
Fleischqualitdtsmerkmals IMF. Die hohen Erblichkeiten fiir IMF zeigen, dass Zucht auf
Fleischqualitdt in Deutschland endlich routinemdfig in die Zuchtprogramme
implementiert werden sollte.
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3.1 Ausfiihrliche Darstellung der wichtigsten Ergebnisse

AP1/AP2: Abbildung 5 gruppiert die teilnehmenden RHV-Betriebe anhand ihrer angegeben
Tierzahl zu Beginn des Projektes und anhand der Bundeslénder. In dieser Abbildung wurden
zwei der besuchten Betriebe nicht mit einbezogen, da sie angaben, ihre Tiere nicht zur
Fleischerzeugung zu halten, sondern lediglich zu Tourismuszwecken oder als Pensionstiere fiir
Reitanlagen. Ein GroBteil der RHV-Betriebe und -Halter konnte in den Mittelgebirgsregionen
NRWs, Hessens und Thiiringens ausfindig gemacht werden. Insgesamt variieren die Tierzahlen
zwischen 15 Tieren und 616 Tieren je Betrieb. Vier der zahlenméBig groBten Betriebe befinden
sich im Harz, einer der Ursprungsregionen des Roten Hohenviehs. Insgesamt halten fiinf der
Betriebe iiber 100 Tiere.

700
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Abbildung 5: Gruppierung der teilnehmenden Betriebe anhand ihrer angegebenen Tierzahl und anhand der
Bundeslédnder.

Ein Grofteil der Betriebe gab an, die Tiere vordergriindig zu Landschaftspflegezwecken zu
nutzen. Allerdings konnen vor allem in der Kombination Landschaftspflege und
Fleischerzeugung Uberschneidungen auftreten. Mindestens drei der Landwirte, die die
Landschaftspflege als Produktionsrichtung vor der Fleischproduktion nannten, vermarkten
auch einen Grofteil ihres Fleisches direkt und umgekehrt. Die Kategorien sind in diesem Falle
nicht statistisch zu interpretieren, sondern sollen lediglich eine Tendenz abbilden. Mit
Ausnahme eines Maisters halten alle Betriebe ihre Tiere mindestens wihrend der
Vegetationsperiode in Weidehaltung. Vier der Betriebe gaben an, ihre Tiere ganzjéhrig auf der
Weide mit entsprechender Offenstallhaltung zu halten, die anderen Betriebe greifen je nach
Witterung ab Oktober / November auf Winterstallsysteme zuriick.
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Abbildung 6 visualisiert die Betriebe anhand ihrer Hauptproduktionsausrichtung (Farbe) in
Verbindung mit dem Roten Hohenvieh und der jeweiligen RHV-Tierzahl im Bestand (GrofB3e
des Vierecks). Transparent markierte Betriebe wirtschaften als Nebenerwerbsbetrieb oder in
der Hobbyhaltung. Die Buchstaben stehen fiir die einzelnen Betriebe.
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Abbildung 6: Darstellung der Betriebe anhand ihrer Hauptproduktionsausrichtung (Farbe) und der jeweiligen Tierzahl
(GroBe des Vierecks).

Die Ergebnisse der Analyse des intramuskuldren Fettgehaltes als Merkmal der sensorischen
Fleischqualitit sind in Abbildung 7 nach Geschlecht differenziert dargestellt. Insgesamt
streuten die IMF-Gehalte der gesamten RHV-Population zwischen 0,02 % IMF und 22,9 %
IMF. Der mittlere IMF-Gehalt aller RHV-Proben liegt bei 2,5 % (SD: 2,8).

Betrachtet man die Variation der IMF-Gehalte nach Geschlecht wird deutlich, dass das Fleisch
der Proben von Ochsen mit Mittelwerten von 5,9 % den hochsten IMF (SD: 4,7) aufwies. Die
mittleren IMF-Werte von Férsen-Fleisch lagen bei 4,7 %, das Fleisch von Bullen zeigte
Mittelwerte von 1,7 %. Insgesamt wurden fiir 17 Proben, darunter von 7 Farsen, 5 Ochsen, 3
Kiihen und 2 Bullen, IMF-Werte iiber 10 % analysiert.

In einem generalisierten linearen Modell wurden flir die NIRS-IMF-Gehalte die
Einflussfaktoren Schlachtalter, Geschlecht und Produktionsausrichtung analysiert. Dabei
wurden signifikante Einfliisse von Geschlecht (P < 0,01) und Produktionsausrichtung (P <0,05)
ermittelt. Das Schlachtalter hatte nur tendezielle Einfliisse (P < 0,06) auf den IMF-Wert. Fiir
den Betrieb als zufdlligen Effekt wurden keine signifikanten Einfliisse ermittelt (P > 1,0). Die
Ergebnisse des gemischten linearen Modells unterstiitzen die Annahme, dass der
intramuskuldre Fettgehalt vor allem durch das Geschlecht beeinflusst wird. Auch die
Produktionsrichtung des Betriebes zeigte in der vorliegenden Studie signifikante Einfliisse auf
den intramuskuldren Fettgehalt. Somit zeig sich, dass bei der Beriicksichtigung der
Produktionsrichtung der allgemeine Betriebseffekt von eher untergeordneter Bedeutung ist.
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Abbildung 7: Variation der IMF-Gehalte innerhalb der RHV-Population, differenziert nach Geschlecht.

AP2: Aufgrund der Vielzahl von Modellen, die im Rahmen der phinotypischen Auswertung
des Einflusses von HS-Indikatoren auf die Merkmale der routinemaBigen Leistungspriifung
berechnet wurden, sollen lediglich die wichtigsten Ergebnisse in diesem Kapitel ausfiihrlich
dargestellt werden. Eine Vielzahl von Tabellen, die die Ergebnisse aller Berechnungen
beinhalten, findet sich im Anhang (Anhang 3).

Tabelle 3 (Signifikanztabelle) zeigt, welche Merkmale durch die HS-Indikatoren ,,Mittlerer
Temperature-Humidity Index* (mTHI) und ,,Anzahl Hitzetage* (mTHI > 60; = nHS)) wéhrend
der unterschiedlichen Beobachtungszeitraume, beeinflusst waren. Das Geburtstgewicht (GG)
war lediglich durch den HS-Indikator nHS im prédnatalen 7 Tage-Zeitraum signifikant
beeinflusst (P < 0,05). Hochstsignifikante Einfliisse (P < 0.001) der HS-Indikatoren auf die 200
Tage-Zunahme (200TZ) und die 365 Tages-Zunahme (365TZ) zeigten sich lediglich in den
mehrwdochigen Beobachtungszeitrdumen (42 Tage und 56 Tage) postnatal. Das
Fruchtbarkeitsmerkmal ,,Zwischenkalbezeit” (ZKZ) wurde signifikant durch den HS-Indikator
nHS in den mehrwochigen Beobachtungszeitraumen (42 Tage und 56 Tage) prénatal
beeinflusst, das Merkmal ,,Wahrscheinlichkeit fiir Totgeburten* (TG) wurde durch die HS-
Indikatoren zu keinem Beobachtungszeitraum beeinflusst (n.s.). Ein signifikanter Einfluss
beider innerhalb der Kalbesaison genesteten HS-Indikatoren zeigte sich fiir alle Merkmale und
fiir alle Beobachtungszeitraume.

38



Tabelle 3: Signifikanztabelle: Einfluss der mTHI- oder nHS-Klasse und Einfluss der genesteten mTHI- oder nHS-Klasse

innerhalb der Kalbesaison wihrend der unterschiedlichen Beobachtungszeitriume auf die Leistungs- und
Fruchtbarkeitsmerkmale der routineméBigen Leistungspriifung
Beobachtungszeitraum?
7 Tage 42 Tage 56 Tage
a.p.’ p.p.t a.p. p-p. a.p. p-p.
Merkmal! mTHI-Klasse®
GG, kg ns’ Ns ns
200TZ, kg * ns Ns * ns oA
365TZ, kg ns * * * ns *x
ZKZ,d ns ns ns ns ns ns
TG, % ns ns ns
nHS-Klasse®
GG, kg * ns ns
200TZ, kg ok ns * okox ns ook
ZKZ,d ns ns ok ns Hkk ns
TG, % ns ns ns
mTHI-Klasse genestet innerhalb der Kalbesaison
GG, kg ok Hokk okok
ZKZ’d sk ek skeskosk seskosk sk seskosk
nHS-Klasse genestet innerhalb der Kalbesaison
GG, kg ok Hokk okok
ZKZ’d sk sk % seskosk * seskosk
"Merkmale: GG = Geburtsgewicht; 200TZ = 200 Tage-Zunahme; 365TZ = 365 Tage-Zunahme; ZKZ = Zwischenkalbezeit;

TG = Wahrscheinlichkeit fiir Totgeburt.

?Beobachtungszeitriume: 7 Tage = 7 Tage-Zeitraum; 42 Tage = 42 Tage-Zeitraum; 56 Tage = 56 Tage-Zeitraum

3a.p. = ante partum / prinatal.

“p.p. = post partum / postnatal.
SmTHI = Mittlerer Temperature-Humidity Index.

®nHS = Anzahl Hitzetage.
"ns = nicht signifikant.

*P < 0,05; **P < 0,01; ***P < 0,001.

Im durch die nHS signifikant beeinflussten prénatalen 7 Tage-Zeitraum war das GG am
niedrigsten (35,8 + 0.61 kg), wenn die nHS die hochste Klasse (6 bis 7 Tage) erreichte. Auch
wihrend der letzten 6 bis 8 Wochen der Trachtigkeit (42 Tage- und 56 Tage-Zeitraum a.p.) war
ein mTHI > 60 und eine nHS >30 wihrend der 56 Tage a.p. mit einem reduzierten GG assoziiert
(n.s.). Saisonale Effekte auf das GG von Kéilbern mit hoheren GG wihrend der kiihleren Monate
des Jahres wurden bereits in Holsteinkélbern nachgewiesen (Linden et al., 2009). Die zeitlich
verzogerte negative Wirkung von HS wiéhrend der letzten 6 Wochen der Trichtigkeit auf das
GG von Kiélbern und sogar auf das Jahrlingsgewicht wurde ebenfalls schon fiir Holsteinkélber
beschrieben (Monteiro et al., 2016). Griinde fiir derartige zeitversetzte Effekte von HS kdnnen
a) eine reduzierte Trachtigkeitsdauer um 4 Tage (Tao et al., 2012), b) eine Plazenta-Insuffizienz
mit intrauteriner Wachstumshemmung (Yates et al., 2011), oder c¢) fotale Hyperthermie,
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verursacht durch die steigende Korpertemperatur des Muttertieres (Faurie et al., 2001) sein.
AusBerdem wurden bei Milchkiihen eine durch HS verursachte Reduktion der Futteraufnahme
(Ominski et al., 2002) sowie eine verkiirzte Futter- und Ruminationsdauer pro Tag (Halli, 2018)
nachgewiesen, was sich negativ auf die Kondition der Tiere auswirkt. Ein schlechter
Erndhrungszustand kann sich dann wiederum negativ auf das GG des Nachwuchses auswirken,
wie es fiir primipare Kiihe bereits beschrieben wurde (Drennan, 1979). Bei Betrachtung der
genesteten Effekte der HS-Indikatoren innerhalb der Saison wurden reduzierte GG bei HS-
Konditionen vor Herbstgeburten gefunden, was auf eine erhdhte Sensibilitit gegeniiber
auftretender Hitze wahrend der generell kiithleren Herbstmonate hinweist. Weiterhin wirken
eine zum Ende des Sommers gegebene schlechtere Qualitit des Griinlandbewuchses und auch
eine schlechtere Futterverfiigbarkeit negativ auf die GG.

