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1.  Aufgabenstellung und Ziel des Vorhabens

Ziel des Projektes war es, die drei existierenden Populationen der stark gefihrdeten
Schafrasse Rouge du Roussillon aufgrund phénotypischer und genotypischer Merkmale zu
charakterisieren, als eigenstindige Rasse zu konsolidieren und von Referenzrassen abzu-
grenzen. Diese Populationen finden sich in Deutschland und Frankreich. Mit den gewonnenen
Daten sollten Zuchtplidne fiir eine Erhaltungszucht erstellt werden, um die Bewahrung der
tiergenetischen Ressourcen dieser Rasse zu ermoglichen. Zudem sollten regenerative Zellen
aus dem Blut der Tiere durch Konservierung in der Kryobank des Fraunhofer Institut fiir
Biomedizinische Technik (IBTM) als genetische Reserve erhalten werden, wodurch in-situ
und ex-situ Ansitze zur Erhaltung kombiniert wurden. Damit ist, im Falle auftauchender
Probleme der in-situ Erhaltung (wie Seuchenausbriichen oder &dhnlichen Katastrophen)
gewihrleistet, dass auf die kryokonservierten Proben als Reserve zuriickgegriffen werden
kann.

AuBerdem sollte eine Rassebeschreibung fiir die Rasse erstellt und bei der Vereinigung
Deutscher Landesschafzuchtverbinde (VDL) eingereicht werden, um den Aufbau eines
nationalen Zuchtbuches fiir die Rasse zu ermoglichen.

Die Tiere sollten mithilfe von etablierten Mikrosatellitenmarkern genetisch charakterisiert
werden, wobei diese Marker bereits in einem europdischen Projekt verwendet wurden und
auch die Basis fiir die FAO- Empfehlungen zur genetischen Charakterisierung von Schafen
bilden.

Aus den gewonnenen Daten sollten Erhaltungszuchtpline fiir die deutsche Population der
Rasse erstellt werden. Diese sollen mithilfe der Ziichter umgesetzt werden, um damit einen
Beitrag zum Erhalt von tiergenetischen Ressourcen und Biodiversitiat in Deutschland zu
leisten. Weiterhin sollte ein Internetforum zur Vernetzung der Ziichter, mit Informationen und
der Moglichkeit Anpaarungsvorschldge fiir die eigenen Zuchttiere zu erhalten, eingerichtet

werden.



2. Vorraussetzungen, unter denen das Vorhaben durchgefiihrt wurde

Die Zucht der Rouge du Roussillon- Schafe existiert seit 1981 in Deutschland. Damals waren
die Tierzahlen der franzdsischen Population extrem abgesunken und eine der letzen groeren
Herden wurde von einem Zusammenschluss verschiedener deutscher Wissenschaftler und
Artenschiitzer aufgekauft. Von dieser Herde wurden 2 minnliche und 12 weibliche Tiere nach
Deutschland in den Tiergarten Niirnberg verbracht. Der Rest der Herde verblieb in Frankreich
(Steger, 1994). Von den 14 nach Deutschland verbrachten Tieren entstammt die gesamte
heutige deutsche Population von ca. 80 Tieren. Im Tiergarten Niirnberg wurden die Tiere
durchgehend reinrassig geziichtet. Die Selektionsentscheidungen wurden nach rein dufler-
lichen Merkmalen getroffen. Tiere ohne weile Abzeichen an Kopf und GliedmaBlen wurden
bevorzugt. Bei einigen Tieren traten Kurzbeinigkeit und Senkriicken auf. Diese Merkmale
wurden auf Inzucht zuriickgefiihrt und die Tiere von der Zucht ausgeschlossen. RegelmiBig
wurden vom Tiergarten Niirnberg kleine Zuchtgruppen an private Ziichter oder Institutionen
abgegeben. Von diesen Gruppen existieren noch 5 Zuchtgruppen auflerhalb von Niirnberg, in
denen zwischen 6 und 14 Tieren gehalten werden.

Ob in diesen diversen Zuchtgruppen auBlerhalb des Tiergarten Niirnbergs die Tiere auch rein-
rassig verpaart wurden, ist nicht gesichert.

Uber die Tiergruppe im Tiergarten Niirnberg sind seit 1987 detaillierte Aufzeichnungen iiber
die Tiere mit Angabe von Mutter- und Vatertieren, Geburtsdatum, Abgangsdatum, Ziichter,
Besitzer und Abgangsursache vorhanden.

Es existieren auch weiterfithrende Angaben bis zu den Ursprungstieren, welche 1981 nach
Niirnberg verbracht wurden. Die Aufzeichnungen der anderen Ziichter sind von unter-
schiedlicher Qualitit.

Was seit 1981 mit dem Teil der Herde, der in Frankreich verblieben ist, geschehen ist, ist
unklar. Es existieren drei Ziichter, die Tiere halten, die nach eigenen Angaben auf diese Herde
zuriickgehen (,,Rouge du Roussillon souche Marty*, benannt nach dem letzten Halter vor der
Verbringungsaktion nach Deutschland). Die Ziichter sind nicht vernetzt und betreiben die
Zuchtplanung ausschlieBlich innerhalb ihrer eigenen Herde.

Weiterhin existiert seit 1993 eine regionale Zuchtorganisation fiir die Rassen Raiole,
Caussenarde und Rouge du Roussillon (Association des éleveurs de brebis de races Raiole,
Caussenarde et Rouge du Roussillon). Diese Ziichter ziichten einen neuen franzdsischen Typ

der Rasse. Dieser ist aus Rouge du Roussillon- Mutterschafen und Bocken anderer Rassen
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aufgebaut worden (Association des éleveurs de brebis de races Raiole, Caussenarde et Rouge
du Roussillon, 2006). Nach eigenen Angaben der Zuchtorganisation wurden am Anfang des
Zuchtprogramms keine reinrassigen Rouge du Roussillon- Bocke eingesetzt. Die Ziichter
haben eine Gebrauchszucht und primir eine kommerzielle Nutzung in den Fokus ihrer Zucht
gestellt und den Bestand des neuen Typs der Rasse in wenigen Jahren auf 3500 Zuchttiere
anheben konnen. Im Rahmen der Zuchtorganisation wird vom Zuchtleiter jdhrlich ein
Bockaustausch organisiert. Es gibt jedoch keine Zuchtbiicher oder andere Aufzeichnungen der
Ziichter. Diese Tiere unterscheiden sich phénotypisch deutlich von den deutschen Tieren
sowie vom alten franzosischen Schlag durch eine ausgeprigte Bemuskelung, eine dunklere
Rotfirbung und vermehrt auftretende schwarze Abzeichen an GliedmaBen und Kopf. Zudem
ist die Population phénotypisch sehr inhomogen. Weitere Einkreuzungen um eine verbesserte
kommerzielle Nutzung der Rasse zu erméglichen, konnen vermutet werden.

Zu Beginn des Vorhabens gab es keine einheitliche Rassebeschreibung fiir die Rasse Rouge
du Roussillon. Die Ziichter waren schlecht bzw. gar nicht vernetzt und der Kontakt zu den
franzosischen Ziichtern war sehr sporadisch und ausschlieBlich durch die GEH initiiert. In den
1990er Jahren wurden einmalig zwei deutsche Zuchtbocke zu einem franzosischen Ziichter
gebracht. Die Zuchtplanung wurde von den einzelnen Ziichtern fiir ihre Tiere jeweils separat
und nach unterschiedlichen Kriterien durchgefiihrt.

Die Struktur der franzosischen Population war weitgehend unklar. Weder der genetische
Status der einzelnen Populationen in Deutschland und Frankreich war bekannt, noch
existierten Kryoreserven fiir diese Schafrasse

Im August 2006 fand erstmals ein Treffen der deutschen Ziichter, initiiert von der GEH e.V.
und dem Tiergarten Niirnberg, statt, wo die Idee zu diesem Forschungsprojekt entworfen
wurde.

Die AG Erhardt des Instituts fiir Tierzucht und Haustiergenetik der JLU GieBBen hat im
Rahmen eines EU-Projektes (ECONOGENE) 57 Schafrassen Europas und des Nahen Ostens
molekulargenetisch charakterisiert. Auf diese Daten konnte fiir das Projekt zugegriffen

werden, so dass die Einordnung der Rasse in einen europdischen Kontext moglich wurde.
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3.  Planung und Ablauf
3.1. Arbeitsplan laut Projektbeschreibung

Oktober 2008 - Dezember 2008
L. Sammeln von ca. 70 Blutproben aller lebender Tiere der Rasse Rouge du Roussillon in
Deutschland und Osterreich fiir genetische Analysen und eine Kryokonservierung von

regenerativen Zellen. Erfassung von phinotypischen Daten der Tiere.

