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VORHABENSCHWERPUNKT UND ERA-NET 

In Nordeuropa existiert eine Vielzahl von roten Milchviehras-
sen. Diese Rassen sind an vorherrschende Umweltbedingungen 
angepasst und zeichnen sich durch gute funktionale Rasseei-
genschaften, wie überdurchschnittliche Fruchtbarkeit und 
Krankheitsresistenz, aus. Zudem repräsentieren diese Rinder-
populationen eine Ressource an einzigartiger genetischer 
Diversität, die es zu schützen und zu erhalten gilt. In den ver-
gangenen Jahrzehnten allerdings haben viele Rotviehrassen ei-
nen starken Rückgang ihrer Populationsgröße verzeichnet, wo-
bei einige dieser Populationen heute sogar vom Aussterben be-
droht sind. Daher sind Maßnahmen notwendig, um diese Ras-
sen zu fördern und somit ihren Fortbestand zu sichern. Ziel die-
ses Teilprojektes war es, Möglichkeiten für die Optimierung von 
Zuchtprogrammen nordeuropäischer Rotviehrassen aufzuzei-
gen. 

ERGEBNISSE 

Genomische Charakterisierung 

Erfolgreiches genomisches Management von Nutztierpopulati-
onen erfordert Kenntnisse über deren genetische Konstitution. 
In dieser Studie wurden genomweite Markerdaten genutzt, um 
zehn Rotvieh-rassen aus Deutschland, den Niederlanden und 
Dänemark genetisch zu charakterisieren. Hierbei wurden die 
genetische Diversität sowie die Populationsstruktur der Rassen 
untersucht. Außerdem wurden Selektionssignaturen für drei 
der betrachteten Rassen identifiziert. Die Ergebnisse zeigten die 
höchste genomische Inzucht für die lokalen Rassen Traditio-
nelles Dänisches Rotvieh, Groninger Blaarkop Rind und La-
kenvelder Rind. Alle Analysen belegten die engste genomische 
Verwandtschaft zwischen Rotbunt in Doppelnutzung und 
Maas-Rhein-Ijssel. Weiterhin wurde erheblicher Genfluss von 
Holstein Rotbunt zu den Rassen Angler und Rotbunt in Doppel-
nutzung festgestellt. Dies kann auf intensive Kreuzung in der 
Vergangenheit zur Verbesserung der Produktivität lokaler Po-
pulationen zurückgeführt werden. Darüber hinaus zeigten die 
Ergebnisse der Studie Selektionssignaturen in den Rassen Hol-
stein Rotbunt, Rotbunt in Doppelnutzung und Maas-Rhein-Ijs-
sel. Die entsprechenden Genomregionen beherbergten ver-
schiedene Gene, die in vorherigen Studien mit Merkmalen wie 
Milch- und Fleischproduktion, Mastitis und Fruchtbarkeit asso-
ziiert wurden. 

Zuchtzielsetzung 

Die Definition des Zuchtziels ist ein wichtiger Schritt für die Op-
timierung von Zuchtprogrammen. In dieser Studie wurden öko-
nomische Gewichte für die Rassen Deutsche Holstein, Angler 
und Rotbunt in Doppelnutzung abgeleitet. Hierfür wurde ein 
bio-ökonomisches Herdenmodell in Kombination mit einem 
multiplen Regressionsansatz unter Einbeziehung von Medi-
atorvariablen genutzt. Einerseits ermöglichte dieses methodi-
sche Vorgehen die Berücksichtigung von strukturellen Herden-

KURZDARSTELLUNG 
In Nordeuropa existiert eine Vielzahl an roten Milchvieh-
rassen, die eine schützenswerte Ressource an genetischer 
Diversität repräsentieren. Geeignete Maßnahmen sind not-
wendig, um die Wettbewerbsfähigkeit dieser Rassen zu 
steigern und ihren weiteren Fortbestand zu sichern. 

Ziel dieses Teilprojektes war es, verschiedene Möglichkei-
ten aufzuzeigen und zu eruieren, um die Zucht von Rot-
viehrassen zu fördern und die zukünftige Nutzung dieser 
Rassen sicherzustellen. Hierfür wurden unterschiedliche 
Aspekte, wie die genomische Charakterisierung von Rot-
viehrassen, die Zuchtzielsetzung sowie die Optimierung von 
Zuchtprogrammen betrachtet. 