Das Merkmal 200TZ wurde durch den mTHI prénatal lediglich im 7 Tage-Zeitraum signifikant
beeinflusst, wobei ein mTHI > 60 mit den niedrigsten 200TZ assoziiert war (202.4 + 3.76 kg).
Ebenso negativ beeinflussten hohe nHS wihrend des 7 Tage- (P < 0,01) und des 42 Tage-
Zeitraumes (P < 0,05) die 200TZ. Wiahrend der Trockenstehphase hitzegestresste Milchkiihe
zeigten einen Riickgang der Milchleistung bis zur 30. Laktationswoche (Fabris et al., 2019),
was im Falle von Mutterkiihen zu reduzierten Zunahmen der Kélber fiihren konnte. Hitzestress
wiéhrend der Spéttriachtigkeit konnte aullerdem das fotale Genom epigenetisch modifizieren
woflr es bereits Ansitze gibt (Sakatani, 2017; Skibiel et al., 2018) und was sich negativ auf die
Leistung der Kilber auswirken konnte (Monteiro et al., 2016; Tao et al., 2012). Waren die
Kélber in den 7 Tagen bzw. den 56 Tagen nach ihrer Geburt einem mTHI > 60 ausgesetzt, so
zeigten sich die niedrigsten 200TZ von 203 +4.41 kg (7 Tage-Zeitraum; n.s.) bzw. 201.6 £3.19
kg (56 Tage-Zeitraum; P < 0,001)). Auch hohe nHS wihrend der ersten 6 bis 8 Wochen nach
der Geburt hatten einen hochstsignifikanten negativen Einfluss auf die 200TZ. Derartige
hitzestressbedingte Effekte mit reduzierten Zunahmen wurden schon in Kreuzungs-Kélbern
(Habeeb et al., 2011) und auch in Feedlot-Farsen (Mitlohner et al., 2001) nachgewiesen. Bei
Betrachtung der genesteten Effekte der HS-Indikatoren innerhalb der Saison zeigten sich die
niedrigsten 200TZ, bei einem mTHI > 60 wihrend der 7 Tage (192.4 + 3.38 kg) bzw. der 56
Tage (184.6 + 3.85 kg) vor Sommergeburten. Ebenso zeigten sich reduzierte 200TZ, wenn der
mTHI wihrend der 7 Tage nach Sommergeburten > 60 war (Abb. 8). Auch hohe nHS vor oder
nach Sommergeburten wirkten sich negativ auf die 200TZ aus (Abb. 9). Insgesamt zeigte sich
fir das Merkmal 200TZ ein starker negativer Einfluss hohem mTHI oder hoher nHS in
Kombination mit der Saison ,,Sommer*, was auch mit einer reduzierten Futterqualitit zu dieser
Jahreszeit zusammenhéngen kann, da das RHV in der Regel wihrend der Sommermonate nicht
zugefiittert wird. Da niedrige nHS wéhrend der Sommermonate mit den hdéchsten 200TZ
assoziiert waren, konnten Anpassungsprozesse wie allmihliche Akklimatisierung (Prosser,
2013) an die klimatischen Bedingungen ebenfalls eine Rolle spielen, die die negativen
Auswirkungen von HS minimieren sollen. In diesem Zusammenhang stellt auch die néchtliche
Abkiihlung eine Moglichkeit der HS-Kompensation dar, die den Tieren zumindest bei einer
moderaten Anzahl von Hitzetagen zu einer kurzzeitigen Hitzetoleranz verhilft (Scott et al.,
1983). Diese Kapazitit ist jedoch begrenzt, beispielsweise bei ldnger andauernder oder auch bei
sehr plotzlich auftretender Hitze (Kadzere et al., 2002), weshalb das Bewusstsein der Landwirte
in Hinblick auf die Wichtigkeit der HS-Priavention dringend geschérft werden sollte.
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Abbildung 8: Least-squares means (LSMeans) mit zugehorigem SE fiir die 200 Tage-Zunahme
(200TZ) in Abhidngigkeit vom mittleren Temperature-Humidity Index (mTHI), genestet innerhalb
der Kalbesaison im postnatalen 56 Tage-Zeitraum. Signifikanzen (P < 0,05) der paarweisen
Vergleiche sind mit den Buchstaben a bis ¢ gekennzeichnet.

Ahnlich wie fiir die 200TZ, zeigt sich auch fiir die 365TZ ein deutlicherer Effekt von HS
wihrend der mehrwdchigen Zeitrdume (42 Tage und 56 Tage) nach der Geburt des Kalbes. In
diesen Zeitraumen waren die 365TZ am niedrigsten, wenn der mTHI > 60 war. Bei Betrachtung
der genesteten Effekte der HS-Indikatoren innerhalb der Saison bewirkte ein hoher mTHI von
50 bis 59 vor Sommergeburten die niedrigsten 365TZ, in allen Zeitrdumen. Das gleiche konnte
fiir diesen mTHI-Bereich im 7 Tage-Zeitraum nach Sommergeburten beobachtet werden. Auch
eine hohe nHS wiéhrend der 42 oder 56 Tage nach Sommergeburten bewirkten reduzierte
365TZ. Die Ergebnisse sprechen daflir, dass die Zunahmen der Kélber stirker von direktem HS
nach der Geburt, als von intrauterinem HS vor der Geburt beeinflusst werden.
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Abbildung 9: Least-squares means (LSMeans) mit zugehdrigem SE fiir die 200 Tage-Zunahme
(200TZ) in Abhidngigkeit von der nHS-Klasse, genestet innerhalb der Kalbesaison im postnatalen
42 Tage-Zeitraum. Signifikanzen (P < 0,05) der paarweisen Vergleiche sind mit den Buchstaben a
bis ¢ gekennzeichnet.
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Die Wahrscheinlichkeiten fiir Totgeburten, die in diesem Projekt berechent wurden, reichten
von 3,1 + 0.7 % bis 6.1 + 1.3 %, was die Angaben aus der Literatur fiir andere Rinderrassen
wie Deutsch Angus (2,6 bis 5,3 %; Miillenhoff, 2008; Hohnholz Bassum, 2019) oder Deutsch
Fleckvieh (0,9 bis 5,4 %; Miillenhoff, 2008) widerspiegelt. Die hochsten Wahrscheinlichkeiten
fiir Totgeburten traten auf, wenn der mTHI wihrend der 42 oder 56 Tage a.p. > 60 war (5.31 £+
1.01 % bzw. 5.37 = 1.01 %). Auch sehr hohe nHS wihrend dieser Zeitrdume verursachten die
hochsten Wahrscheinlichkeiten fiir Totgeburten (5.69 + 1.25 % bzw. 6.07 = 1.33 %) (Abb. 10).
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Abbildung 10: Wahrscheinlichkeit fiir Totgeburten (TG, %) mit zugehorigem SE in
Abhéngigkeit von der nHS-Klasse des 42 Tage- und des 56 Tage-Zeitraums. Signifikanzen
(P <0,05) der paarweisen Vergleiche sind mit den Buchstaben a bis b gekennzeichnet.

Ahnliche Ergebnisse finden sich in der Literatur. So konnte Hovingh (2009) einen Anstieg von
Fehlgeburten wihrend eines plotzlichen Anstiegs der Umgebungstemperatur beobachten und
Avendano-Reyes et al. (2010) fanden hohere Raten von Schwergeburten wihrend der hei3en
Monate des Jahres, verglichen mit den kiihleren Monaten. Auch Monteiro et al. (2016)
berichteten von einer erhdhten Totgeburtenrate bei Kiithen die wiahrend der Trockenstehphase
unter HS litten, verglichen mit Kiihen, die wahrend dieser Zeit gekiihlt wurden.

Sehr hohe mTHI-Werte wéhrend aller a.p.-Zeitrdume, sowie wihrend des 56 Tage-Zeitraums
p.p., waren mit verldngerten ZKZ assoziiert. Eine hohe nHS a.p. bedeutete nicht unbedingt eine
verlangerte ZKZ. Wihrend der p.p.-Zeitraume verursachten hohe nHS jedoch verldngerte ZKZ.
Die Hormonsekretion wird durch Hitze beeinflusst. Zum Beispiel reduziert HS die Plasma-
Konzentration von Ostradiol (Wolfenson et al., 1995), oder Progesteron und erhéht die Plasma-
Konzentration von Prolaktin (Ronchi et al., 2001). Eine reduzierte Ostradiol-Sekretion
verursacht eine verringerte Ausprigung der Anzeichen des Ostrus, Ovulationsstdrungen (De
Rensis und Scaramuzzi, 2003) und verhindert die Luteolyse des Gelbkorpers (Lucy, 2002).
AuBerdem konnen HS-Effekte aus dem Sommer verschleppt werden. Somit kann die
Fruchtbarkeit noch bis zu 2 der kiihleren Herbstmonate lang negativ beeinflusst sein (Negron-
Pérez et al., 2019).
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Abbildung 11: Least-squares means (LSMeans) mit zugehdrigem SE fiir die Zwischenkalbezeit
(ZKZ) in Abhéngigkeit vom mittleren Temperature-Humidity Index (mTHI), genestet innerhalb
der Kalbesaison im postnatalen 42 Tage-Zeitraum. Signifikanzen (P < 0,05) der paarweisen
Vergleiche sind mit den Buchstaben a bis b gekennzeichnet.

Bei Betrachtung der genesteten Effekte der HS-Indikatoren innerhalb der Saison (Abb. 11)
zeigten sich verldngerte ZKZ bei hohen mTHI-Werten vor oder nach Friihlingsgeburten. Auch
eine hohe nHS vor Herbstgeburten oder nach Friihlingsgeburten verursachte lange ZKZ. Diese
Ergebnisse konnten mit einer zu diesen Jahreszeiten verringerten Akklimatisierung an hohe
Temperaturen zusammenhéngen (Prosser, 2013). Da auch die Spermakonzentration von Bullen
durch HS negativ beeinflusst wird, die Anzahl motiler Spermien verringert ist (Methevon et al.,
1998) und Spermiendefekte tendenziell hidufiger auftreten (Nichi et al., 2006), bewirkt dies in
Kombination mit einer verringerten Fruchtbarkeit der weiblichen Tiere und einer zusétzlich
verringerten ~ Akklimatisierung an auftretenden Hitzesituationen eine verringerte
Konzeptionsrate, was wiederum die ZKZ beeinflusst.

Das GG wurde durch einen hohen mTHI und eine hohe nHS vor Herbstgeburten am
deutlichsten beeintrichtigt, was auf eine erhohte Sensibilitdt gegeniiber HS wiéhrend der
generell kiihleren Herbstmonate hindeutet. Ein &hnlicher Effekt wurde flr die
Wahrscheinlichkeit fiir Totgeburten nachgewiesen. Die Zunahmen wurden durch HS am
deutlichsten beeinflusst, wenn dieser wéhrend der mehrwochigen Zeitrdume nach der Geburt
auftrat. Generell hatten Kélber, die wihrend der Sommermonate geboren wurden und dabei vor
oder nach der Geburt unter HS litten, niedrigere Zunahmen als Kélber, die wihrend anderer
Jahreszeiten oder unter kiihleren Bedingungen geboren wurden. Verldngerte ZKZ traten
vorwiegend dann auf, wenn die Kiihe nach Friihlingsgeburten unter HS litten, was die Theorie
der erhohten Sensibilitit gegeniiber HS wihrend der kiihleren Monate hindeutet. Die
Ergebnisse dieser Auswertungen heben die Bedeutsamkeit der HS-Problematik hervor, die auch
in als robust geltenden Rassen Beeintrachtigungen in Leistung und Fruchtbarkeit hervorruft. Es
konnten nicht nur direkte Effekte, sondern auch zeitversetzte Effekte von HS nachgewiesen
werden, was moglicherweise mit epigenetischen Modifikationen des Genoms, hervorgerufen
durch HS, in Zusammenhang steht. Auerdem weisen die Ergebnisse auf eine begrenzte
Kapazitit von Akklimatisierungsprozessen hin, besonders wenn HS wéhrend der generell
kiihleren Jahreszeiten auftritt. Da in extensiven Haltungs- und Produktionssystemen, wie sie fiir
das RHYV iiblicherweise Standard sind, konnen Ventilatoren oder Kuhduschen, wie sie in der
Milchviehhaltung haufig eingesetzt werden, nicht zur Abkiihlung der Tiere genutzt werden.
Das Anbieten von Schatten, auf den Weideflachen kann die Leistung der Tiere jedoch positiv
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beeinflussen (Mitlohner et al., 2001). Aus diesem Grund empfehlen wir dringend das
Weidemanagement in dieser Hinsicht zu optimieren und auch den uneingeschrinkten Zugang
zu Wasser sicherzustellen, besonders dann, wenn sich mehrwochige Hitzeperioden andeuten
oder wenn wihrend der Friihlings- oder Herbstmonate plotzlich unerwartete hohe
Temperaturen auftreten. Auch die Zucht sollte sich mit Hilfe von gezielten Zuchtstrategien
zukiinftig vermehrt auf die Robustheit der Tiere gegeniiber HS konzentrieren. Dabei sollten
Untersuchungen in Hinblick auf zeitversetzte Wirkungen von HS nicht zu kurz kommen.

AP3: Die Heritabilititen des GG umfassten unter Beriicksichtigung des 7 Tage-Zeitraums vor
der Geburt und in Abhéngigkeit des mTHI Schéatzwerte zwischen 0,42 und 0,58 (Abb. 12a) und
in Abhéngigkeit der nHS Schétzwerte zwischen 0,42 und 0,59 (Abb. 12b).

Geburtsgewicht (7 Tage a.p.) a)
12,0 1
10,0 1
8,0 1 =
- Ha
5601 k-
= 4.0 4 s
2,0 A
0,0 = T T
1 2 3 4
mTHI-Klasse
Geburtsgewicht (7 Tage a.p.) b)
12,0 1 r 0.8
10,0 - 0.7
- 0,6
8.0 1 . - 0.5 2
N 6,0 L L 04 E
& ., B
S 40 1 r 032
- 0,2
2,0 4 L 0.1
0,0 - - 0,0
0 1 2
nHS-Klasse

Abbildung 12: Additiv genetische Varianz (schwarz), Restvarianz (grau) und
Heritabilitdt (weil) mit zugehorigem Standardfehler fiir das Geburtsgewicht in
Abhéngigkeit von a) der mTHI-Klasse oder b) der nHS-Klasse im 7 Tage-Zeitraum
vor der Geburt.