IL. Sammeln von ca. 70 Blutproben bei 5 Ziichtern des Coburger Fuchsschafes in

Deutschland.

III. Sammeln von ca. 150 Proben der Rasse Rouge du Roussillon in Frankreich und
Erfassung der phéanotypischen Daten der Tiere. Dort sollen 8 - 10 Herden beprobt werden. 4 -
5 Herden von Ziichtern, die bekanntermafen seit langer Zeit versuchen, die Rasse reinrassig
zu ziichten und 4 - 5 Herden von hauptberuflichen Schifern, bei denen iiber den genetischen
Status der Tiere Unklarheit herrscht. Die beprobten Tiere sollten, soweit nachvollziehbar,
nicht miteinander verwandt sein. Von jeder Herde sollten ca. 15 Tiere beprobt werden. Auch
von diesen Tieren sollten Blutproben fiir die Kryokonservierung sowie fiir genetische

Analysen genommen werden.

IV. Literaturrecherche mit Aufarbeitung der Zuchtgeschichte und Einarbeitung in die

molekulargenetischen Methoden.

Januar 2009 - Juni 2009

V. Isolation der DNA aus dem Buffy Coat der Blutproben mit der Aussalzmethode nach
Montgomery und Sise (1990)

VI.  Erfassung der DNA- Konzentration und - Qualitdt im Spektralphotometer.

VII. Etablierung von Multiplexreaktionen fiir die unten gelisteten Mikrosatelliten.
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VIII. Typisierung der individuellen DNA mit folgenden Mikrosatelliten: MAF214,
OarJMP29, BM1329, OarVH72, ILSTSI11, BM8125, OarJMP5S8, ILSTS28, OarFCBI28,
INRA063, MAF33, MAF65, MAF70, OarFCB20, OarFCB226.

IX. Die Mikrosatellitendaten werden in einer Datenbank organisiert und mit verschiedenen
Programmen wie POPGENE (Yeh, 1997), CERVUS (Marshall, 1998) und PHYLIP
(Felsenstein, 1989) werden Allelfrequenzen, Anzahl der Allele, Hardy-Weinberg-

Gleichgewicht, PIC-Werte und genetische Distanzen berechnet.

X. Verarbeitung der phédnotypischen Daten in einer Rassebeschreibung.

Juli 2009 — Dezember 2009

XI.  Erstellung von phylogenetischen Stammbédumen mit den Programmen NEIGHBOR
und CONSENSE aus dem Programmpaket PHYLIP (Felsenstein, 1989). Einordnung der
Rasse im Kontext der europdischen Schafrassen im Vergleich mit den Daten, welche im

ECONOGENE- Projekt erhoben wurden und unter Zuhilfenahme der genannten Programme.

XII. Erstellung des Erhaltungszuchtprogramms und der Anpaarungspline mit dem

Programm OPTIMATE (Schmidt, 2002).

XIII. Transport von drei Zuchtbocken aus der deutschen Population zu einem Ziichter des
alten franzosischen Typs nach Puynormand (Frankreich) und Transport von 50 Mutterschafen
und deren Nachzucht aus Revél (Frankreich) nach Deutschland.

Januar 2010 - Mirz 2010

XIV. Diskussion der Ergebnisse im Kontext der Zuchtgeschichte und des Rasseerhalts.

XV. Einrichtung einer Internetplattform fiir Ziichter mit der Moglichkeit zur Erstellung von

konkreten Anpaarungsvorschligen.

XVI. Erstellen des Abschlussberichtes und Publikation der Ergebnisse.

12



3.2. Tatsiachlich durchgefiihrte Arbeitsschritte und erreichte Ziele

zu L. Es wurden alle lebenden 87 Rouge du Roussillon- Schafe der deutschen
Population beprobt. Die Tiere stammen von insgesamt 6 deutschen Haltern. Der
Osterreichische Halter hilt keine Rouge du Roussillon- Schafe mehr. Dafiir konnte ein
weiterer deutscher Halter aufgefunden werden (siehe Tabelle 1).

Von den Tieren wurden Blutproben fiir die genetische Charakterisierung gewonnen und der
Phénotyp fotografisch festgehalten. Zusitzlich wurden die Tiere vermessen (Widerristhohe)
und das Gewicht von immer derselben Person geschitzt. In wenigen Fiéllen wurden die Tiere

gewogen.

zu L. und III. Von 226 der 239 beprobten Rouge du Roussillon- Schafen aus Deutschland
und Frankreich wurden regenerative Zellen in der Kryobank (,,Fraunhofer Bioarchiv‘) des

Fraunhofer Instituts fiir Biomedizinische Technik (IBMT) in Sulzbach-Saar kryokonserviert..

zu IL. Von der Rasse Coburger Fuchsschaf wurden 63 Tiere aus 5 Herden beprobt.
Von diesen Tieren wurden Blutproben entnommen. Soweit moglich wurden unverwandte

Tiere beprobt.

zu III. Bei den franzosischen Tieren musste das Probensammelschema abgeidndert
werden, da neue Informationen zur Populationsstruktur vorlagen. Im Rahmen des Projektes
wurden nunmehr 70 Blutproben von Tieren aus den 3 Herden des alten franzdsischen Typs
gewonnen und 82 Proben aus insgesamt 7 Herden des neuen Typs. Auch diese Tiere wurden

fotografiert, gemessen und das Gewicht geschitzt.

zulV. Im Rahmen der Probennahmen und weiterer Recherchen in Frankreich wurden
zahlreiche franzosische Quellen zur Zuchtgeschichte und Belege der Bemiihungen zur
Arterhaltung und zur ziichterischen Verbesserung der Rasse in den letzten 30 Jahren
gesammelt und iibersetzt. Eine umgehende Einarbeitung in die molekulargenetischen

Methoden erfolgte.

zu'V & VI. Die gewonnenen Blutproben wurden ihrer weiteren Bestimmung entsprechend

aufgearbeitet.
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zu VIL Fiir die 15 Mikrosatelliten, die fiir das Projekt aus der Liste der empfohlenen
Mikrosatelliten der FAO ausgewihlt wurden (Hoffmann et al., 2004), wurden 1 Multiplex-, 3

Duplex- und 5 Einzelreaktionsprotokolle entwickelt und etabliert.

zu VIIIL. Die insgesamt 302 gewonnenen Proben (sowie 7 Referenzproben aus dem
ECONOGENE- Projekt) wurden mit den genannten 15 Mikrosatelliten typisiert und mithilfe

von Standardproben standardisiert.

zu IX. Die vorhandenen Daten wurden in einer Datenbank, in der die Proben nach
Populationen geordnet und mit den ermittelten Genotypen verkniipft sind, zusammengefasst.

Die statistische Auswertung wurde wie geplant durchgefiihrt.

zu X. Die phinotypischen Werte der 3 Rouge du Roussillon- Populationen wurden
tabellarisch erfasst und mit dem Computerprogramm SAS statistisch ausgewertet. Der
Einfluss von Alter, Geschlecht und Zugehorigkeit zu einer der 3 Populationen wurden
untersucht. Zusitzlich wurden Pedigreedaten von 233 Individuen der deutschen Population,
welche aus Aufzeichnungen des Tiergarten Niirnbergs und Angaben der anderen Ziichter
bestehen, in einer Datenbank organisiert und in das Programm OPTIMATE (Schmidt, 2002)
eingespeist.

Weiterhin wurden die Schurgewichte der Schafe protokolliert um die Daten fiir die
Rassebeschreibung zu vervollstindigen. Eine Rassebeschreibung wurde erarbeitet und bei der
Vereinigung Deutscher Landesschafzuchtverbinde (VDL) zur offiziellen Anerkennung ein-

gereicht (sieche Anhang).

zu XI. Fiir die untersuchten Populationen wurden phylogenetische Stammbiume
erstellt. Diese wurden in einem Konsensusbaum zusammengefasst. Dieser Schritt erfolgte
zum einen fiir die im Rahmen dieser Arbeit untersuchten Rassen, zum anderen fiir die
Gesamtheit aus den hier untersuchten Rassen und den Rassen aus dem ECONOGENE-
Projekt. Um eine weitere Einordnung der Rassen in den europidischen Kontext zu realisieren,
wurde eine Hauptkomponentenanalyse und eine Bayesian Model-based Clustering Analyse

durchgefiihrt.

zu XII. Mithilfe von OPTIMATE (Schmidt, 2002) wurden Anpaarungspline fiir die

deutsche Population erstellt.
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zu XIIIL. Es wurden zwei Zuchtbocke zu D. Massoubre in Puynormand (Frankreich)
verbracht und sind dort im Zuchteinsatz. Der dritte Bock erfiillte die Transportbedingungen
nicht und konnte deshalb nicht mitgenommen werden.