     

 

effekten (d.h., monetäre Folgen resultierend aus einer Ände-
rung der Herdenstruktur) bei der Berechnung der Wirtschaft-
lichkeitskoeffizienten. Andererseits wurde das sogenannte 
,double counting‘ von ökonomischen Effekten vermieden. Öko-
nomische Gewichte wurden für 23 Einzelmerkmale (Produk-
tion, Exterieur und Melkbarkeit, Fruchtbarkeit, Gesundheit, 
Kuhsterblichkeit, Kälberfitness) berechnet. Weiterhin wurde 
die relative Gewichtung aller Merkmale im Selektionsindex er-
mittelt. Die relative Bedeutung der Produktionsmerkmale lag 
zwischen 39,9 und 44,4 % bei den untersuchten Rassen. Für di-
rekte Gesundheitsmerkale wurden die höchsten Gesamtkosten 
für Lahmheit (270 € bis 310 € pro Krankheitsfall) und Mastitis 
(257 € bis 271 € pro Krankheitsfall) ermittelt. Die relative Ge-
wichtung aller direkten Gesundheitsmerkmale lag zwischen 
15,7 und 17,9 %. Für Fruchtbarkeitsmerkmale wurden die größ-
ten Unterschiede zwischen den Rassen festgestellt. Die relative 
Bedeutung im Selektionsindex lag bei 10,5 % für Deutsche Hol-
stein, 10,8 % für Angler und nur 6,5 % für Rotbunt in Doppel-
nutzung. Insgesamt zeigten die Ergebnisse der Studie die hohe 
ökonomische Bedeutung von funktionellen Merkmalen in den 
untersuchten Rassen. 

Optimierung von Zuchtprogrammen 

In der Rinderzucht kann Kooperation zwischen unterschiedli-
chen Ländern, Rassen oder Zuchtunternehmen von Vorteil sein. 
Im dieser Studie wurden Konsequenzen der Zusammenarbeit 
zwischen nordeuropäischen Rotviehrassen aufgezeigt und be-
wertet. Zusammenarbeit war hierbei als Austausch von männ-
lichen Zuchttieren zwischen den Populationen definiert. Durch 
stochastische Simulationen wurden die Zuchtprogramme 
zweier Zuchtlinien (Milchbetont und Doppelnutzung) nachge-
ahmt. Verschiedene Szenarien wurden untersucht, in denen li-
nien-übergreifende Selektion von Bullen entweder erlaubt oder 
unzulässig war. Weiterhin variierten die Korrelationen zwischen 
den Zuchtzielen beider Linien in den unterschiedlichen Szena-
rien. Als besonderer Aspekt dieser Studie wurden Unterschiede 
zwischen den Linien im genetischen Niveau der Zuchtmerkmale 
(Milch- und Fleischproduktion, Mastitisresistenz, Fruchtbar-
keit, Futtereffizienz) berücksichtigt. 
Bei einer hohen genetischen Korrelation zwischen den Zucht-
zielen beider Zuchtlinien konnte der genetische Fortschritt in 
einigen Merkmalen durch die Selektion externer Bullen gestei-
gert werden. Weiterhin wurde die Inzuchtrate pro Generation 

reduziert und der monetäre Gewinn stieg in beiden Zuchtpro-
grammen an. Mit abnehmender genetischer Korrelation zwi-
schen den Zuchtzielen beider Linien endete die Kooperation 
zwischen den Linien schnell. Ein langfristiger Austausch von 
Zuchttieren wurde nur beobachtet, wenn die Korrelation zwi-
schen den Zuchtzielen nahe Eins lag. Allerdings zeigten sich an 
diesem Punkt auch negative Aspekte einer langfristigen Koope-
ration zwischen den beiden Zuchtlinien. Zum einen wurden die 
Zuchtlinien genetisch ähnlicher, wodurch sich die genetische 
Diversität zwischen den Rassen verringerte. Zum anderen 
wurde in der Doppelnutzungs-Linie ein deutlich reduzierter ge-
netischer Fortschritt in den Merkmalen Fleischproduktion, 
Mastitisresistenz und Fruchtbarkeit beobachtet. Insgesamt 
müssen kurz- und langfristige Folgen einer Zusammenarbeit 
zwischen Rotviehpopulationen in Nordeuropa sorgfältig abge-
wägt werden. 

FAZIT 

Mit diesem ReDiverse-Teilprojekt wurden geeignete Maßnah-
men betrachtet und evaluiert, um Rotviehrassen in Nordeuropa 
zu fördern und deren weitere Nutzung sicherzustellen. Die ge-
nerierten Ergebnisse sind unmittelbar für die praktische Zucht 
relevant und leisten einen wichtigen Beitrag zur nachhaltigen 
Entwicklung von Rotviehrassen. 
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