Diese Werte reflektieren Schatzwerte anderer Studien, z.B. Mackinnon et al. (1991) die eine
Heritabilitit fiir GG von 0,61 schéitzten. In anderen Studien, in denen zusétzlich der maternale
genetische Effekt im Modell mitberiicksichtigt wurde, wurden fiir dieses Merkaml niedrigere
Heritabilititen geschitzt (Miillenhoff, 2008; Chud et al., 2004 oder Eler et al., 1995). Bei
Rassen wie dem RHV, die héufig als Mutterkiihe genutzt werden, werden die Kilber nicht
zwangsldufig nur vom Muttertier getrdnkt. Exemplarisch haben wir den Einfluss des
maternalen genetischen Effektes im Modell fiir das GG getestet und herausgefunden, dass der
Effekt nur sehr gering war, was auch frithere Ergebnisse von Yin und Konig (2019) in der
Milchrinderzucht bestitigte. Aus diesem Grund haben wir uns dazu entschieden, unsere
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Modelle zu vereinfachen und den maternalen genetischen Effekt zu ignorieren. Die additive
genetische Varianz war flir beide HS-Indikatoren am hochsten, wenn wiahrend dieses
Zeitraumes HS-Bedingungen (mTHI > 60 (mTHI-Klasse 4) und 4 bis 7 HS-Tage (nHS-Klasse
2)) vorlagen. Aber auch sehr niedrige mTHI-Werte < 39 verursachten erhohte additiv
genetische Varianzen und Heritabilititen, im Vergleich zu mTHI-Werten des gemiBigten
Bereichs. Diese Ergebnisse bestétigen die Beobachtungen von Schierenbeck et al. (2011), die
unter der Gegebenheit schwieriger Umgebungen, stressbedingt, hohere additiv genetische
Varianzen fiir Tochterleistungen nachwiesen. Santana et al. (2013) hingegen berichteten von
hoheren Heritabilititen fliir GG brasilianischer Fleischrinder unter vorteilhaften
Umgebungsbedingungen, im Vergleich zu unvorteilhafteren Bedingungen. Da die Genauigkeit
der Selektion von der Heritabilitdt abhéngt, deuten Verédnderungen der Heritabilitdt in einem
Merkmal iiber verdnderte klimatische Bedingungen hinweg darauf hin, dass der Zuchterfolg
eben durch die klimatischen Gegebenheiten beeinflusst wird. Epigenetische Modifikationen,
hervorgerufen durch HS, wie sie bereits durch Skibiel et al. (2018) in Kiihen nachgewiesen
wurden, stellen eine mdgliche Ursache fiir reduzierte Leistungen der Nachkommen dar, da sie
iiber Generationen hinweg weitergegeben werden konnen. Wéahrend Merkmale benachbarter
mTHI- oder nHS-Klassen genetischen Korrelationen zwischen 0,71 und 0,80 aufwiesen, lagen
die genetischen Korrelationen von einander weit entfernt liegenden Klassen deutlich niedriger
(Tab. 4 und Tab. 5). Nach Robertson (1959) und Guidolin et al. (2012) ist eine genetische
Korrelataion <0,80 mit einem Standardfehler (SE) <0,20 ein Indikator einer Genotyp-
Umweltinteraktion. Unsere Auswertungen fiir GG ergaben SE zwischen 0,11 und 0,17. Auch
friihere Untersuchungen (Bohlouli et al.,, 2013; 2018) konnten derartige Genotyp-
Umweltinteraktionen, verursacht durch direkten HS, zwischen verschiedenen THI an
Milchkiihen beobachten.

Generell lagen die Heritabilitdten fiir die 200 Tage-Zunahme im moderaten bis hohen Bereich
(zwischen 0,42 und 0,53 bei Betrachtung der unterschiedlichen mTHI-Klassen und zwischen
0,34 und 0,57 bei Betrachtung der unterschiedlichen nHS-Klassen). Diese Werte sind hoher,
verglichen mit den Ergebnissen fiir die Heritabilitdt des Absetzgewichtes von Fleischrindern
anderer Studien (0,11 bis 0,28) (Bradford, et al., 2016; Jeyaruban et al., 2009; Mackinnon et
al., 1991; Meyer, 1995; Santana et al., 2013; Williams et al., 2012), welches in den meisten der
genetischen Studien analysiert wird und mit der 200 Tage-Zunahme vergleichbar ist. Eine
mogliche Erkldrung fiir die niedrigeren Heritabilitdten in diesem Merkmal in kommerziellen
Fleischrinderrassen ist der Effekt der intensiven Selektion mit Einfluss auf phénotypische
Uniformitédten (Via und Lande, 1985).
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Tabelle 4: Heritabilitdten fiir die Merkmale Geburtsgewicht (GG), 200 Tage-Zunahme (200TZ) and 365 Tage-Zunahme
(365TZ) mit zugehorigen Standardfehlern (SE) in den unterschiedlichen mTHI-Klassen (Diagonale), und genetische
Korrelationen mit zugehdrigen SE zwischen mTHI-Klassen im gleichen Merkmal (iiber der Diagonalen).

Merkmal' mTHI-Klasse? 1 2 3 4
Zeitraum?
GG, kg 1 0,58 (0.07) 071 (0,14) 0,71 (0,11) 0,53 (0,15)
(7 Tage a.p.%) 2 0,42 (0,08) 0,80 (0,11) 0,58 (0,17)
3 0,48 (0,09) 0,76 (0,12)
4 0,57 (0,09)
200TZ, kg 1 0,49 (0,10) 0,51 (0,21) 0,04 (0,20) -0,06 (0,27)
(56 Tage a.p) 2 0,42 (0,10) 0,38 (0,20) 0,32 (0,23)
3 0,45 (0,08) 0,55 (0,16)
4 0,53 (0,11)
365TZ, kg 1 0,53(0,09) 040 (0,19) 0,34 (021) 0,21 (0,27)
(56 Tage a.p) 2 0,59 (0,11) 0,87 (0,13) 0,60 (0,22)
3 0,38 (0,08) 0,93 (0,12)
4 0,72 (0,16)
200TZ, kg 1 0,49 (0,10) 0,43 (0,18) 0,06 (0,20) 0,13 (0,22)
(56 Tage p.p.S) 2 0,63 (0,11) 0,14 (0,16) 0,09 (0,20)
3 0,59 (0,10) 0,30 (0,18)
4 0,60 (0,07)
365TZ, kg 1 0,64 (0,11) 0,48 (0,20) 0,37 (0,22) 0,21 (0,27)
(56 Tage p.p.) 2 0,48 (0,11) 043 (0,23) 0,53 (0,21)
3 0,51 (0,12) 022 (0,23)
4 0,52 (0,09)

"Merkmale: GG = Geburtsgewicht; 200TZ = 200 Tage-Zunahme; 365TZ = 365 Tage-Zunahme.
mTHI-Klasse = Klasse des mittleren Temperature-Humidity Index (Klasse 1: mTHI < 39, Klasse 2: mTHI 40 bis 49, Klasse
3: mTHI 50 bis 59 und Klasse 4: mTHI > 60).
3Zeitraum= Beobachtungszeitrdume (7 Tage = 7 Tage-Zeitraum; 56 Tage = 56 Tage-Zeitraum).
4a.p. = ante partum / prénatal.

3p.p. = post partum / postnatal.
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Tabelle 5: Heritabilititen fir die Merkmale Geburtsgewicht (GG), 200 Tage-Zunahme (200TZ) and 365 Tage-Zunahme
(365TZ) mit zugehorigen Standardfehlern (SE) in den unterschiedlichen nHS-Klassen (Diagonale), und genetische
Korrelationen mit zugehdrigen SE zwischen mTHI-Klassen im gleichen Merkmal (iiber der Diagonalen).

Merkmal' nHS-Klasse? 0 1 2 3

Zeitraum?

GG, kg 0 0,42 (0,04) 0,86 (0,11) 0,70 (0,12)

(7 Tage a.p.%) | 0,51 (0,10) 0,80 (0,14)
2 0,59 (0,10)

200TZ, kg 0 043 (0.07) 038(0,19) 0,13 (021) 027 (0.22)

(56 Tage a.p) 1 0,34 (0,10) 0,43 (0.24)  -0,06 (0,25)
2 0,48 (0,12) 0,74 (0,19)
3 0,57 (0,12)

365TZ, kg 0 043 (0.07) 053 (0.17)  039(0.22) 042 (0,24)

(56 Tage a.p) 1 0,52(0,12)  0,77(0,18) 0,49 (0,26)
2 0,47 (0,13) 1,00 (0,16)
3 0,63 (0,18)

200TZ, kg 0 042 (0,12) 0,18 (0.20) 0,11 (0,20) -0,17 (0,20)

(56 Tage p.p.5) 1 0,45(0,12)  0,67(0,22) 0,13 (0,24)
2 0,56 (0,13) 0,58 (0,18)
3 0,61 (0,12)

365TZ, kg 0 0,48 (0,08) 0,78 (0,20) 0,06 (0,23) 0,43 (0,22)

(56 Tagep.p.) 1 0,47 (0,13)  0,64(0,26) 0,46 (0,25)
2 0,48 (0,16) 0,23 (0,27)
3 0,51 (0,10)

Merkmale: GG = Geburtsgewicht; 200TZ = 200 Tage-Zunahme; 365TZ = 365 Tage-Zunahme.
nHS-Klasse = Klasse der Anzahl Hitzetage (7 Tage-Zeitraum: Klasse 0: 0 Tage; Klasse 1: 1 bis 3 Tage; Klasse 2: 4 bis 7 Tage;
56 Tage-Zeitraum: Klasse 0: 0 Tage; Klasse 1: 1 bis 10 Tage; Klasse 2: 11 bis 30 Tage; Klasse 3: 31 bis 56 Tage).
3Zeitraum= Beobachtungszeitrdume (7 Tage = 7 Tage-Zeitraum; 56 Tage = 56 Tage-Zeitraum).
4a.p. = ante partum / prénatal.

3p.p. = post partum / postnatal.
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Die additiv genetische Varianz und die Heritabilitit fiir die 200-Tage-Zunahme waren am
hochsten, wenn der mTHI wéhrend des 56 Tage-Zeitraumes vor der Geburt < 39 oder > 60 war
(Abb. 13a) oder wenn die Anzahl Hitzetage in diesem Zeitraum zwischen 31 und 56 Tagen lag
(hochste nHS-Klasse) (Abb. 13b).
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Abbildung 13: Additiv genetische Varianz (schwarz), Restvarianz (grau) und Heritabilitdt (weifl) mit zugehdrigem
Standardfehler fiir die 200 Tage-Zunahme in Abhéngigkeit von der mTHI-Klasse im 56 Tage-Zeitraum vor der Geburt (a))
oder nach der Geburt (c¢)) oder der nHS-Klasse im 56 Tage-Zeitraum vor der Geburt (b)) oder nach der Geburt (d)).

Diese Ergebnisse stimmen mit den Ergebnissen dieser Studie fiir das GG tiberein, jedoch nicht
mit den Ergebnissen von Bradford et al. (2016), der die hochsten Heritabilititen fiir das
Absetzgewicht unter thermoneutralen Bedingungen und die niedrigsten unter moderater
Hitzebelastung fand. Auch andere Autoren berichteten von hoheren Heritabilititen fiir das
Absetzgewicht unter vorteilhaften, verglichen mit rauen Umweltbedingungen (Santana et al.,
2013; Williams et al., 2012). Im 56 Tage-Zeitraum nach der Geburt war lediglich HS mit einer
erhohten genetischen Differenzierung assoziiert. Ein niedriger mTHI von < 39 (mTHI-Klasse
1) oder keine Hitzetage (nHS-Klasse 0) bewirkten stattdessen einen Anstieg der Restvarianz,
was darauf hinweist, dass hier noch andere Umwelteffekte eine Rolle spielten, die nicht im
statistischen Modell mit einbezogen wurden (Abb. 13¢). Dazu zéhlt z.B. die Futterversorgung.
Dass das Ignorieren dieses Effektes zu einer erhohten Restvarianz fiir Milchleistungsmerkmale
filhren kann, wurde bereits in der Studie von Konig et al. (2005) bewiesen. Entgegen der
Ergebnisse der zitierten Literatur weisen die Ergebnisse der vorliegenden Studie darauf hin,
dass der Zuchtfortschritt am hochsten sein wird, wenn die Muttertiere bzw. die Kélber im 56
Tage-Zeitraum vor der Kalbung bzw. nach der Geburt unter Hitzestress leiden. Die genetischen
Korrelationen zwischen den unterschiedlichen mTHI-Klassen, bezogen auf den 56 Tage-
Zeitraum vor der Kalbung, lagen zwischen -0,06 und 0,55 (Tabelle 3). Dabei waren die
genetischen Korreltaionen zwischen benachbarten Klassen stirker ausgepéagt (0,38 bis 0,55)
verglichen mit Klassen mit groBerer Distanz zueinander (-0,06 bis 0,32). Auch zwischen nHS-
Klassen mit grofBerer Distanz waren die genetischen Korrelationen im niedrigen Bereich (-0,06
bis 0,27), stiegen allerdings auf bis zu 0,74 zwischen nHS-Klasse 2 und nHS-Klasse 3 an
(Tabelle 4). Dennoch waren alle genetischen Korrelationen <0,80, wobei der Standardfehler
(SE) jedoch die Marke von 0,20 iiberstieg, was, unter Beriicksichtigung des Konzeptes von

48



Robertson (1959) und Guidolin et al. (2012), auf einige offensichtliche Genotyp-
Umweltinteraktionen hindeutete. Die teilweise negativen genetischen Korrelationen zwischen
weiter voneinander entfernten Klassen verweisen auf unterschiedliche genetische
Mechanismen oder eine unterschiedliche Genexpression bei Hitze- oder Kéltestress. Sonna et
al. (2002) berichtete von ~100 Genen, die durch HS, und von ~20 Genen, die durch Kéltestress
beeinflusst waren, wodurch eine unterschiedliche Antwort der Genexpression hervorgerufen
wird. Nach Lindquist (1986) verursachen Verdnderungen der Genexpression, die durch
thermalen Stress hervorgerufen wurden, Stressreaktionen der Zellen, die sich positiv auf die
Thermotoleranz auswirken. Wir vermuten, dass diese Verdnderungen, im Sinne der Epigenetik,
generationsiibergreifend wirken kdnnen.