Der Transport der Mutterschaftherde gestaltete sich schwierig, da die franzosische Halterin
wihrend der Verhandlungen wiederholt fiir lingere Zeitriume die Kommunikation abbrach.
Die Herde wurde unterdessen an einen anderen franzdsischen Halter verkauft. Mit diesem gibt
es aktuelle Verhandlungen, Zuchttiere nach Deutschland zu bringen. Da die Schafe sich
momentan in der Ablammperiode befinden, konnte der Transport nicht mehr vor Ablauf der

Projektdauer realisiert werden.
zu XV. Eine Internetplattform mit Informationen und der Moglichkeit konkrete
Anpaarungsvorschldge anzufordern wurde unter der Domain www.rouge-du-roussillon.de

eingerichtet und ist abrufbar.

zu XIV. & XVIL Die Ergebnisse wurden diskutiert und in diesem Abschlussbericht

zusammengefasst.
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4. Methode und Verfahren

4.1. Probenmaterial

Insgesamt wurden Blutproben von 302 Schafen untersucht. Davon stammten 87 von Rouge
du Roussillon- Schafe aus 6 Herden der deutschen Population. Von den franzosischen Tieren
der Rasse Rouge du Roussillon wurden 70 Blutproben aus den 3 Herden des alten franzo-
sischen Schlags verwendet und 82 Proben aus 7 Herden des neuen Schlags (siehe Tabelle 1).
Weiterhin wurden Tiere der Rasse Coburger Fuchsschaf als Referenzrasse beprobt. Es wurden
63 Proben von Tieren aus 6 Herden untersucht. Von allen beprobten Tieren wurden mit dem
Gerinnungshemmer Ethylendiaminotetraessigsdure (EDTA) versetzte Vollblutproben fiir die
genetische Charakterisierung gewonnen. Die Tiere der Rasse Rouge du Roussillon wurden
zudem gemessen (Widerristhohe), von 3 Seiten fotografiert und das Gewicht von immer
derselben Person geschitzt. Weiterhin wurde von dieser Rasse Vollblutproben genommen, die
mit dem Gerinnungshemmer CPDA (Citrat-Phosphat-Dextrose-Adenin) versetzt und fiir die
Kryokonservierung genutzt wurden.

Weiterhin lagen Pedigreedaten aus den Jahren 1981 - 2009 von 243 Individuen der deutschen
Population des Rouge du Roussillon- Schafes vor, welche aus Aufzeichnungen des Tiergarten
Niirnbergs und Angaben der anderen deutschen Ziichter bestehen. In diesem Rahmen sind
Daten zu Mutter- und Vatertieren, Geburtsdatum, Abgangsdatum, Ziichter, Besitzer und Ab-
gangsursache bekannt. Die Angaben reichen liickenhaft bis zur Ursprungsherde 1981 zuriick.
Weiterhin wurden die Schurgewichte von 23 weiblichen und 9 ménnlichen Tieren protokol-

liert um die Daten zu vervollstandigen.
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Tabelle 1:

im folgenden verwendeten Abkiirzungen

Ubersicht iiber die Anzahl der beprobten Tiere, Halter und Rasse und die

Besitzer Rasse verwendete | Anzahl beprobter
Abkiirzung | Tiere

Tiergarten Rouge du Roussillon- RdR-D 42

Niirnberg deutsche Population

Steiner Rouge du Roussillon- RdR-D 14
deutsche Population

Faber Rouge du Roussillon- RdR-D 4
deutsche Population

Arche Warder Rouge du Roussillon- RdR-D 11
deutsche Population

Pfennig Rouge du Roussillon- RdR-D 10
deutsche Population-

Tierpark Berlin Rouge du Roussillon RdR-D 6
deutsche Population

Massoubre Rouge du Roussillon- alter RdR-AF 24
franzosischer Typ

Garde Rouge du Roussillon- alter RdR-AF 25
franzosischer Typ

Grosfort Rouge du Roussillon- alter RdR-AF 21
franzosischer Typ

Trifault Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 11
franzosischer Typ

Sanz Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 14
franzosischer Typ

Peytavi Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 10
franzosischer Typ

Coutarel Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 10
franzosischer Typ

Rouve Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 10
franzosischer Typ

Galzin Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 10
franzosischer Typ

Germain Rouge du Roussillon- neuer | RAR-NF 17
franzosischer Typ

Marder Coburger Fuchsschaf CF 11

Treiber Coburger Fuchsschaf CF 8

Mardorf Coburger Fuchsschaf CF 16

Staade Coburger Fuchsschaf CF 19

Buchenauer Coburger Fuchsschaf CF 9
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4.2. Molekularbiologische Methoden

4.2.1. Gewinnung von Leukozyten aus Vollblut

Zur Gewinnung der Leukozyten aus Vollblut wurden die mit etwa 9 ml Vollblut gefiillten
EDTA- Monovetten fiir 20 min bei 3000 rpm und 4°C zentrifugiert. Der Buffy Coat wurde
mit einer Pipette vorsichtig abgenommen und in 1,5 ml Reaktionsgefdle iiberfiihrt. Bis zur

weiteren Verwendung wurde er bei -20°C eingefroren.
4.2.2. Isolation von DNA aus Leukozyten

Zur Isolierung der DNA aus Leukozyten wurde die modifizierte Aussalzmethode nach
Montgomery und Sise (1990) verwendet. Es erfolgten einige Modifikationen beziiglich Zen-
trifugierzeit und —geschwindigkeit. Die Zentrifugierzeit betrug bei der Lyse der Zellen statt

2000 rpm 4200 rpm; beim Waschen der Zellen statt 1000 rpm fiir 3 min, 3000 rpm fiir 5 min .
4.2.3. Bestimmung der DNA-Konzentration

Die Uberpriifung der DNA-Konzentration erfolgte am Spektralphotometer nach Sambrook et
al. (1989).

4.2.4. Aufarbeitung der Proben fiir die Kryokonservierung

Die Proben fiir die Kryokonservierung wurden unverziiglich nach den jeweiligen Proben-
nahmen zentrifugiert (2000 rpm, 20 min, 20°C), und das Plasma in barcodierte Rohrchen
tiberfithrt. Fiir die anschlieBende Ficoll Dichtezentrifugation wurde 2ml Ficoll (Firma
Amersham) in ein 15ml Zentrifugationsgefdl (Falcon-Rohrchen) vorgelegt. Das Restblut
wurde 1:2 in PBS verdiinnt und in das Rohrchen mit dem vorgelegten Ficoll iiberschichtet.
Anschliefend erfolgt die Dichte-Zentrifugation bei 20°C fiir 20min bei 1000 x g (siehe
Abbildung 1). Der als weisliche Scheibe sichtbare Buffy-Coat wurde abgehoben und in ein
neues 15ml Zentrifugationsgefd iiberfithrt. Nach Zugabe von 2ml PBS erfolgte zum
Entfernen des Ficolls eine weitere Zentrifugation (10 min, 20°C, 500 x g). Das erhaltene
Zellpellet wurde zweimal in PBS (1 ml) gewaschen (5 min, 20°C, 250 x g). Nach dem letzten
Waschschritt wurde der Uberstand entfernt und das Zellpellet mit 1ml frisch zubereitetem
Kryomedium bestehend aus 10% DMSO, 10% FCS, 80% RPMI1640 versetzt. Die mit einem
Barcode gekennzeichneten Proben wurden entweder im rechnergesteuerten Freezer (Firma

Sylab) mit einem Gradienten von -1°C / min auf —80°C abgekiihlt oder mit der Einfrierbox
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»MR.Frosty* (Firma Nalge) nach Anweisung des Herstellers eingefroren. Die Proben wurden
dann in einer gekiihlten Transportbox (zum Schutz vor erneutem Erwidrmen) zu den
Kryokontainern gebracht und in der Gasphase des Stickstoffs bei <-140°C in der Kryobank
des Fraunhofer Instituts fiir Biomedizinische Technik (IBMT) -eingelagert. Die

Dokumentation der eingelagerten Proben erfolgt in einer vom Fraunhofer Institut eigens

entwickelten Datenbank.