Auch fiir das Merkmal 365TZ lagen die in Abhéngigkeit der HS-Indikatoren geschétzten
Heritabilitdten im moderaten bis hohen Bereich (0,38 bis 0,64). Ahnlich wie bereits fiir den
Parameter 200TZ beschrieben, die mit Ergebnissen aus der Literatur fiir das Absetzgewicht
verglichen wurden, wurde die 365TZ mit Ergebnissen aus der Literatur fiir das 365 Tage-
Gewicht verglichen. Fiir das 365 Tage-Gewicht werden in der Literatur Heritabilitdten von 0,24
bis 0,62 fiir brasilianische Nellore-Rinder (Guidolin et al (2012) bzw. 0,32 fiir amerikanische
Angus-Rinder angegeben (Bradford et al., 2016). Auch fiir die 365TZ wurden die héchsten
additiv genetischen Varianzen und Heritabilitdten in der mTHI-Klasse 4 (mTHI > 60) und in
der nHS-Klasse 3 (31 bis 56 HS-Tage), bezogen auf den 56 Tage-Zeitraum vor der Kalbung
und nach der Geburt, gefunden (Abb. 14a) und 14b)). Bei Betrachtung des HS-Indikators nHS,
fanden sich die hochste additiv genetische Varianz und Heritabilitét (0,63) fiir die hchste nHS-
Klasse (31 bis 56 HS-Tage). Auch fiir dieses Merkmal fand Bradford et al. (2016)
entgegengesetzte Ergebnisse, der auch fiir das 365 Tage-Gewicht hohere Heritabilititen unter
klimatisch stressfreien Bedingungen nachwies, verglichen mit mittelmédBigen Hitze-
Bedingungen. Im Gegensatz zur 200TZ konnten, bezogen auf den 56 Tage-Zeitraum nach der
Geburt, bei der 365TZ auch erhohte additiv genetische Varianzen und Heritabilititen unter
Kiltestress-Bedingungen gefunden werden (mTHI-Klasse 1 bzw. mTHI < 39) (Abb. 14¢) und
14d)). Generell stiitzen die Ergebnisse fiir die 365TZ jedoch die Ergebnisse der 200 Tage-
Zunahme, da auch fiir dieses Merkmal aufgrund der erhohten genetischen Differenzierung ein
erhohter Zuchtfortschritt zu erwarten ist, wenn die Muttertiere in den 56 Tagen vor der Kalbung
oder die Kilber in den ertsen 56 Lebenstagen klimatischen Stressbedingungen ausgesetzt sind.
Derartige zeitversetzte Effekte von uterinem HS wurden von Kipp et al. (2020) bereits fiir
Fruchtbarkeitsmerkmale und Langlebigkeit fiir Milchkiihe beschrieben. Auch die Ergebnisse
der genetischen Korrelationen &dhnelten denen der 200TZ. So waren die genetischen
Korrelationen niedriger, wenn die mTHI- oder nHS-Klassen weiter voneinander enfernt waren.
Dies konnte fiir beide Beobachtungszeitraume (56 Tage a.p. und 56 Tage p.p.) beobachtet
werden. Generell lagen die genetischen Korrelationen bei Betrachtung der mTHI-Klassen
zwischen 0,21 und 0,93 (Tabelle 4) und bei Betrachtung der nHS-Klassen zwischen 0,06 und
1,00 (Tabelle 5). Bei spezieller Betrachtung der Klassen, die HS oder Kaltestress fiir die Tiere
reprasentierten (mTHI-Klasse 1 vs. mTHI-Klasse 4) zeigten eine deutliche Genotyp-
Umweltinteraktion.
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Abbildung 14: Additiv genetische Varianz (schwarz), Restvarianz (grau) und Heritabilitét (weif}) mit zugehorigem
Standardfehler fiir die 365 Tage-Zunahme in Abhéngigkeit von der mTHI-Klasse im 56 Tage-Zeitraum vor der Geburt (a))
oder nach der Geburt (c)) oder der nHS-Klasse im 56 Tage-Zeitraum vor der Geburt (b)) oder nach der Geburt (d)).

Der Einbezug des THI-Effektes in die genetischen und genomischen Modelle hat zu einem
Anstieg der genomischen Vorhersagemoglichkeiten und einer erhohten Genauigkeit der
Zuchtwerte geflihrt. AuBerdem konnten Schlussfolgerungen in Hinblick auf Genotyp-
Umweltinteraktionen durch Rangverschiebungen von Bullen nach geschétzten Zuchtwerten bei
variierenden Umweltbedingungen gezogen werden (Bernabucci et al., 2014; Bohlouli et al.,
2018; Santana et al., 2013). Vor dem Hintergrund des Klimawandels und damit einhergehenden
steigenden Temperaturen ist es zwingend notwendig robuste Bullen zu selektieren, die iiber die
gesamte THI-Skala hinweg moglichst gleichbleibende Zuchtwerte fiir Leistungs- und
funktionale Merkmale aufweisen. Die 10 ausgwédhlten Bullen, deren Zuchtwerte in dieser
Studie analysiert und dargestellt wurden, zeigten iiber alle mTHI- und nHS-Klassen eine starke
Variation ihrer Zuchtwerte, was auf eine starke Sensibilitit gegeniiber den
Umgebungsbedingungen hinweist (Streit et al., 2012) (Abb. 15). Nur wenige Bullen zeigten
eine gewisse Robustheit mit positiven Zuchtwerten iiber alle Klassen hinweg.
Interessanterweise gab es auch Bullen, die die hochsten Zuchtwerte in den Klassen aufwiesen,
die klimatischen HS oder Kéltestress repriasentierten. In Bezug zu Robustheit konnten Konig
und May (2018) relativ stabile Bullenzuchtwerte fiir Merkmale mit hohen Heritabilititen
identifizieren. Fiir Merkmale mit niedrigen Heritabilitdten variierten die Zuchtwerte jedoch
stark. Auch Yin und Konig (2018) konnten den Einfluss von genetischen und genomischen
Herdencharakteristika auf genetische Korrelationen und Bullenzuchtwerte identifizieren.
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Abbildung 15: Zuchtwerte fiir das Geburtsgewicht, die 200 Tage-Zunahme und die 365 Tage-Zunahme der 10 ausgewéhlten
Bullen mit mindestens 180 Nachkommen nach Klassen des mTHI (a), c), e), g) und 1)) oder der nHS (b), d), ), h) und j)) in
den unterschiedlichen Zeitrdumen. Die individuellen Bullen sind durch die jeweils gleiche Farbe in allen Abbildungen

dargestellt.
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So zeigten Tochter bestimmter Bullen spezifische Reaktionen auf Umwelt- bzw.
Herdenbedingungen, die Einfluss auf die Bullenzuchtwerte hatten. Bezogen auf unsere
Untersuchung konnte dies bedeuten, dass die Nachkommen einiger bestimmter Bullen
anfdlliger fiir uterinen HS sind als andere. Derartige Mechanismen miissen jedoch noch
tiefgehender untersucht werden. Fiir den praktischen Ziichter bedeuten die Ergebnisse, dass es
die Moglichkeit gibt, die Robustheit von extensiv gehaltenen Populationen klimatischen
Einfliissen gegeniiber zu verbessern. Dies bedeutet fiir die Selektion von Bullen, Zuchtwerte in
unterschiedlichen mTHI- und nHS-Klassen zu beriicksichtigen.

Klimatische Herausforderungen wéhrend der Spéttrachtigkeit oder auch wihrend der ersten
Lebenswochen verursachten in allen Merkmalen erhohte additiv genetische Varianzen und
Heritabilititen. Besonders zeigte sich das im Falle von HS, aber teilweise auch fiir Kéltestress.
Durch die hoheren Heritabilitdten, die unter diesen extremen Umweltbedingungen auftraten,
kann der Zuchtfortschritt fiir die Merkmale GG, 200TZ und 365TZ erh6ht sein. Aus genetischer
Perspektive konnten diese Ergebnisse durch genomische Modifikationen, hervorgerufen durch
uterinen HS wiahrend der Spéttrachtigkeit, erkldrt werden. Der Einfluss von HS auf die
(Ko)Varianzkomponenten verursachte genetische Korrelationen zwischen verschiedenen
mTHI- oder nHS-Klassen im gleichen Merkmal von <0,80, was auf Genotyp-
Umweltinteraktionen hinweist. Diese wurden durch Anderungen der Bullenzuchtwerte fiir die
Leistungsmerkmale in Abhéngigkeit der klimatischen Gegebenheiten bestétigt.

AP4: Im Einmerkmals-Tiermodell ohne Berticksichtigung des maternalen genetischen Effekts
(Modell 1) (Abb. 16) wurde eine leicht hohere additiv genetische Varianz und eine deutlich
hohere Restvarianz fiir den IMF geschitzt verglichen mit dem Einmerkmals-Tiermodell mit
Berticksichtigung des maternalen genetischen Effekts (Modell 2) (Abb. 17).
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Abbildung 16: Additiv genetische Varianz (schwarz), Restvarianz (schwarz-weif3 gestreift)
und Heritabilitét (weill) mit zugehorigem Standardfehler fiir den intramuskuléren Fettgehalt
(IMF) (Modell 1).
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Abbildung 17: Additiv genetische Varianz (schwarz), maternale gentische Varianz (dunkelgrau), Restvarianz
(schwarz-weil} gestreift), phinotypische Varianz (schwarz-weifl gepunktet), Heritabilitit mit zugehdrigem
Standardfehler (weifl) und maternale Heritabilitdt mit zugehdrigem Standardfehler (hellgrau) fiir den
intramuskuldren Fettgehalt (IMF) (Modell 2).

Der maternale genetische Effekt lag bei diesem Merkmal hoher als der additiv genetische und
sollte demnach zukiinftig dringend in der Zuchtwertschitzung flir dieses Merkmal
berticksichtigt werden. Die Heritabilitdt fiir den IMF lag in Modell 1 im hohen Bereich bei
0,58. In Modell 2 lag die direkte Heritabilitit ebenfalls im hohen Bereich, bei h,? = 0,43. Die
maternale Heritabilitit lag bei hm” = 0,47. Die Ergebnisse des Mehrmerkmals-Tiermodells ohne
Beriicksichtigung des maternalen genetischen Effekts (Modell 3), in dem neben dem IMF auch
die Merkmale GG, 200TG und 365TG mit einbezogen waren, ergab sich flir den IMF eine
additiv genetische Varianz, die oberhalb der Werte der Einmerkmals-Modelle lagen. Die
Restvarianz war deutlich niedriger als die additiv genetische Varianz in diesem Modell und lag
zwischen den Werten aus den Einmerkmals-Tiermodellen 1 und 2. Die Heritabilitét lag jedoch
mit h,2 = 0,71 im hohen Bereich und damit auch deutlich hoher verglichen mit den
Einmerkmalsmodellen 1 und 2. In der Literatur streuen die Angaben zur Heritabilitidt des IMF
von Fleischrindern sehr stark von 0,01 (Lee et al., 2000) bis 0,93 (Shackelford et al., 1994).
Utera und Van Vleck (2004) fassten die Ergebnisse aus 72 verschiedenen Studien zusammen
und fanden heraus, dass die meisten Werte im moderaten Bereich zwischen 0,30 und 0,57 lagen.
Im Gesamtmittel aller Studien ergab sich eine mittlere Heritabilitdt von 0,37. Die Heritabilitét
aus Modell 2 (0,43) liegt demnach im Bereich des Mittelwerts aus der Literatur.

Tabelle 6 zeigt die in Modell 3 geschitzten Heritabilitdten der 4 einbezogenen Merkmale sowie
die genetischen Korrelationen zwischen den Merkmalen mit zugehorigen Standardfehlern.
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Tabelle 6: Heritabilitéten fiir das Geburtsgewicht (GG), das 200 Tage-Gewicht (200TG), das 365 Tage-Gewicht (365TG) und
den intramuskuldren Fettgehalt (IMF) mit zugehorigem Standardfehler (Diagonale) und genetische Korrelationen mit
zugehorigem Standardfehler zwischen den Merkmalen (oberhalb der Diagonale).

Merkmal GG 200TZ 365TZ IMF
GG 0.37 (0.03) 0.34 (0.06) 0.28 (0.07) 0.37 (0.16)
200TG 0.39 (0.03) 0.84 (0.04) 0.16 (0.17)
365TG 0.28 (0.03) -0.13 (0.16)
IMF 0.71 (0.11)

Es wird deutlich, dass zwischen den Merkmalen GG, 200TG und 365TG jeweils eine positive
genetische Korrelation im mittleren bis hohen Bereich mit niedrigen Standardfehlern besteht.
Insbesondere zwischen dem 200TG und dem 365TG besteht eine stark positive genetische
Korrelation von 0,84 + 0,04. Bennett und Gregory (1996) fanden zwischen dem 200TG und
dem 368TG eine genetische Korrelation von 0,87, was im vergleichbaren Bereich mit dem
Ergebnis der vorliegenden Studie liegt. Zwischen dem GG und dem 200TG besteht in der
vorliegenden Studie nur eine moderate genetische Korrelation von 0,34 + 0,06 und zwischen
dem GG und dem 365TG liegt sie leicht niedriger, bei 0,28 + 0,07. Miillenhoff (2008) fand
zwischen dem Geburtsgewicht und dem Absetzgewicht von Dt. Angus- und Dt. Fleckvieh-
Rindern eine genetische Korrelation von 0,11. Phocas und Lalo€ (2004) beschrieben fiir diese
beiden Merkmale verschiedener Fleischrinderrassen genetische Korrelationen zwischen 0,26
und 0,44, was die Ergebnisse aus der vorliegenden Untersuchung unterstiitzt. Auch Bennett und
Gregory (1996) fanden eine genetische Korrelation zwischen diesen beiden Merkmalen von
0,52, was in einem vergleichbaren Bereich liegt. Fiir die Merkmale GG und 368TG beschrieben
Bennett und Gregory (1996) eine genetische Korrelation von 0,47, was oberhalb der in der
vorliegenden Studie berechneten genetischen Korrelation zwischen diesen Merkmalen lag.
Eine positive Korrelation im moderaten Bereich zum IMF besteht jedoch nur fiir das GG (0,37
+ 0,16). Zwischen dem IMF und dem 200TG lag die genetische Korrelation deutlich niedriger
bei 0,16 £ 0,17. Zu dem Merkmal 365TG bestand eine leicht negative Korrelation (365TG:
-0,13 £ 0,16), wobei der sehr niedrige Wert auf keine starke Beziehung zwischen den
Merkmalen hinweisen. Shackelford et al. (1994) und Reverter et al. (2003) konnten ebenfalls
eine negative genetische Korrelation zwischen dem IMF und der mittleren tdglichen Zunahme
von -0,04 bzw. -0,01 in Fleischrindern nachweisen. Die Ergebnisse der vorliegenden Studie
bestitigen diese Ergebnisse zwar, der niedrige Wert der Korrelation zwischen diesen beiden
Merkmalen zeigt jedoch, dass eine gezielte Selektion auf einen erhohten IMF keine starke
Reduktion der Jahrlingsgewichte befiirchten ldsst. Die berechneten Heritabilititen in den
unterschiedlichen Modellen von 0,43 bis 0,71 zeigen jedoch, dass durch eine gezielte Zucht in
Hinblick auf einen erhdhten IMF ein moderater bis hoher Zuchtfortschritt erwartet werden
kann.

Die Analyse der Genotypen der 6 Gene CAST, DGATI1, FABP4, TG, CAPNI und RORC konnte
fiir eine GroBzahl der beprobten Tiere durchgefiihrt werden. Leichte Unterschiede in der Anzahl
der analysierten Tiere entstanden durch vereinzelt auftetende Austfille bei der PCR. In Tabelle
7 ist die anteilige Verteilung der nachgewiesenen Genotypen innerhalb der RHV-Stichprobe
fiir alle Gene dargestellt. Das jeweils laut Literatur favorisierte Allel ist rot markiert. Das Allel,
welches laut eigener Auswertung eine signifikant steigernde Wirkung auf den IMF hatte, ist
griin markiert (Gen RORC, Allel g.566*G).
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Tabelle 7: Anteilige Verteilung der Genvarianten innerhalb der 6 untersuchten Gene der RHV-Tiere. Laut Literatur
favorisiertes Allel (Zielallel) in rot. Allel mit signifikant positiver Wirkung laut eigener Auswertung, in griin.

Fleischqualitits- Genotypfrequenz  Allelfrequenz

Gen parameter Genotyp n (%) (%) "
AA 336 (62,3)

CAST  Zartheit AG 184 (34,1) ;32 539
GG 19 (3,6)
AA 0(0,0) 3

DGAT1  Marmorierung AG 23 (4,7) 97”7 494
GG 471 (95,3)
GG 443 (82,0)

FABP4  IMF cG 88 (16,3) 990,;32 >40
CC 9(1,7)
cC 318 (59,1)

TG Marmorierung ~ CT 173 (32.,2) ;ié 538
TT 47 (8,7)
GG 439 (82,1) 903

CAPNI  Zartheit CG 88 (16,4) 9,7 333
CcC 8 (1,5)
GG 36 (6,7) .

RORC  IMF GT 209 (38,8) 719 >33
TT 293 (54,5)

Der r.455A>G-SNP des CAST-Gens ist laut Literatur positiv mit der Zartheit des Fleisches
assoziiert, wobei das r.455*A-Allel das zu favorisierende Allel darstellt (Rivera-Prieto et al.,
2015). Im untersuchten Tiermaterial war die Allelfrequenz des favorisierten r.455*A-Allels
79,4 %. Der Einfluss des Gens auf die Zartheit des Fleisches konnte jedoch nicht ausgewertet
werden, da zu wenige Daten zur Zartheit der analysierten Proben vorlagen. Auch fiir den IMF
konnte kein statistischer Zusammenhang mit dem r.455A>G-SNP des CAST-Gens
nachgewiesen werden (Abb. 18).

Laut Thaller et al. (2003) und Avilés et al. (2013) steht der g.6829A>G-SNP des DGAT1-Gens
mit dem IMF bzw. der Riickenfettdicke in Zusammenhang. Das Allel, welchem dieser positive
Einfluss zugesprochen wird, ist das g.6829*A-Allel, welches im untersuchten Tiermaterial
allerdings eine Allelfrequenz von 2,3 % hatte. Der homozygote Genotyp AA wurde nicht
identifiziert, bedingt durch die niedrige Allelfrequenz des Allels g.6829*A. Warum das laut
Literatur in anderen Rassen als positiv wirkende Allel A in der untersuchten RHV-Population
so selten vorkam bleibt zu priifen. Moglicherweise ist die in anderen Rassen beschriebene
Assoziation in RHV durch bisher noch nicht identifizierte Sequenzveridnderungen im DGATI-
Gen aufgehoben worden. Andererseit wire es auch moglich, dass im RHV durch bisher
mangelnde ziichterische Beriicksichtigung der Fleischqualititsparameter auch indirekt noch
nicht auf das favorisierte Allel geziichtet wurde. Es konnte kein signifikanter Einfluss des SNP
auf den IMF nachgewiesen werden.

Dem g.131C>G-SNP des Gens FABP4 wird in der Literatur ebenfalls ein positiver
Zusammenhang mit dem IMF zugesprochen (Avilés et al., 2013; Michal et al., 2006). Zwar
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konnte auch fiir diesen SNP in den eigenen Analysen kein signifikanter Zusammenhang zum
IMF nachgewiesen werden, das dabei favorisierte Allel g.131*G bewirkte allerdings leicht
gesteigerte IMF-Werte und hatte eine Allelfrequenz von 90,2 %. Die Genotypfrequenz fiir den
homozygoten Genotyp GG lag bei 82,0 %. Weitergehende Sequenzstudien im FABP4 konnten
daher in der RHV-Population sinnvoll sein, um dadurch und durch Einbeziehung weiterer Tiere
diesen tendenziellen Effekt statistisch absichern zu konnen.

Der g.354C>T-SNP des TG-Gens ist laut Literatur positiv mit der Marmorierung des Fleisches
assoziiert, wobei das Allel g.354*T das zu favorisierende Allel ist (Anton et al., 2013; Thaller
etal., 2003). Die eigenen Analysen ergaben eine Allelfrequenz fiir dieses Allel von 24,8 %. Der
Einfluss des Gens auf die Marmorierung des Fleisches konnte jedoch nicht ausgewertet werden,
da die Marmorierung im Rahmen des Projektes generell nicht bestimmt wurde. Auch fiir den
IMF konnte kein statistischer Zusammenhang mit dem SNP nachgewiesen werden.

n.s. ns.

CAST DGATI1
7.00 a 7.00
a a a
6.00 ] 6.00 a
- T .- I T
o AA AG GG o AA AG GG
Genotyp Genotyp
FABP4 n.s. TG n.s.
7.00 7.00 1
a a a a T
6.00 T T T 6.00 | a
cC CG GG ccC CT T
Genotyp Genotyp
CAPNI ns. RORC P <0,05
7.00 8.00 a
6.00 3 a a 7.00
cC CG GG GG GT TT
Genotyp Genotyp

Abbildung 18: Least-squares means (LSMeans) mit zugehorigem SE fiir die Genotypen der Gene CAST, DGATI1, FABP4, TG,
CAPNI und RORC. Signifikanzen (P < 0,05) der paarweisen Vergleiche sind mit den Buchstaben a bis b gekennzeichnet.

Laut Page et al. (2004) steht der g.5709C>G-SNP des Gens CAPNI mit der Zartheit des

Fleisches in Zusammenhang. Das Allel, welchem ein positiver Einfluss auf dieses

Fleischqualitdtsmerkmal zugesprochen wird, ist das g.5709*C-Allel. Dieses Allel hatte in der

RHV-Population eine Allelfrequenz von 9,7 %. Eine statistische Auswertung zum

Zusammenhang des Gens mit der Zartheit konnte aufgrund der geringen Datenmenge zur
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Zartheit nicht ausgewertet werden. Auch konnte kein signifikanter Einfluss des SNP auf den
IMF nachgewiesen werden.

Auch dem g.566T>G-SNP des Gens RORC wird in der Literatur ein positiver Zusammenhang
mit dem IMF zugesprochen (Avilés et al., 2013; Barendse et al., 2010). Auch in den eigenen
Analysen konnte ein signifikanter Zusammenhang zwischen dem SNP und dem IMF
nachgewiesen werden (P < 0,05). Laut Literatur bewirkt das Allel g.566*T einen gesteigerten
IMF. Dies konnte in den eigenen Analysen nicht bestdtigt werden. Stattdessen stand das
2.566*G-Allel in positivem Zusammenhang mit dem IMF. Dieses Allel hatte eine
Allelfrequenz von 26,1 % der analysierten Proben. Der homozygote Genotyp GG hatte jedoch
lediglich eine Genotypfrequenz von 6,7 %. Bei gezielter Ziichtung auf einen gesteigerten IMF
wiirde sich die Bestimmung der vorliegenden Genvariante anhand einer Haarprobe vor der
Auswahl von Zuchttieren durchaus lohnen.

APS: Die folgende Tabelle 8 zeigt die genetischen Parameter, die fiir die Konstruktion des
Gesamtzuchtwertes beriicksichtigt wurden. Hierbei handelt es sich um gemittelte Werte aus der
Fillle der durchgefiihrten Rechenldufe zur Schétzung genetischer Varianz- und
Kovarianzkomponenten. Zuchtzielmerkmale mit entsprechenden 6konomischen Gewichten
sind als zentrales Merkmal der Mastleistung das 200 Tage-Gewicht in kg (200TG), als Merkmal
der weiblichen Fruchtbarkeit das Kalbeintervall in Tagen (KIV) sowie die Labormessungen fiir
den intramuskuldren Fettgehalt als Merkmal der Fleischqualitit in % (IMF-LAB). Da der
Selektionskandidat nicht selber geschlachtet werden darf, um den intramuskuldren Fettgehalt
zu bestimmen, haben wir als korreliertes Hilfsmerkmal IMF-Ultraschallmessungen (UIMF, in
%) und genomische Zuchtwerte fiir IMF-LAB als Informationsquellen beriicksichtigt.
Genetische Parameter fiir UIMF wurden fiir diese Zuchtplanungsrechnungen der Literatur
entnommen (Archer et al., 2004; MacNeil and Northcutt, 2008).

Tabelle 8: Phinotypische Varianzen, Erblichkeiten (Diagonalelemente), genetische Korrelationen (oberhalb der Diagonalen)
und phéinotypische Korrelationen fiir bzw. zwischen dem 200 Tage-Gewicht (200TG), dem im Labor gemessenen
intramuskuldren Fettgehalt IMF-LAB), dem Kalbeintervall (KIV) und den IMF-Ultraschallmessungen (UIMF).