Abbildung 1: Probe nach Dichtegradientzentrifugation.
Schichtung: Plasma; Buffy Coat mit regenerativen
Zellen; Ficoll; Erythrozyten; Granulozyten
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4.2.5. Polymerasekettenreaktion

4.2.5.1. Mikrosatellitenmarker

Insgesamt wurden fiir diese Arbeit 15 von der FAO (Hoffmann et al., 2004) empfohlene
Mikrosatelliten verwendet. Diese Marker sind sowohl ovinen als auch bovinen Ursprungs und
liegen auf 11 verschiedenen Chromosomen des Schafgenoms. Primersequenzen und
Allelldngen sind bei Peter (2005) beschrieben. Zur Detektion der Fragmente durch den
ALFexpress DNA Sequencer (Amersham Biosciences Europe GmbH, Freiburg) wurde je ein
Oligonukleotid pro Primerpaar mit Indodicarbocyanin (Cy5) am 5 Ende markiert.

Zur Detektion im ABI Prism® 377 DNA Sequencer (Applied Biosystems, Darmstadt) wurden
die Oligonukleotide mit 6-FAM, VIC, HEX oder NED markiert. Um die Auswertbarkeit zu
erhohen, wurden zwei der Vorwirtsprimer (MAF65 und MAF70), welche so genannte Stotter-
banden oder ,,Plus-A-Verdnderungen* aufwiesen, ein PIGtail angehéngt. Dieser besteht aus
den sieben Basen ,,GTTTCTT* und wurde ans 5'Ende des Vorwirtsprimers angefiigt

(Brownstein, 1996).

4.2.5.2. PCR-Bedingungen

Fir die 15 verwendeten Mikrosatelliten wurden 1 Multiplex-, 3 Duplex- und 5 Einzel-
reaktionsprotokolle eingesetzt.

Die Bedingungen fiir den Marker BM 1329 und die Duplexreaktion der Marker MAF214 und
OarJMP029 wurden, wie bei Peter (2005) beschrieben, iibernommen. Fiir die restlichen
Marker wurden neue Protokolle ausgetestet und etabliert.

Die PCR-Bedingungen der verschiedenen Marker wurden durch Variation der Annealing-
temperatur mit Hilfe eines Gradientencyclers (iCycler, Bio-Rad, Miinchen), Variation des
Magnesiumgehalts (1,5 bis 3,0 mM), durch Verwendung unterschiedlicher Puffer (5x
Colorless GoTaq® Flexi Buffer ( Promega, Madison WI, USA), QIAGEN® Multiplex PCR
Kit (Qiagen, Hilden), Absolute Q-PCR-Mix® (Thermo scientific, Waltham MA, USA) bzw.
Taq Buffer advanced, 10x (5Prime GmbH, Hamburg)) optimiert. Auerdem wurden ver-

schiedene Elongationszeiten ausgetestet.
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4.2.5.3 Uberpriifung des PCR-Erfolges durch Agarosegelelektrophorese

Um den Erfolg der PCR Reaktion zu iiberpriifen wurden die PCR-Produkte wie bei Peter
(2005) beschrieben auf ein 2%iges Agarosegel geladen. Die Produkte wurden dann bei 120 V
in einer Elektrophorese aufgetrennt und anschlieBend im Ethidiumbromidbad fiir 15 min
gefirbt. Unter UV- Licht konnte nun festgestellt werden ob ein Amplifikat vorhanden war.

Die Resultate wurden per Videodokumentation festgehalten.

4.2.5.3. Denaturierende Polyacrylamidgelelektrophorese am DNA- Sequencer

Die Bestimmung der Fragmentlingen der PCR-Produkte erfolgte durch eine lasergestiitzte
Auswertung der Polyacrylamidgelelektrophorese (PAA- Gelelektrophorese) mit den halbauto-
matischen Sequenziersystemen ALFexpress (Amersham Biosciences, Freiburg) und ABI
Prism® 377 (Applied Biosystems, Darmstadt).

Die Daten wurden im Anschluss mit Hilfe der GeneScan Analysis Software ausgewertet. Die
PAA- Gelelektrophorese am ABI Prism® 377 erfolgte wie bei Peter (2005), die am
ALFexpress wie von Weimann (2000) beschrieben.

Zur Sicherstellung der Vergleichbarkeit der Ergebnisse wurden bei jedem Lauf 2 bis 3 Stan-
dardproben mittypisiert, durch die alle Ergebnisse miteinander verkniipft und abgeglichen
werden konnten. Weiterhin wurde bei jedem Lauf eine Negativkontrolle mitgeladen, um die

Qualitét der Laborarbeit sicherzustellen.

4.3. Statistische Methoden
4.3.1. Deskriptive Statistik

Die erhobenen Daten zu GroBe und geschitztem Gewicht der Tiere wurden Altersgruppen,
Population und Geschlechtern zugeordnet. AnschlieBend wurden mithilfe des Programms
SAS 9.1 die LSQ- Mittelwerte fiir Grof3e und Gewicht nach Population ermittelt.

Der Inzuchtkoeffizient und der Vollstdndigkeitsindex fiir die deutsche Population des Rouge
du Roussillon- Schafes wurden mithilfe des Programms OPTIMATE (Schmidt, 2002) aus den
vorliegenden Pedigreedaten berechnet. Der Vollstindigkeitsindex ermoglicht, dass die durch
Liicken im Pedigree entstehende Ungenauigkeit in der Schitzung des Inzuchtkoeffizienten
quantifiziert werden kann. Dadurch werden liickenhafte Pedigrees besser vergleichbar. Be-

riicksichtigt werden bei der Berechnung alle unbekannten Ahnen, ihre Position im Pedigree,
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sowie die Verteilung der bekannten ménnlichen und weiblichen Vorfahren iiber Vater- und
Mutterseite der Pedigrees.

Weiterhin wurde die effektive Populationsgrofle (N.) berechnet. Die wichtigsten Ahnen und
Stammeltern der Population wurden mit dem Programm ermittelt. Anpaarungsvorschlédge fiir
die bestehenden Gruppen weiblicher Tiere mit den vorhandenen Bocken wurden aufgrund der
zu erwartenden durchschnittlichen Inzucht der Nachkommen und unter Beriicksichtigung des

Vollstandigkeitsindexes erstellt.

4.3.2. Diversititsanalysen

Fiir die in dieser Arbeit untersuchten Rassen wurden die Parameter Allelfrequenz, erwartete
und beobachtete Heterozygotie, beobachtete und effektive Allelzahl, die genetischen Dis-
tanzen der Populationen zueinander nach Nei (1978) und Abweichungen vom Hardy-
Weinberg-Gleichgewicht mit dem Programm POPGENE 1.32 (Yeh, 1997) geschiitzt.

Zur Berechnung der PIC-Werte (Polymorphism information content) (Botstein, 1980) fiir die
verwendeten Mikrosatellitenmarker wurde das Programm CERVUS 3.0 (Kalinowski, 2007)
genutzt.

Die Parameter der F-Statistik nach Nei (1972) und Weir und Cockerham (1984) sowie Nei’s
Gst (1973) wurden mit dem Programm FSTAT (Goudet, 1995) berechnet. Da mehr als 4 Gen-
orte bzw. Populationen in die Berechnung eingingen, wurde sowohl ein Bootstrapping als

auch ein Jackknifing (Felsenstein, 1985) iiber alle Genorte durchgefiihrt.

4.3.2.1. Analyse von Populationsstrukturen

Um eine Einordnung der untersuchten Rassen in den Kontext der im ECONOGENE- Projekt
untersuchten 57 Schafrassen Europas und des Nahen Ostens (Peter, 2005) (siehe Tabelle 2) zu
ermoglichen, wurden die ermittelten Typisierungsergebnisse mit denen der ECONOGENE-
Datenbank mithilfe gemeinsam verwendeter Standardproben abgeglichen. Dabei gab es bei 4
Mikrosatelliten (ILSTS11, MAF33, MAF70, OarFCB226) Schwierigkeiten, da diese in der
ECONOGENE- Datenbank FEin-Basenpaar-Abstinde aufwiesen, die bei unseren Unter-
suchungen nicht auftraten. Um Ungenauigkeiten auszuschlieBen, wurden die Typisierungs-

ergebnisse dieser Marker nicht mit in die gemeinsamen Untersuchungen aller Rassen ein-
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bezogen und die Analysen somit mit 11 Mikrosatellitenmarkern durchgefiihrt. Die folgenden
Methoden wurden immer zum einen fiir die im Rahmen dieser Arbeit untersuchten Rassen
durchgefiihrt, zum anderen fiir die Gesamtheit aus den hier untersuchten Rassen und den
Rassen aus dem ECONOGENE- Projekt.