Trait 200TG IMF-LAB KIV UIMF
200 Tage-Gewicht (200TG) 0,24 -0,05 0,00 -0,06
IMF-Labor (IMF-LAB) -0,04 0,45 0,00 0,51
Kalbeintervall (KIV) -0,04 -0,08 0,07 0,04
IMF-Ultraschall (UIMF) -0,01 0,62 0,02 0,40
Phanotypische Varianz 625 0,61 547,09 0,58

Als Informationsquellen wurden somit in verschiedenen Szenarien Eigenleistungen (jeweils
eine Messung) fiir 200TG, KIV und UIMF des weiblichen Selektionskandidaten berticksichtigt.
In weiteren Szenarien wurde modelliert, wie sich der Zuchtfortschritt pro Generation dndert,
wenn genomische Zuchtwerte flir diese Merkmale vorliegen. Mittels genomischer
Zuchtwertschitzung ist es auch moglich, fiir das Zuchtzielmerkmal IMF-LAB genomische
Zuchtwerte auszuweisen. Daher wurde in einem finalen Szenario evaluiert, wie sich verfiigbare
genomische Zuchtwerte fiir das Merkmal IMF-LAB auf den Zuchtfortschritt pro Generation
auswirken. Die Genauigkeiten der genomischen Zuchtwerte waren 0,60 fiir 200TG, 0,40 fiir
KIV und 0,60 fiir UIMF.

Beziiglich der Festlegung der optimalen 6konomischen Gewichte fiir die Zuchtzielmerkmale
wurde so verfahren, dass in einer Vielzahl an Rechenldufen die Relationen der konomischen
Gewichte untereinander variiert wurden und letztendlich der Gesamtzuchtwert umgesetzt

57



werden sollte, der den hochsten Zuchtfortschritt pro Generation erlaubt. In einem ,,desired gain
Ansatz“ wurde weiterhin festgelegt, dass der Zuchtfortschritt in einzelnen Merkmalen trotz
positivem Zuchtortschritt im Gesamtzuchtwert, nicht negativ sein darf. Folgende Tabelle 9
beschreibt die Szenarien, die letztendlich zum hochsten Zuchtfortschritt bei der ,,desired gain®
Restriktion beigetragen haben und fiir die im Folgenden die Ergebnisse prasentiert werden.

Tabelle 9: Evaluierte Zuchtszenarien mit den zugehdrigen Informationsquellen und 6konomischen Gewichten

Zuchtszenario Informationsquellen Relation der 6konomischen
(g = genomischer Zuchtwert Gewichte
verfiigbar) der Zuchtzielmerkmale

200TG, KIF, IMF-LAB in
Bezug zu den genetischen
Standardabweichungen

Eigenleistung-Grau 200TG, KIV, UIMF 1:1:1

Eigenleistung-Weil} 200TG, K1V, UIMF 2:1:1

EL-G1 200TG, KIV, gIMF-LAB 1:1:1

EL-G1-B 200TG, K1V, gIMF-LAB 2:1:1

EL-G2 200TG, KIV, UIMF, gIMF-LAB 1:1:1

EL-G2-B 200TG, K1V, UIMF, gIMF-LAB 2:1:1

G3 2200TG, gKIV, gUIMF, gIMF- 1:1:1
LAB

G3-B 2200TG, gKIV, gUIMF, gIMF- 2:1:1
LAB

Samtliche hier dargestellten Zuchtszenarien ermdglichen sowohl einen Gesamtzuchtfortschritt
pro Generation als auch Zuchtfortschritt in allen Einzelmerkmalen. Das gilt generell, wenn die
okonomischen Gewichte im Bereich von 1:1 zu 2:1 je genetischer Standardabweichung
zwischen den Merkmalen variiert werden. Es wird aber deutlich (Abbildung 19), dass
insbesondere eine stirkere wirtschaftliche Gewichtung fiir das 200 Tage-Gewicht (200TG) zu
deutlich  hoherem  Gesamtzuchtfortschritt ~ fiihrt,  verglichen = mit  identischer
Merkmalsgewichtung aller Zuchtzielmerkmale je genetischer Standardabweichung. Dieses
Resultat ist in der giinstigen Merkmalsbeziehung von 200TG zu den iibrigen Merkmalen
begriindet. Weiter fillt auf, dass doch deutlich hoherer Gesamtzuchtfortschritt realisiert werden
kann, wenn der Selektionskandidat fiir das Fleischqualitdtsmerkmal im Zuchtziel (IMF-LAB)
einen genomischen Zuchtwert hat. Schon bei niedrigen Genauigkeiten der genomischen
Zuchtwerte fiir IMF-LAB zeigen sich Vorteile verglichen mit Selektionsstrategien, die auf dem
Hilfsmerkmal UIMF basieren (Vergleich des Szenarios G3 mit EL-G2 oder Vergleich des
Szenarios G3-B mit EL-G2-B). Eine Zucht auf Eigenleistung ganz ohne genomische
Zuchtwerte ist nur dann konkurrenzfdhig mit den entsprechenden genomischen Szenarien,
wenn die Genauigkeit des genomischen Zuchtwertes fiir IMF-LAB unter 0,40 liegt. Im
vorliegenden Projekt konnte aber schon anhand einer recht kleinen Lernstichprobe gezeigt
werden, dass fiir moderat bis hoch erbliche Merkmale der Fleischqualitdt Genauigkeiten iiber
0,40 realisiert werden.
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Abbildung 19: Gesamtzuchtfortschritt in einem Zuchtziel mit 200 Tage-Gewicht, Kalbeintervall und intramuskuléren
Fettgehalt fiir verschiedene ziichterische Szenarien (Erklarungen dazu im Text).

AP6: Die Schitzung der genetischen Parameter fiir das Fleischqualitdtsmerkmal IMF unter
Einbezug des HS-Indikators mTHI in das erweiterte statistische Modell ergab einen deutlichen
Effekt auf die additiv genetische Varianz und die Heritabilitit. Zwar lagen die Heritabilititen
fiir den IMF in beiden Vergleichsklassen des mTHI (mTHI < 50 und mTHI > 50) im hohen
Bereich, sie war jedoch unter HS-Bedingungen noch deutlich héher (h,? =1,00) als unter
klimatisch neutralen Bedingungen (h.?> = 0,74) (Abb. 20).

EmTHI <50 ®mmTHI > 50
3.00

1,50

1,00
N
0,00 —

Add. gen. Varianz ~ Restvarianz Heritabilitat

Varianz bzw. Heritabilitéat

Abbildung 20: Additiv genetische Varianz, Restvarianz und Heritabilitét mit zugehorigen Standardfehler fiir den
intramuskuldren Fettgehalt in Abhédngigkeit von der mTHI-Klasse im 30 Tage-Zeitraum vor der Schlachtung.
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Der Zuchterfolg auf das Merkmal IMF kann demnach erhoht sein, wenn die Tiere in den 30
Tagen vor der Schlachtung Hitzestressbedingungen ausgesetzt sind. Ahnlich der Ergebnisse fiir
die Leistungsmerkmale, deuten die Ergebnisse fiir den IMF auf eine ausgeprigtere genetische
Differenzierung unter klimatisch herausfordernden Gegebenheiten hin. Zwischen den
unterschiedlichen mTHI-Klassen im gleichen Merkmal bestand eine genetische Korrelation
von -0,75 + 0,35, was auf Genotyp-Umweltinteraktionen hinweist. Klimatischer Stress kann
die Fleischqualitit beeinflussen (Park et al., 2018). Mader und Davis (2004) fanden eine
gesteigerte Marmorierung in Angus-Kreuzungen, wenn diese Tiere stirkerem Hitzestress
ausgesetzt waren und vermuteten, dass Hitzestress die IMF-Ablagerung steigert. Kadim et al.
(2004) fanden ebenfalls einen positiven Effekt von Hitze auf die Fleischqualitét. So konnten sie
eine erhohte Zartheit und einen reduzierten Koch-Saftverlust in der heiBlen Jahreszeit im
Vergleich zur kiihlen Jahreszeit nachweisen. Die Autoren vermuten, dass die erhohte Zartheit
in direktem Zusammenhang mit dem unter Hitzebedingungen ebenfalls nachgewiesenem
erhohten pH-Wert des Fleisches steht. Hinweise fiir Genotyp-Umweltinteraktionen fiir den IMF
bei unterschiedlich starker Fiitterung konnten von Hay und Roberts (2018) nachgewiesen
werden. Genotyp-Klimainteraktionen fiir den IMF von Fleischrindern gibt es in der Literatur
bisher nicht zu finden.

3.2 Voraussichtlicher Nutzen und Verwertbarkeit der Ergebnisse
Die Ergebnisse des vorliegenden Projektes tragen dazu bei, das Potenzial der bedrohten
Nutztierrassen zur Qualititsfleischerzeugung, insbesondere durch ziichterische Strategien, zu
verdeutlichen. Das Rote Hohenvieh ist eine der groBBeren bedrohten Nutztierpopulationen mit
Tendenz zu steigenden Populationszahlen. Nicht zuletzt erfreute sich das Rote Hohenvieh
aufgrund einer finanziellen Forderung zur Erhaltung der Rasse groBer Beliebtheit. Diese
Forderung soll wirtschaftliche Nachteile bei der Haltung bedrohter Rassen ausgleichen.
Gleichzeitig gilt es bei der Haltung bedrohter Rassen aber auch, eine Eigenstandigkeit der Rasse
anzustreben. Eine solche Eigenstindigkeit kann iiber nachgewiesene hohe Produktqualitdten
begiinstigt werden. Bisher haben allerdings kaum Landwirte und Tierhalter mit bedrohten
Nutztierrassen Kenntnis iiber die tatsdchlichen Qualitdten ihrer Fleischerzeugnisse. Haufig
werden die Tiere in kleinen Strukturen geschlachtet, eine Erfassung von
Schlachtkérpermerkmalen findet dort nicht statt. Fiir eine Optimierung von Qualitét ist deren
Erfassung allerdings zwingend notwendig. Dieses Projekt diente demnach dazu, einerseits
Aufschluss iiber den aktuellen Status Quo der Fleischqualitit des RHVs zu erhalten, soll
andererseits aber auch dazu fiihren, dass die Ziichter und Halter der Rasse ihre
Fleischerzeugung zielgerichteter durchfiihren.
Die Ergebnisse zeigen, dass eine hohe Fleischqualitdt nicht unbedingt per se durch die Wahl
der Rasse garantiert wird. Vielmehr fiihren die sehr stark heterogenen Strukturen dazu, dass
eine hohe Variation der Fleischqualitdtsmerkmale, nicht zuletzt bedingt durch die zahlreichen
Einflussfaktoren auf die Fleischqualitit, vorherrscht.
Die Ergebnisse dieses Projektes zeigen auf, dass das Potenzial des Roten Hohenviehs zur
Qualititsfleischerzeugung bisher nicht zielfilhrend genutzt wird. Die hohe Variation der
Ergebnisse des IMF zeigt, dass hohe Fleischqualititen unter verschiedenen Voraussetzungen
durchaus erreichbar wiéren. Allerdings kann nur durch entsprechende MaBnahmen wie
Kastration, Fiitterung und durchdachten Zuchttiereinsatz auch ein annidherndes Qualitdtsniveau
erreicht werden. Auch der alleinige, ungesteuerte Einsatz der Rasse in der Landschaftspflege
bzw. Weidefiitterung reicht nicht aus, um entsprechende Produktqualititen des Fleisches zu
erreichen. Dariiber hinaus erschweren Zielkonflikte der Fleischerzeugung und des
Naturschutzes eine entsprechende Strategie. Eine solche Strategie setzt allerdings eine
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entsprechende Zielsetzung zur Qualititsfleischerzeugung voraus. Diese Zielkonflikte lassen
sich kaum einzelbetrieblich 16sen. Durch eine sehr gute Vernetzung der RHV-Betriebe in den
entsprechenden Regionen, aber auch durch das bereits starke Engagement des Zuchtverbandes
lieBen sich diese Probleme allerdings moglicherweise dezentral 16sen.

Die im Projekt durchgefiihrten Analysen ausgewéhlter, mit der Fleischqualitét in Verbindung
stehender Gene, lielen ein gewisses Potenzial fiir eine gezielte Selektion auf eine erhdhte
Fleischqualitét innerhalb der RHV-Population erkennen. Insbesondere die hohe Erblichkeit des
Merkmals IMF spricht dafiir, dass sich die Fleischqualitit mit Hilfe einer friihzeitig
durchgefiihrten Genotypenbestimmung und damit zielgerichteter Zuchttierauswahl, verbessern
lasst. Im Bestreben den Rasseerhalt auch zukiinftig zu sichern, stellt die gezielte Ausnutzung
dieses Potenzials eine Chance dar, die nicht zwangslaufig mit dem Gedanken, die Rasse in
seiner Urspriinglichkeit zu erhalten und sie auch weiterhin in der Landschaftspflege und
Mutterkuhhaltung einzusetzen, in Konflikt steht.

Fiir zukiinftige zlichterische Strategien wurde das Modell einer Zuchtwertschiatzung entwickelt,
welches neben der Beriicksichtigung der neuen Phidnotypen fiir Fleischqualitdtsmerkmale
(IMF) erlaubt, detaillierte Umweltbedingungen abzubilden. Dieser Prototyp der
Zuchtwertschitzung kann fiir dhnliche Fragestellungen genutzt werden, wenn es darum geht,
robuste Genetik, also insbesondere Vatertiere mit stabilen Zuchtwerten iiber einen breiten
Umweltgradienten hinweg, zu selektieren. Auch die Methodik zur Kombination von
phéanotyppischen und genomischen Daten fiir eine breite Merkmalspalette im Selektionsindex
ist neuartig bzw. wurde in diese Form noch nicht in anwenderfreundliche
Computergporgramme umgesetzt. Das ist im Rahmen des Forschungsvorhabens gelungen.
Somit steht der RHV-Zucht ein breites Instrumentatrium zur Verfiigung, das auch zukiinftig in
Selektions- und Anpaarungsentscheidungen genutzt werden kann.

In den drei Projektjahren waren die Projektpartner TierZucht-GI und TierEG-KS um einen
intensiven Austausch mit der BAG-RHV und den RHV-Ziichtern bemiiht. Dabei wurden nicht
nur Besprechungstermine, u.A. zur Projektvorstellung, Projektumsetzung, oder zum Ergebnis-
Transfer in die Praxis angesetzt, sondern auch Vortrige auf Ziichtertreffen, oder internationalen
Tagungen gehalten, um die Erkenntnisse der Projektanalysen umfangreich zu verbreiten. Auch
wurden Artikel in nationalen und internationalen Fachzeitschriften zur Verdffentlichung
eingereicht, bzw. bereits veroffentlicht. Eine detaillierte Auflistung ist nachfolgend gegeben:

Besprechungen:

1) Vorstellung des Projektvorhabens und Austausch mit der BAG-RHV beziiglich der
Projektumsetzung auf dem Vorstandstreffen (BAG-RHV) am 30.05.2018 in
Witzenhausen.

2) Diskussion vorldufiger Ergebnisse und Austausch zum Transfer der Ergebnisse in die
Praxis mit einem Vorsitzenden der BAG-RHV am 19.01.2021 in Giel3en.

Vortrage:

1) Vortrag zur Projektvorstellung auf dem Ziichtertreffen der Bundesarbeitsgemeinschaft
Rotes Hohenvieh (BAG-RHV) am 24. und 25.08.2018 in Ostercappeln-Venne.
L. Schulz, K. Halli
Titel: Project Q-Fleisch RHV
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2)

3)

4)

Vortrag zur Vorstellung erster Zwischenergebnisse auf dem Ziichtertreffen der
Bundesarbeitsgemeinschaft Rotes Hohenvieh (BAG-RHV) am 24.08.2019 in Tanne.

L. Schulz

Titel: Entwicklung einer Zuchtwertschitzung unter Einbezug der Fleischqualitiit der
Rinderrasse Rotes Hohenvieh

Vortragsbeitrag fiir die 70. Jahrestagung der Europdischen Vereinigung fiir
Tierwissenschaften (EVT Jahrestagung 2019, 26. — 30.08.2019) in Gent, Belgien:

K. Halli, K. Briigemann, M. Bohlouli und S. Konig

Titel: Impact of heat stress on weights, weight gain and fertility in the local breed
‘Rotes Hoehenvieh’.

Angenommener Vortragsbeitrag fiir die 72. Jahrestagung der Européischen Vereinigung
fiir Tierwissenschaften (EVT Jahrestagung 2021, 30.08. — 03.09.2021) in Davos, Schweiz:
K. Halli, K. Briigemann, M. Bohlouli, T. Yin und S. Konig

Titel: Transgenerational heat stress effect on genetic parameters for weight traits in
dual-purpose cattle.

Veroffentlichungen:

1)

2)

3)

Journal Article in der internationalen Fachzeitschrift “Translational Animal Science”
(Transl. Anim. Sci. 2020.4:1-12. doi: 10.1093/tas/txaal48)

K. Halli, K. Briigemann, M. Bohlouli und S. Konig

Titel: Time-lagged and acute impact of heat stress on production and fertility traits
in the local dual-purpose cattle breed ‘Rotes Hohenvieh’ under pasture-based
conditions.

Akzeptiertes Manuskript in der internationalen Fachzeitschrift ,,JJournal of Animal
Science® (J. Anim. Sci. doi:10.1093/jas/skab106, Akzeptiert am 24.03.2021)

K. Halli, K. Briigemann, M. Bohlouli, T. Yin und S. Kénig

Titel: Heat stress during late pregnancy and postpartum influences genetic parameter
estimates for birth weight and weight gain in dual-purpose cattle offspring
generations.

Manuskript eingereicht zur Verdffentlichung in der Fachzeitschrift ,,Ztichtungskunde*
Lisa Schulz, Kathrin Halli, S. Konig, A. Sundrum

Titel: Potentiale der Qualitiitsfleischerzeugung in Verbindung mit der bedrohten
Rinderpopulation Rotes Hohenvieh.
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4. Zusammenfassung

Fiir Rassen mit kleiner Poupulationsgrof3e ist es schwer in den Merkmalen der routineméfigen
Leistungspriifung mit kommerziellen Fleischrassen zu konkurrieren. Die Population der
deutschen Rasse ,,Rote Hohenvieh* besteht heute aus 2006 weiblichen und 157 ménnlichen im
Herdbuch eingetragenen Tieren und wird auf den Listen der bedrohten Nutztierpopulationen
als Erhaltungs- oder Beobachtungspopulation gefiihrt. Sie gilt im Fleischrasse-Spektrum als
,mittelrahmig® und wird vorrangig in der Mutterkuhhaltung und zur Landschaftpflege
eingesetzt. Auch wenn umfangreiche wissenschaftliche Untersuchungen zur Fleischqualitét der
Rasse bisher noch nicht zur Verfiigung standen, wird dem RHV eine hohe Fleischqualitit in
den Produktionseigenschaften nachgesagt. Merkmale der Fleischqualitit (z.B. der IMF) sind
daher fiir diese Rasse von besonderem Interesse, da sie bisher in der Zuchtwertschitzung nicht
bedacht wurden. Ausgehend von der Grundlage der extensiven Weidehaltung mit der
Zielsetzung der Weidemast auf teilweise benachteiligten Standorten, sollte tiberpriift werden,
ob sich dieses Produktionsverfahren auf die Fleischqualitdt der Rasse auswirkt und somit zum
Rasseerhalt beitragen kann. Die Arbeitshypothese bestand darin, dass beziiglich einer
extensiven Weidemast von Bullen, Ochsen und Firsen deutliche Unterschiede innerhalb der
Rasse RHV fiir Merkmale der Fleischqualitit bestehen, dass aber aufgrund von
unterschiedlichen Produktionsbedingungen relevante Genotyp-Umweltinteraktionen auftreten.
Die Aufgabenstellung des Projektes lautete daher, ein ziichterisches Konzept fiir Merkmale der
Fleischqualitdt, mit Einzelzuchtwerten fiir Fleischqualitditsmerkmale, Produktionsmerkmale
und funktionale Merkmale als auch Gesamtzuchtwerten oder Selektionsinizes, bei der
bedrohten Rasse ,,Rotes Hohenvieh* zu entwickeln.

Im Rahmen der Besuche auf den teilnehmenden Betrieben wurde schnell deutlich, dass das
RHV aus Griinden der Landschaftspflege und des Naturschutzes fast ausschlieBlich sehr
extensiv gehalten wird. Eine gezielte Fiitterung bzw. Kraftfuttergabe oder Endmast zur
Beeinflussung der Fleischqualitét erfolgt nur selten, weshalb nur eine sehr geringe Anzahl an
Proben aus Betrieben mit gezielter Fiitterung zur Verfiigung stand. Auch konnte das Griinland
in seiner Diversitdt und in seinem Aufwuchs nicht erfasst werden. Die urspriinglich geplante
Formulierung von Fiitterungsstrategien zur Optimierung der Fleischqualitdtsmerkmale war
dadurch nicht moglich. Anhand aktueller Literatur und auch durch den direkten Austausch mit
den Betriebsleitern konnte das Klima, insbesondere Hitzetstress, als wesentliche Kenngrofie
mit Einfluss auf die Leistung und auf die Fruchtbarkeit von RHV-Tieren identifiziert werden,
weshalb er stattdessen als entscheidender Umweltfaktor in der Modellentwicklung der
Zuchtwertschitzung beriicksichtigt wurde.

Zu Projektbeginn und in darauffolgenden Projektjahren wurden Merkmalsdaten der
routineméfigen Leistungspriifung (Geburtsgewichte, 200 Tage- und 365 Tage-Gewichte,
Kalbungen, Totgeburten) sowie Abstammungsdaten der letzten 21 Jahre beim VIT (Vereinigte
Informationssysteme Tierhaltung w.V.) angefordert. Alle teilnehmenden Betriebe wurde zu
Projektbeginn angefahren und mittels eines Fragebogens in Hinblick auf Haltung und
Produktionsrichtung charakterisiert. Datenlogger zur Klimaaufzeichnung wurden auf
ausgewihlten Betrieben aufgehidngt um eine standortgenaue Datenaufzeichnung zu
gewihrleisten. Fiir die iibrigen Betriebe wurden Klimadaten der jeweils néchstgelegenen
Wetterstation heruntergeladen und den Betrieben zugeordnet. Im Laufe der 3 Projektjahre
wurden insgesamt 605 Proben (539 RHV-, 42 Angus-, 22 Gelbvieh- und 2 Glanrind-Proben)
auf den 29 teilnehmenden Betrieben gesammelt und TierEG-KS zur Fleischqualitétsanalyse zur
Verfiigung gestellt. Im Rahmen von molekulargenetischen Analysen wurden von TierZucht-GI
alle Proben auf SNPs in 6 unterschiedlichen Genen, die laut Literatur bekannt dafiir sind, mit
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der Fleischqualitét in Verbindung zu stehen (DGAT1, CAPNI, TG, FABP1, RORC und CAST),
bestimmt. Die Genotypen wurden auf ihre Verteilung in der gesammelten Stichprobe der RHV-
Population untersucht und beziiglich ihres Einflusses auf die Fleischqualitét analysiert, um auch
direkte Geneffekte in der Zuchtwertschitzung zu beriicksichtigen und somit die Genauigkeit
der Zuchtwertschitzung zu erhohen, wurde ein Teil der Projektgelder umgewidmet und
zusitzlich Haushaltsgelder von TierZucht-GI verwendet, um insgesamt 384 Tiere
genotypisieren zu lassen.

Die Variation der Leistungsmerkmale und des IMF in der RHV-Population konnte in einer
Stichprobe erfasst werden. Das Potential zur Verbesserung des IMF konnte anhand der
gesammelten Proben grob eingeschitzt werden. Dabei streuten die IMF-Gehalte der
gesammelten RHV-Proben zwischen 0,02 % IMF und 22,9 % IMF. Der mittlere IMF-Gehalt
aller RHV-Proben lag bei 2,5 % (SD: 2,8). Der IMF von Ochsen war mit Mittelwerten von
5,9 % am hochsten, gefolgt von Férsen (4,7 %) und Bullen (1,7 %). Signifikante Einfliisse auf
den IMF hatte das Geschlecht (P < 0,01) und die Produktionsausrichtung (P < 0,05).
Tendenzielle Einfliisse hatte das Schlachtalter (P <0,06). Der Betrieb hatte keinen signifikanten
Einfluss (n.s.).

Die phénotypischen Auswirkungen des Klimas auf die Merkmale der routinemifigen
Leistungspriifung waren insbesondere in Hinblick auf Hitzestresseffekte deutlich. Das
Geburtsgewicht und die Wahrscheinlichkeit fiir Totgeburten wurden insbesondere von
Hitzestress (HS) vor Herbstgeburten negativ beeinflusst, was auf eine erhohte Sensibilitit
gegeniiber HS wihrend der generell kiihleren Herbstmonate hindeutete. Die
Gewichtszunahmen hingegen wurden durch HS am stirksten beeintrachtigt, wenn dieser iiber
die ersten 6 bis 8 Lebenswochen des Kalbes auftrat. Generell hatten Kélber, die wihrend der
Sommermonate geboren wurden und dabei vor oder nach der Geburt unter HS litten, niedrigere
Zunahmen als Kélber, die wéhrend anderer Jahreszeiten oder unter kiihleren Bedingungen
geboren wurden. Verldngerte Zwischenkalbezeiten (ZKZ) traten vorwiegend dann auf, wenn
die Kiihe nach Friihlingsgeburten unter HS litten, was die Theorie der erhohten Sensibilitdt
gegeniiber HS wihrend der kiihleren Monate hindeutet.