Tabelle 2: Schafrassen des ECONOGENE- Projektes mit Abkiirzungen, Anzahl
untersuchter Proben (N) und Herkunftsland nach Peter (2005)

Rasse Abkiirzung n Herkunftsland
Akkamaran AKK 17 Tiirkei
Altamurana ALT 31 Italien
Anogeiano ANO 31 Griechenland
Bardhoka BAR 31 Albanien
Bergamasca BER 31 Italien
Braunes/Weilles Bergschaf BBS 31 Deutschland
Churro (Bragancana) CHU 30 Portugal

Cikta CIK 31 Ungarn
Colmenarefia CLM 31 Spanien
Daglic DAG 31 Tiirkei

Delle Lange LAN 31 Italien
Exmoor Horn EXH 31 GroBbritannien
Gentile di Puglia GDP 31 Italien

Graue gehornte Heidschnucke GGH 31 Deutschland
Heri HER 29 Saudi-Arabien
Kalarritiko KAL 31 Griechenland
Kamieniec KAM 31 Polen
Karagouniko KAG 31 Griechenland
Karayaka KRY 31 Tiirkei
Kefallinias KEF 31 Griechenland
Kymi KIM 31 Griechenland
Laticauda LAT 31 Italien

Lesvos LES 31 Griechenland
Manchega MCG 31 Spanien
Merinolandschaf MLS 31 Deutschland
Morkamaran MOR 31 Tiirkei

Naemi NAE 29 Saudi-Arabien
Najdi NAJ 31 Saudi-Arabien
Orino ORI 31 Griechenland
Ossimi 0SS 31 Agypten
Pilioritiko PIL 31 Griechenland
Polnisches Bergschaf (Gorska) GOR 31 Polen
Polnische Heidschnucke (Wrzosowka) WRZ 31 Polen
Polnisches Merino PME 31 Polen
Pomorska POM 31 Polen

Racka RAC 31 Ungarn
Rhonschaf RHO 31 Deutschland
Rubio del Molar RBM 31 Spanien

Ruda RUD 31 Albanien
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Rasse Abkiirzung n Herkunftsland
Schwarzes Karakul KAR 31 Ruminien
Scottish Blackface SBF 31 Grof3britannien
Segurefia SGR 31 Spanien

Sfakia SFA 31 Griechenland
Shkodrane SHK 31 Albanien
Skopelos SKO 31 Griechenland
Spanisches Merino | MRS 31 Spanien
Spanisches Merino 11 REF 32 Spanien
Swaledale SDL 31 Grof3britannien
Thone et Marthod THM 31 Frankreich
Transsilvanisches Merino RME 31 Ruménien
Ruminisches Tsigai RTS 31 Ruminien
Ungarisches Tsigai UTS 29 Ungarn
Ungarisches Merino UME 31 Ungarn
Turcana TUR 31 Ruminien
Welsh Mountain WMT 31 Grof3britannien
Zelazna ZEL 31 Polen
Zyprisches Fettschwanzschaf FTS 32 Zypern

Auf Basis der Allelfrequenzen wurde eine Hauptkomponentenanalyse mit dem Programm
SAS 9.1 durchgefiihrt und anschliefend die erste und zweite Hauptkomponente in ein
Streudiagramm gemidf Ammermann und Cavalli-Sforza (1984) im Programm SPSS 15.0
gegeneinander aufgetragen und graphisch dargestellt.

Genetische Distanzen nach Nei (Dy) (1972), Cavalli-Sforza (D¢) (1967) und Reynolds et al.
(Drey)(1983) wurden mit dem Programm GENDIST aus dem Programmpaket PHYLIP 3.69
(Felsenstein, 1989) berechnet und mithilfe der Programmkomponente SEQBOOT ein
Bootstrapping mit 1000 simulierten Individuen durchgefiihrt. Die Programmkomponente
NEIGHBOR desselben Programmpaketes erstellte die ungewurzelten Phylogramme nach der
Neighbor-Joining-Methode. Das Programm CONSENSE errechnete aus den 1000 simulierten
Biumen den wahrscheinlichsten Konsensusbaum. Zur graphischen Darstellung der Bidume
wurde das Programm TREEVIEW (Page, 1996) genutzt.

Das Programm STRUCTURE 2.3.1 (Pritchard, 2000) wurde genutzt, um eine Bayesian
Model-based Clustering Analyse durchzufiihren.

Dabei wurden, wie von Glowatzki-Mullis et al. (2006) empfohlen, die Anzahl der Sub-
populationen (k) zwischen k=2 und k=8 variiert und fiir jeden k-Wert fiinf unabhiingige Laufe
mit einer ,,burnin-period“ von 50.000 und einer ,,period of data collection* von 100.000
durchgefiihrt. Im Anschluss wurde die wahrscheinlichste Anzahl von Subpopulationen
anhand der ermittelten Verteilungen festgelegt.

Zur graphischen Aufarbeitung der Ergebnisse des Programm STRUCTURE wurde das

Programm DISTRUCT (Rosenberg, 2004) verwendet.
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Mit dem Programm GENECLASS V 2.0. (Piry et al., 2004) wurden die Wahrscheinlichkeiten
ermittelt, dass einzelne Individuen ihrer Ursprungspopulation zugehdren. Dafiir wurden
Methoden basierend auf verschiedenen genetischen Distanzen (Ds, Da, D¢), Allelfrequenzen
nach Paetkau et al. (1995) und der bayesische Ansatz nach Rannala und Mountain (1997)
verwendet. Die Individuen wurden zum einen direkt zugeordnet und zum anderen wurden

jeweils 10.000 Individuen simuliert, die dann den Populationen zugeordnet wurden.

S.  Ergebnisse und Diskussion

5.1. Phinotypische Daten

Wihrend der Probennahmen konnten unterschiedliche phénotypische Erhebungen gemacht
werden. Die deutsche Population der Rouge du Roussillon-Schafe #hnelt dem alten
franzosischen Typ in vielen Merkmalen. Der neue franzosische Schlag ist phianotypisch sehr
heterogen und zeigt grole Abweichungen sowohl vom deutschen als auch vom alten
franzosischen Schlag.

In der statistischen Auswertung konnten diese Beobachtungen bestitigt werden. Der Einfluss
der Population bei GroBe, gemessen am Widerrist, und Gewicht war hoch signifikant. Die alte
franzosische und die deutsche Population sind mit 63,87 resp. 63,38 cm annihernd gleich
grof, die neue franzosische Population ist — mit im Mittel 67,85 cm — etwa 4 cm grofer (siehe

Tabelle 3).

Tabelle 3:  Einfluss der Population auf die Widerristhohe

Population Mittelwert Grof3e (in cm) Standardfehler
RdR-AF 63,87 0,661
RdR-D 63,38 0,612
RdR-NF 67,85 0,834

RdR-AF = alter franzosischer Schlag Rouge du Roussillon; RdR-D = deutsche Population;
RdR-NF =neuer franzosischer Schlag

Auch das geschitzte Gewicht ist bei der deutschen und der alten franzdsischen Population
deutlich geringer als beim neuen franzdsischen Schlag. Bei diesem Parameter unterscheiden
sich jedoch auch die deutsche und die alte franzosische Population deutlich voneinander,

wobei die alte franzosische im Durchschnitt leichter ist (sieche Tabelle 4).
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Tabelle 4:  Einfluss der Population auf das Gewicht

Population | Mittelwert Gewicht (in kg) Standardfehler
RdR-AF 45,69 1,523
RdR-D 51,09 1,369
RdR-NF 68,00 1,879

RdR-AF = alter franzosischer Schlag Rouge du Roussillon; RdR-D = deutsche Population;
RdR-NF = neuer franzosischer Schlag

Weiterhin haben Alter und Geschlecht hochsignifikante Einfliisse auf die Widerristhohe der
Tiere. Erst ab dem dritten Lebensjahr sind die Tiere ausgewachsen.

In der deutschen Population liegt das mittlere Gewicht der Bocke mit einem Lebensalter > 1
Jahr bei 52,8 kg, das weiblicher Tiere bei 44,3 kg. Die ménnlichen Tiere sind im Mittel 65,7
cm hoch, die Mutterschafe 60,1 cm (siehe Tabelle 5).