Auch auf die genetischen Parameter und Zuchtwerte fiir die Merkmale der routineméfigen
Leistungspriifung konnten Effekte des Klimas nachgewiesen werden. Dabei verursachten
herausfordernde klimatische Bedingungen wéhrend der Spéttriachtigkeit oder auch wéhrend der
ersten Lebenswochen des Kalbes in allen Merkmalen erhdhte additiv genetische Varianzen und
Heritabilititen. Besonders zeigte sich das im Falle von HS aber teilweise auch fiir Kéltestress.
Auch auf das Fleischqualitdtsmerkmal ,,IMF* konnte ein Effekt des Klimas auf die genetischen
Parameter nachgewiesen werden. So konnte auch fiir dieses Merkmal eine erhdhte Heritabilitat
unter HS-Bedingungen nachgewiesen werden. Fiir den Zuchtfortschritt bedeutet dies, dass
extreme klimatische Bedingungen wéhrend der untersuchten Zeitrdume in diesen Merkmalen
begiinstigend wirken konnen. Der Einfluss von HS auf die (Ko)Varianzkomponenten lies
Genoty-Umweltinteraktionen vermuten, was durch Anderungen der Bullenzuchtwerte fiir die
Leistungsmerkmale in Abhéngigkeit der klimatischen Gegebenheiten bestétigt wurde.
Samtliche berechneten Zuchtszenarien ermoglichten sowohl einen Gesamtzuchtfortschritt pro
Generation als auch Zuchtfortschritt in allen Einzelmerkmalen. Insbesondere eine stirkere
wirtschaftliche Gewichtung fiir das 200 Tage-Gewicht (200TZ) fiihrte zu deutlich hherem
Gesamtzuchtfortschritt ~ verglichen  mit  identischer =~ Merkmalsgewichtung  aller
Zuchtzielmerkmale je genetischer Standardabweichung. Weiterhin wurde deutlich, dass ein
deutlich hoherer Gesamtzuchtfortschritt realisiert werden kann, wenn der Selektionskandidat
fiir das im Labor gemessene Fleischqualititsmerkmal IMF im Zuchtziel (IMF-LAB) einen
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genomischen Zuchtwert hat. Im vorliegenden Projekt konnte schon anhand einer recht kleinen
Lernstichprobe gezeigt werden, dass fiir moderat bis hoch erbliche Merkmale der
Fleischqualitit Genauigkeiten iiber 0,40 realisiert werden.

Nach unter Absprache erfolgten Anderungen im Projektablauf konnte ein Grofteil der im
Rahmen des Projektes urspriinglich geplanten Ziele erreicht werden. Eine hohe Fleischqualitit
durch die Wahl der Rasse ,,Rotes Hohenvieh* kann dem praktischen Landwirt nicht garantiert
werden. Vielmehr hat sich eine hohe Variation des Fleischqualititsmerkmals ,,IMF* gezeigt,
was auch fiir ein gewisses Potezial zur Qualitétsfleischerzeugung spricht. Dieses Potenzial wird
allerdings aktuell noch nicht ausreichend ausgenutzt, obwohl durch Kastration, Fiitterung und
durchdachten Zuchttiereinsatz ein hoher IMF erreicht werden kann. Der alleinige, ungesteuerte
Einsatz der Rasse in der Landschaftspflege bzw. Weidefiitterung reicht allerdings nicht aus, um
entsprechende Produktqualitéten des Fleisches zu erreichen.

Der Einbezug des Umwelteffekts ,Klima*“ in den Mischmodellgleichungen der
Zuchtwertschitzung hob die Wichtigkeit dieses Faktors auch auf robuste Rinderrassen hervor.
Es konnten nicht nur direkte Effekte, sondern auch zeitversetzte Effekte von HS nachgewiesen
werden, was moglicherweise mit epigenetischen Modifikationen des Genoms, hervorgerufen
durch HS, in Zusammenhang steht. Aullerdem weisen die Ergebnisse auf eine begrenzte
Kapazitit von Akklimatisierungsprozessen hin, besonders wenn HS wihrend der generell
kiihleren Jahreszeiten auftritt. Die Ergebnisse unterstreichen die Notwendigkeit auch unter
extensiven Haltungsbedingungen klimatische Stresssituationen, insbesondere Hitzestress, zu
vermeiden. Hier stehen das Anbieten von Schatten auf den Weideflichen sowie der
uneingeschrankte Zugang zu Wasser im Hauptfokus. Besonders dann, wenn sich mehrwochige
Hitzeperioden andeuten oder wenn wiahrend der Friihlings- oder Herbstmonate plotzlich
unerwartete hohe Temperaturen auftreten. Auch die Zucht sollte sich mit Hilfe von gezielten
Zuchtstrategien zukiinftig vermehrt auf die Robustheit der Tiere gegeniiber HS konzentrieren.
Die Genotypen des mit dem IMF in Verbindung stehenden g.566T>G-SNP des Gens RORC
und evtl. dem g.131C>G-SNP des Gens FABP4 konnen zuklinftig anhand einer Haarprobe des
zu analysierenden Tieres auch weiterhin von TierZucht-GI bestimmt werden. Die gewonnene
Information der Genanalysen kdnnen dann von Ziichtern fiir die Selektion von Zuchttieren
genutzt werden. Die Modelle und Programme zur Durchfiihrung der Zuchtwertschitzung
wurden erstellt und stehen auch zukiinftig zur Verfligung. Die Zuchtwertschitzung kann
demnach auch nach Projektende von TierZucht-GI durchgefiihrt werden.
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5. Gegeniiberstellung der urspriinglich geplanten zu den tatsichlich erreichten Zielen;
ggf. mit Hinweisen auf weiterfithrende Fragestellungen

Die im Verlauf des Projektes zu erreichenden Arbeitsziele waren:
a) Die Entwicklung einer Zuchtwertschédtzung fiir Fleischqualitdtsmerkmale.

b) Die Entwicklung von Gesamtzuchtwerten und Selektionsindizes unter Beriicksichtigung der
Fleischqualitit.

c) Die Entwicklung eines Zuchtwertschitzverfahrens, das anstelle des allgemeinen
Betriebseffekts stattdessen detaillierte Informationen zu den Umwelteffekten in den
Mischmodellgleichungen beriicksichtigt.

d) Die Untersuchung der Auswirkungen von Fiitterungsstrategien auf die Merkmale der
Produktivitédt und der Fleischqualitét.

e) Die Untersuchung auf Genotyp x Umweltinteraktionen bei der Weidemast.

f) Die Erfassung der Variation der Leistungs- und Schlachtkérpermerkmale in der RHV-
Population und die Auslotung des Potentials zur Verbesserung der Fleischqualitidt und der
damit einhergehenden Vermarktungstahigkeit.

g) Die Entwicklung von automatisierten Anwendungen zur Durchfiihrung der
Zuchtwertschédtzung im Routinebetrieb.

Die im Verlauf des Projektes erreichten Ziele sind:

Zua) FEine  Zuchtwertschitzung  fiir  das  iibergeordnete = und  wesentliche
Fleischqualititsmerkmal IMF wurde erfolgreich entwickelt. Hierbei wurden zur
Erstellung der Verwandtschaftsmatrix in der deutschen Fleischrinderzucht auch
erstmals Abstammungsdaten mit genomischen Markerdaten kombiniert. Die
Sicherheiten der geschitzten Zuchtwerte konnten somit gesteigert und auch Tiere
anderer Rassen mit &hnlicher Produktionsrichtung beriicksichtigt werden. Die
Untersuchungen auf Genotypen von 6 verschiedenen mit der Fleischqualitit in
Verbindung stehenden Genen ergab einen signifikanten Einfluss des g.566T>G-SNP
des RORC-Gens auf den IMF. Dabei war der Genotyp GG mit einem signifikant hoheren
IMF (P <0,05) im Vergleich zu den anderen Genotypen GT und TT assoziiert. Fiir die
anderen 5 Gene ergab sich kein signifikanter Effekt auf den IMF (n.s.). Fiir den Genotyp
GG des g.131C>G-SNP des FABP4-Gens konnte dennoch ein leicht erhohter IMF
festgestellt werden. Auch zukiinftig konnen weiterhin Gentests auf die Genotypen der
Gene RORC und FABP4 von TierZucht-GI angeboten werden. Die Bestimmung der
Genotypen kann dann nach Einsenden einer Haarprobe (inklusive Haarwurzel) des zu
analysierenden Tieres erfolgen. Die gewonnene Information der Genanalysen kann
dann von Ziichtern flir die Selektion von Zuchttieren genutzt werden.

Zub) Auch die Entwicklung von Gesamtzuchtwerten und Selektionsindizes unter
Beriicksichtigung der Fleischqualitidt wurde erfolgreich abgeschlossen. Dabei wurden
a) die Genauigkeiten der geschitzten Zuchtwerte und b) die Okonomischen
Merkmalsgewichtungen im Zuchtziel je genetischer Standardabweichung variiert, um
die optimalen Merkmalskombinationen im Gesamtzuchtwert festzulegen. Somit kann
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Zuc)

Zu d)

Zu e)

Zu f)

auch zukiinftig fiir verbesserte genomische oder konventionelle Zuchtwertschiatzungen
mit hoheren Genauigkeiten das passende Zuchtszenario gewéhlt werden.

Ein Zuchtwertschitzverfahren, das zusdtzlich zum allgemeinen Betriebseffekt
detaillierte Informationen zu den Umwelteffekten in den Mischmodellgleichungen
beriicksichtigt, konnte erstellt werden. Die Modelle wurden um weitere Umwelteffekte
ergénzt. Dabei lagen klimatische Bedingungen im Fokus, da diese auch sehr stark die
Futtergrundlage determinierten. Uber die Berechnung des Temperature-Humidity Index
(THI) konnten insbesondere Effekte von Hitzestress auf genetische Parameter der
Produktionsmerkmale , GG*, ,200TG“, ,365TG“, aber auch auf das
Fleischqualitdtsmerkmal ,,IMF*, abgebildet werden.

Ein Teilziel des Projektes war es, das Potenzial der bedrohten Rinderrasse ,,Rotes
Hohenvieh* zur Qualititsfleischerzeugung auszuloten. Es konnte gezeigt werden, dass
der Rasse nicht per se ein bestimmtes Qualitdtsniveau zugesprochen werden kann. Zu
einem Grofteil wird das mogliche Potenzial der Rasse nicht vollstindig genutzt. Die
Untersuchung der Auswirkungen von Fiitterungsstrategien auf die Merkmale der
Produktivitdt und der Fleischqualitit konnten im Rahmen dieses Projektes nicht
durchgefiihrt werden. Die Griinde hierfiir wurden bereits im Zwischenbericht erldutert.
Einerseits flihrt ein GroBteil der Betriebe keine zielgerichtete Fiitterung der Tiere durch.
Die Tiere werden dort in sehr extensiver Form gehalten und gefiittert. Dariiber hinaus
variieren die Griinlandflichen auf denen die Tiere gehalten werden stark in
Abhidngigkeit von Region, Klima, geografischen Besonderheiten und
Managementmalinahmen des Betriebes. Fiir eine umfassende Bewertung der
Griinlandstrategien ist eine grundliegende interdisziplindre Herangehensweise
erforderlich, die es ermoglicht, die Nihrstoffgehalte und Wachstumsverldaufe der
Fiitterungsressource Griinland iiber einen ldngeren Zeitraum kontinuierlich zu erfassen.
Diese Herangehensweise erfordert jedoch eine eigene Fragestellung.

Auf phéanotypischer Ebene konnten jedoch die Auswirkungen des Klimas (insbesondere
Hitzestress) auf diese Merkmale berechnet werden. Besonders deutlich wurde dabei der
negative Einfluss extremer Hitze auf alle Leistungs- und Fruchtbarkeitsparameter. Die
Ergebnisse heben die Wichtigkeit der Privention gegen Hitzestress hervor, der, wie
bewiesen werden konnte, nicht nur bei hochleistenden Milchkithen starke
Leistungseinbulen  bewirkt, sondern auch in einer extensiv gehaltenen
Zweinutzungsrasse negative Auswirkungen auf Leistung und Fruchtbarkeit hat.

Untersuchungen zu Genotyp-Umweltinteraktionen im Rahmen der Weidemast
fokussierten auf klimatische Einfliisse. Basierend auf dem Konzept der genetischen
Korrelationen konnten signifikante Interaktionen nachgewiesen werden. Der Ansatz
erlaubt die Indentifikation robuster Genetik, also Tiere, mit stabilen Zuchtwerten iiber
einen breiten Umweltgradienten hinweg. Zuchtwerte flir eine gezielte Selektion in
Hinblick auf eine gesteigerte Robustheit stehen zur Verfiigung und konnen genutzt
werden.

Die Variation der Leistungsmerkmale und des IMF in der RHV-Population konnte in
einer Stichprobe von 539 Tieren erfasst werden. Die Erfassung der Scherkraft und des
Grillverlustes war nur in geringerem Umfang moglich. Die Ergebnisse zeigten, dass das
Potenzial des Roten Hohenviehs zur Qualitétsfleischerzeugung bisher nicht zielfiihrend
ausgenutzt wird. Die hohe Variation der Ergebnisse des IMF zeigte, dass unter
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Zu g)

verschiedenen Voraussetzungen, z.B. die Kastration, eine gezielte Fiitterung und
durchdachten Zuchttiereinsatz eine hohe Fleischqualitét durchaus erreichbar wire.

Die Modelle und Programme zur Durchfiihrung der Zuchtwertschdtzung wurden erstellt
und stehen auch zukiinftig zur Verfiigung. Die Zuchtwertschidtzung kann demnach auch
nach Projektende von TierZucht-GI durchgefiihrt werden. Gerne kann
Zuchtorganisationen oder interessierten Ziichtern der Programmcode zur Verfiigung
gestellt werden. Mit einer Anleitung sollte eine nutzerfreundliche Bedienung gegeben
sein bzw. die Zuchtwertschédtzung kann als einfache Auftragsarbeit von TierZucht-GI
durchgefiihrt werden.
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