Tabelle 5: Mittelwerte von Gewicht und Grofe von Tieren mit einem Lebensalter
von >1 Jahr in der deutschen Population des Rouge du Roussillon-Schafes

Variable Geschlecht N Mittelwert Std.abweichung
Gewicht in kg m 23 52,8 15,87
Gewicht in kg W 46 44,3 13,42
Grofle in cm m 23 65,7 5,61
GroBe in cm w 46 60,1 5,19

m = minnlich, w = weiblich, N = Anzahl der Individuen, Std.abweichung = Standardabweichung

Die Schurgewichte des leicht gereinigten Vlieses lagen im Mittel bei 3264 g bei weiblichen
Tieren (Standardabweichung: 621 g) und 3831 g (Standardabweichung: 914 g) bei Bocken.

5.2. Pedigreedaten

Zur Berechnung des Inzuchtkoeffizienten wurden ausschlieBlich Tiere verwendet, bei denen
Angaben zu Mutter und Vater vorhanden waren. Der Inzuchtkoeffizient (F) der deutschen
Herde betrigt 4,32. Der Vollstindigkeitsindex fiir diesen Wert betrdgt in der 2.
Elterngeneration (EG) 56,74%, in der 3. Elterngeneration nur noch 38,98% (Tabelle 6). Die
effektive PopulationsgroB3e der deutschen Population liegt bei 37,33 Tieren. Der erwartete
Inzuchtzuwachs (AF) bei 1,39 % pro Generation. Da die effektive Populationsgrof3e der Rasse
unter 50 Tieren liegt, fillt sie laut Nationalem Fachprogramm in die Kategorie
,»Phianotypische Erhaltungszuchtpopulation (PERH). Es wird eine Sicherung des
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Genbestandes durch Kryokonservierung empfohlen. Die Chance der langfristigen Erhaltung
der Rasse als Lebendpopulation wird als gering angesehen (BMELV, 2008). Bei dieser
Einstufung wird als einziger Parameter die effektive Populationsgrofle herangezogen. Diese
wiirde jedoch hoher ausfallen, wenn es gelingt, Tiere der franzdsischen Population in die
Zucht zu integrieren. Den Parameter der effektiven Populationsgrofle mittelfristig zu erhohen,

sollte daher ein wichtiges Anliegen der weiteren Zuchtplanung sein.

Tabelle 6:  Inzuchtkoeffizient und Vollstindigkeitsindex nach Schmidt (2002) fiir die
deutsche Population des Rouge du Roussillon- Schafes bei Betrachtung aller Tiere

N Mittelwert | Std.abweichung Minimum | Maximum
Inzuchtkoeffizient F 152 4,32 6,829 0,000 31,250
Vollstiandigkeitsindex | 152 56,74% 31,250 0,000 100,00
2. Elterngeneration
Vollstindigkeitsindex | 152 38,98% 23,636 0,000 81,300
3. Elterngeneration
Vollstandigkeitsindex | 152 26,96% 18,595 0,000 64,800
4. Elterngeneration
Vollstindigkeitsindex | 152 17,85% 14,030 0,000 47,200
5. Elterngeneration

N = Anzahl der Individuen, Std.abweichung = Standardabweichung

5.3. Genetische Daten
5.3.1. Mikrosatelliten
5.3.1.1. Allelzahl und PIC-Werte

Die hier genutzten Marker gehoren zu den von der FAO empfohlenen Markern fiir genetische
Untersuchungen bei Schafen. Wie von der FAO (1998) fiir solche Marker gefordert, sind ihre
Primersequenzen im Internet zuginglich (www.dad.fao.org), sie sind kartiert und werden
nach den Mendelschen Regeln vererbt. Auch die Forderungen nach der speziesiibergreifenden
Anwendungsmoglichkeit und der einfachen und zuverldssigen Typisierung erfiillen die
Marker.

Wie in Tabelle 7 ersichtlich, weisen alle genutzten Mikrosatelliten weiterhin eine Allelzahl
von mindestens fiinf Allelen auf, bei einzelnen Populationen trifft dieses Kriterium jedoch

nicht zu. Besonders hiufig unterschreitet die beobachtete Allelzahl diesen Wert bei der
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Population der deutschen Rouge du Roussillon- Schafe. Die Mikrosatellitenmarker
OarFCBI128 und OarJMP29 weisen in der deutschen Population des Rouge du Roussillon-
Schafes nur je 2 Allele auf. Insgesamt finden sich in dieser Population im Durchschnitt
deutlich weniger Allele (4,8) als in den anderen untersuchten Populationen, wo die Werte
zwischen 7,6 (Coburger Fuchsschaf) und 9,93 (neuer franzosischer Typ Rouge du Roussillon-
Schaf) lagen. Im Mittel konnten 7,65 Allele pro Population dargestellt werden.

Dies ist mit der Zuchtgeschichte der deutschen Population zu erkldren. Die Gesamtheit von
ca. 90 Tieren ist aus einer Gruppe von urspriinglich 14 Griindertieren (12 Mutterschafe, 2
Bocke) entstanden (Steger, 1984). Bei einer so engen genetischen Basis kommt es zu einem
dramatischen Anstieg der Inzucht und dadurch zu einer Verringerung der genetischen
Diversitit in der Population. Die PIC-Werte lagen bei 12 der 15 genutzten Mikrosatelliten-
marker bei den von der FAO geforderten Werten von > 0,6. Die Marker BM8125, MAF214
und OarFCBI128 lagen mit Werten von 0,460; 0,401 resp. 0,582 jedoch unter diesem Wert.
Da diese Marker in anderen Studien bei Schafen (Peter, 2007, Hoda, 2009, Ivankovi¢, 2005)
genutzt wurden und dort PIC-Werte iiber 0,6 erreichten, muss davon ausgegangen werden,
dass die Ursache fiir die niedrigen Werte in der durch die Inzucht verursachten geringen

Allelzahl in einzelnen Populationen liegt.

Tabelle 7:  Beobachtete Allelzahl der einzelnen Populationen, Gesamtanzahl der
Allele iiber alle Populationen, Mittelwert und Standardabweichung fiir die einzelnen

Populationen

Marker CF RdR-AF RdR-D RdAR-NF gesamt
BM1329 5 6 3 6 9
BM8125 6 4 3 6 7
ILSTS11 5 7 3 7 8
ILSTS28 11 11 5 13 14
INRA063 10 11 6 15 16
MAF214 3 5 6 9 10
MAF33 7 9 8 9 11
MAF65 5 8 5 9 10
MAF70 13 13 9 15 20
QarFCB128 6 6 2 5 7
QarFCB20 9 10 9 12 14
QarFCB226 10 6 5 9 11
OarJMP29 10 12 2 15 18
OarJMP58 7 8 3 11 12
QarVH72 7 8 3 8 9
Mittelwert 7,60 8,27 4,80 9,93 11,73
Standard- 2,77 2,69 2,40 3,41 3.94
abweichung

CF = Coburger Fuchsschaf, RdR-AF = Rouge du Roussillon alter franzésischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche Population,
RdR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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5.3.1.2. Hardy-Weinberg-Gleichgewicht

In allen untersuchten Populationen wurden die 15 Mikrosatelliten mithilfe des Chi-Quadrat —
Tests und des Likelihood Ratio-Tests (Yeh, 1997) auf das Vorliegen des Hardy-Weinberg-
Gleichgewichts getestet. Bei Werten von p < 0,05 wurden die Abweichungen als signifikant
betrachtet. Vier der Marker zeigten in keiner Population signifikante Abweichungen
(OarVH72, INRA063, OarFCB226, MAF214). Alle anderen Marker zeigten in mindestens
einer Population Abweichungen in einem oder beiden der genutzten Berechnungswege.
Besonders oft (8 von 15 Mikrosatelliten) kam es in der Population der deutschen Rouge du
Roussillon-Schafe zu Abweichungen der Marker vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht.

Der Marker OarJMP29 zeigt in allen Populationen aufler der deutschen Population des Rouge
du Roussillon- Schafes signifikante Abweichungen vom Hardy-Weinberg-Gleichgewicht. Das
konnte fiir das Vorliegen eines Nullalleles sprechen. Das Auftreten von Nullallelen konnte am
einfachsten durch die Sequenzierung der flankierenden Regionen der Mikrosatellitenmarker
nachgewiesen werden (Callen, 1993).

Die Abweichungen bei allen restlichen Markern treten vereinzelt in unterschiedlichen
Populationen und am héufigsten in der deutschen Population des Rouge du Roussillon-
Schafes auf. Damit Populationen im Hardy-Weinberg-Gleichgewicht sind, miissen mehrere
Annahmen erfiillt sein: zufillige Paarung (Panmixie), unendlich grofle Population,
vernachldssigbare Migration, nichtiiberlappende Generationen, keine Selektion oder
Mutation.

Keine der Annahmen ist bei dieser Population erfiillt. Des Weiteren besteht eine bedeutende
Inzuchtproblematik in dieser Tiergruppe, da sie auf wenigen Griindertieren basiert.

Daher sind diese Abweichungen am wahrscheinlichsten auf die Inzuchtproblematik
zuriickzufithren. Jedoch kann auch der Wahlund-Effekt nicht komplett ausgeschlossen

werden.

5.3.1.3. Private Allele

In den 4 untersuchten Populationen konnten an 12 Genorten insgesamt 16 private Allele
identifiziert werden (siehe Tabelle 8). Von diesen 16 privaten Allelen zeigten jedoch nur die
Allele OarFCB20'" und OarFCB226"° in der Rasse Coburger Fuchsschaf Allelfrequenzen
von mehr als 5%. Die Frequenzen der anderen privaten Allele betrugen zwischen 0,6% und

4,8%. Die Marker MAF65, BM1329 und ILSTS11 wiesen keine privaten Allele auf.
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Die meisten privaten Allele wies der neue franzosische Schlag der Rouge du Roussillon (9)
auf. Die restlichen untersuchten Populationen zeigten zwischen 1 (deutsche Population des
Rouge du Roussillon- Schafes) bis 4 (Coburger Fuchsschaf) rassespezifische Allele in dieser
Studie. Aufgrund der geringen Frequenzen der privaten Allele sind die Ergebnisse vorsichtig

Zu interpretieren.

5.3.2. Genetische Variabilitiit innerhalb der Populationen

Die beobachtete Heterozygotie (Hp) lag zwischen 0,526 (deutsche Population des Rouge du
Roussillon- Schafs) und 0,692 (Neuer franzosischer Typ der Rouge du Roussillon-Schafe),
wobei im Mittel Werte von 0,628 gefunden wurden (Tabelle 8).

Auch die durchschnittliche erwartete Heterozygotie (Hg) unter Annahme des Hardy-
Weinberg-Gleichgewichts reichte von sehr niedrigen Werten bei der deutschen Population des
Rouge du Roussillon- Schafs (0,536) bis zu Werten im oberen Bereich (0,722) beim neuen
franzosischer Typ des Rouge du Roussillon- Schafes. Das Mittel betrug hier 0,715. In allen
Populationen lagen die Werte der beobachteten Heterozygotie (Hp) unter denen der

erwarteten Heterozygotie (Hg). Dies ist ein Hinweis auf ein Heterozygotendefizit.

Tabelle 8:  Beobachtete (Hp) und erwartete (Hg) Heterozygotie und Anzahl privater
Allele (Ny,ivat) je Population

Population Ho Hg N
CF 0,691 0,706 4
RdR-AF 0,620 0,673 2
RdR-D 0,526 0,536 1
RdR-NF 0,692 0,722 9
Mittelwert 0.628 0.715 4

CF = Coburger Fuchsschaf, RdAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche Population,
RdR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ

5.3.3. Genetische Differenzierung zwischen den Populationen und F-Statistik

5.3.3.1. Genetische Distanzen zwischen den Populationen

In dieser Studie wurden die genetischen Distanzen nach Nei (D4) (Nei, 1972), nach Reynolds
(Drey) (1983) und nach Cavalli-Sforza (D¢) (1967) berechnet und zeigten bei der Auswertung
grundsitzlich dieselben Strukturen auf (siehe Tabelle 9 und 10). Die Distanzen zwischen der
deutschen Population des Rouge du Roussillon-Schafes und der Referenzrasse (CF) hatten
hohe Werte, der neue Typ der franzosischen Rouge du Roussillon- Population war mit den
Coburger Fuchsschafen nah verwandt. Die genetischen Distanzen dieser Population zum alten
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Typ der franzosischen Population waren gering, nur bei der Berechnung nach Reynolds wies
der neue franzosische Typ eine noch geringere Distanz zur Rasse Coburger Fuchsschaf auf.
Die deutsche Population wies durchgingig eine sehr geringe genetische Distanz zum alten
franzosischen Typ auf, jedoch eine hohe genetische Distanz zum neuen Typ.

Es lasst sich eine klare Unterteilung der drei Subtypen der Rasse feststellen. Der deutsche und
der alte franzosische Typ zeigen aufgrund ihres gemeinsamen Ursprungs aus derselben Herde
noch immer eine geringe genetische Distanz. Auch der alte und der neue franzdsische Typ
sind genetisch noch eng verwandt. Die Distanz zwischen diesen beiden Typen ist innerhalb
der letzten 17 Jahre nach Aufspaltung der beiden franzosischen Typen entstanden und zeigt
Werte in sehr dhnlichen Bereichen wie die Distanzen zwischen der deutschen und der alten
franzosischen Population, welche seit 30 Jahren separiert sind.

Dies spricht fiir Einkreuzungen in den neuen franzosischen Typ. Unterstiitzt wird diese
Vermutung noch durch die hohen genetischen Distanzen zwischen dem nachweislich

reinrassig geziichteten deutschen Typ und dem neuen franzésischen Typ.

Tabelle 9:  Nei’s ,,unbiased measure* fiir genetische Identitit ( I ) (iiber Diagonale)
und genetische Standarddistanz (D, ) (unter Diagonale) (Nei, 1972)
CF RdR-AF RdR-D RdAR-NF
CF Hokeokek 0.6904 0.6372 0.8101
RdR-AF 0.3705 HA A 0.8499 0.8255
RdR-D 0.4507 0.1626 Hokeokek 0.7546
RdR-NF 0.2106 0.1917 0.2816 *okokk

CF = Coburger Fuchsschaf, RdAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche

Population, RAR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ

Tabelle 10:

Genetische Distanzen nach Reynolds (Dgrgy) (1983) (iiber Diagonale) und

Cavalli-Sforza (D¢) (1967) (unter Diagonale)

CF RdR-AF RdR-D RdR-NF
CF otk 0.1259 0.1907 0.0726
RdR-AF 0.0798 otk 0.0977 0.0732
RdR-D 0.1143 0.0455 etk 0.1388
RdR-NF 0.0511 0.0424 0.0804 otk

CF = Coburger Fuchsschaf, RdAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche

Population, RdAR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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5.3.3.2. F-Statistik

In unserer Studie zeigte sich im Mittel ein ggr. Heterozygotendefizit gemessen als Fis-Wert
von 0,04 iiber alle Rassen bzw. Subtypen von Rassen und Genorte, welches iiber die gesamte
Population (Frr) 0,147 betrug (Tabelle 11). Der Fis-Wert reichte von -0,057 im Marker
BM&8125 bis 0,459 im Marker OarJMP29, wihrend der Fir-Wert zwischen -0,037 (MAF214)
und 0,549 (OarJMP29) betrug.

Die acht Marker BM8125, ILSTS11, ILSTS2S8, INRA063, MAF70, MAF214, OarJMP58 und
OarVH72 wiesen negative Fig-Werte auf und zeigen somit einen Heterozygoteniiberschuss an.
Die restlichen Marker trugen in Ubereinstimmung mit dem HWG zum Heterozygotendefizit
bei. Einen besonders hohen Beitrag leistet der Marker OarJMP29 mit einem Fis-Wert von
iiber 0,200.

Tabelle 11: Fir , Fst und F;s nach Weir und Cockerham (1984) je Locus iiber alle
Populationen gemittelt

Locus Fir FST FIS
BM1329 0.144 0.090 0.060
BM8125 0.082 0.131 -0.057
ILSTS11 0.023 0.040 -0.018
ILSTS28 0.023 0.043 -0.021
INRA063 0.083 0.099 -0.017
MAF214 -0.037 0.055 -0.097
MAF33 0.257 0.169 0.105
MAF65 0.116 0.055 0.064
MAF70 0.057 0.073 -0.018
OarFCB128 0.226 0.203 0.030
OarFCB20 0.207 0.156 0.061
OarFCB226 0.141 0.136 0.006
OarJMP29 0.549 0.166 0.459
OarJMPS8 0.093 0.115 -0.025
OarVH72 0.102 0.107 -0.006
Mittelwert 0.147 0.111 0.040

Die genetische Differenzierung zwischen den Populationen, gemessen anhand der Fsr-Werte,
betrug im Mittel 0,11. Die Werte reichten von 0,04 (ILSTS11) bis 0,203 (OarFCB128).
Die hier erhobenen Werte sprechen nach der Einteilung von Hartl und Clark (2007) fiir eine

moderate genetische Differenzierung zwischen den Populationen.
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5.3.4. Einordnung der Rassen in einen europiischen Kontext

Um die untersuchten Populationen in einen europdischen Kontext einordnen zu konnen,
wurde aufgrund der Allelfrequenzen von 11 Mikrosatelliten, die genetische Distanz nach
Reynolds zu 57 Schafrassen Europas und des Nahen Ostens (sieche Tabelle 2) geschitzt. Mit
diesen Daten wurde eine Hauptkomponentenanalyse und eine Bayesian Model-based
Clustering Analyse durchgefiihrt. Weiterhin wurde ein ungewurzelter Konsensusbaum

erstellt.
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5.34.1. Hauptkomponentenanalyse
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Abbildung 2: Streudiagramm der ersten beiden Hauptkomponenten der Allel-

frequenzen von 61 Rassen auf der Basis von 11 Mikrosatellitenmarkern (Prinl= erste

Hauptkomponente, Prin2= zweite Hauptkomponente), Abkiirzungen siehe Tabellen 1 und 8
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Wie man aus Abbildung 2 ersehen kann, separieren sich die deutsche Population der Rouge
du Roussillon- Schafe (RdR-D) und der alte Typ der franzdsischen Population (RAR-AF)
deutlich von den anderen europiischen Rassen. Die Referenzrasse (CF) dieser Untersuchung
bildet mit dem neuen Typ der franzosischen Population der Rouge du Roussillon- Schafe
(RAR-NF) einen gemeinsamen, von den anderen europdischen Rassen klar abgetrennten
Cluster.

Die deutliche Abgrenzung des neuen Typs der Rouge du Roussillon vom alten Typ und der
deutschen Population kann als gesichert angesehen werden, da sich diese Beobachtung in
anderen erhobenen Parametern wiederfindet (sieche z. B. genetische Distanzen, Bayesian
Model-based Clustering- Methode, phylogenetische Bdume). Auch die deutliche Abgrenzung
der Rasse von den iibrigen europidischen Schafrassen konnte in anderen Analysen bestitigt
werden. Dies spricht fiir eine genetische Einzigartigkeit kombiniert mit einem hohen Grad der
Gefidhrdung der Rasse. Daher sollte die Rasse einen hohen Stellenwert bei der Priorisierung

fiir ErhaltungsmaBBnahmen einnehmen (Gandini, 2003, Oldenbroek, 1999).

5.34.2. Neighbour-Joining- Biume

Zur graphischen Darstellung der genetischen Distanzen zwischen den untersuchten
Populationen wurde ein ungewurzelter Konsensusbaum nach der Neighbor-Joining-Methode
erstellt (Abb. 3). Bei ungewurzelten Baumen wird keine Aussage iiber das phylogenetische
Alter der Populationen getroffen. Die Astlingen geben Auskunft iiber die genetische Distanz
zwischen den Populationen.

Der Baum basiert auf einer Matrix von genetischen Distanzen aus 1000 simulierten Daten-
sdtzen. Daraus wurde nach dem ,,Majority Rule Consensus“- Prinzip diejenigen Knoten
gewihlt, die bei einer Mehrheit von > 50% der Simulationen vorhanden sind. Es wurde die
genetische Distanz nach Reynolds (1983) fiir die Analyse verwendet.

Nach demselben Prinzip wurde ein weiterer phylogenetischer Baum mit den kombinierten
Daten dieser Studie und der ECONOGENE- Studie (sieche Kapitel 3.6.3.) erstellt (siehe
Abbildung 4).
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Abbildung 3: Ungewurzelter Konsensusbaum nach der Neighbor-Joining-

Methode der in dieser Studie untersuchten Populationen rekonstruiert mit Reynolds
genetischer Distanz Dgrgy (1983) auf der Basis von 15 Mikrosatelliten

Abkiirzungen: CF = Coburger Fuchsschaf, RAR-AF = Rouge du Roussillon alter
franzosischer Typ, RAR-D = Rouge du Roussillon deutsche Population, RAR-NF =
Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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Abbildung 4: Gemeinsamer ungewurzelter Konsensusbaum nach der Neighbor-
Joining-Methode der in dieser Studie untersuchten Populationen und der im
ECONOGENE-Projekt untersuchten Populationen rekonstruiert mit Reynolds
genetischer Distanz Dgrgy (1983) auf der Basis von 11 Mikrosatelliten (Abkiirzungen
siehe Tabelle 1 und 8)
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Die hier untersuchten Populationen (Abb. 3) zeigen im Phylogramm eine groflere genetische
Néihe zwischen dem neuen franzdsischen Typ und der Referenzrasse (CF) als zu den beiden
anderen Populationen der eigenen Rasse. Der Baum war mit Bootstrapping-Werten von 100%
hoch robust.

Die Einordnung der hier untersuchten Rassen im gesamteuropdischen Konsensusbaum zeigt
deutlich ihre Nihe zu den Rassen ihrer Ursprungsregionen auf. Dieser Baum wies jedoch nur
wenige Bootstrapping-Werte iiber 50% auf und ist daher als nicht sehr robust anzusehen.

Alle Populationen der urspriinglich rein franzosischen Rouge du Roussillon finden sich in
unmittelbarer Nihe zu der einzigen anderen franzdsischen Rasse in dieser Analyse, den Thone
et Marthod (THM) wieder. Die kurze Zeit seit 1981 reichte zwar aus um eine Verzweigung
zwischen der deutschen Population und dem alten franzdsischen Typ hervorzubringen, die
Nihe aufgrund des identischen Ursprungs blieb jedoch erhalten.

Die Referenzrasse Coburger Fuchsschaf wiederum bildet einen gemeinsamen Knoten mit den
Rhonschafen- beides deutsche Landschafrassen aus dem bayerisch/hessischen Raum.
Insgesamt finden sich die untersuchten Rassen eingebettet in den nordeuropdischen
Schafrassen wieder.

Die Beziehungen der Rassen des ECONOGENE-Projektes zueinander werden ausfiihrlich bei
Peter (2005) diskutiert.

5.3.4.3. Bayesian model-based Clustering-Analyse

Coburger Rouge du Rouge du Rouge du Roussillon-
Fuchsschaf Roussillon- alter Roussillon- deutsche neuer franzosischer
franzosischer Typ Population Typ
Abbildung 5 : Barplot der untersuchten Populationen bei Annahme von k=2
Populationen

Wenn man ausschlieBlich die in dieser Studie untersuchten Populationen betrachtet, und diese
in k=2 Gruppen aufteilt, wird wiederum die groBe genetische Nihe zwischen der deutschen

Population und dem alten franzdsischen Typ deutlich. Die beiden Populationen clustern
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gemeinsam, wihrend der neue franzosische Typ mit den Coburger Fuchsschaf zusammen
einen Cluster bildet. In beiden franzdsischen Typen wird ersichtlich, dass genetische Einfliisse
der jeweils anderen Gruppe vorhanden sind. Die deutsche Population und die Rasse Coburger
Fuchsschaf erscheinen deutlich homogener als die beiden anderen Populationen.

Bezieht man die Populationen des ECONOGENE-Projektes in die Analyse mit ein und
unterteilt die Gesamtpopulation von insgesamt 63 Rassen (in dieser Arbeit untersuchte Popu-
lationen und Populationen des ECONOGENE-Projektes) in k=2 Gruppen, so zeigt sich wie
schon bei Peter (2005) (Abb. 6) eine Aufteilung der Rassen nach geographischen Merkmalen
(sieche Abb. 7). Mit Ausnahme von wenigen Rassen (Ungarische Merino, Graue gehornte
Heidschnucke) trennen sich die Populationen in einen siidosteuropdischen und einen
nordwesteuropdischen Cluster auf.

Ab einer Populationsanzahl von k=3 Gruppen bilden die Populationen Rouge du Roussillon-
deutscher Typ (RdR-D) und Rouge du Roussillon- alter franzosischer Typ (RAR-AF) immer
einen eigenstindigen Cluster separat von allen anderen Rassen. Die restlichen Rassen teilen
sich weiterhin nach geographischen Merkmalen auf (siche Abb. A im Anhang).

Ab k=4 kann man eine Aufteilung der Rassen nach phinotypischen Merkmale feststellen. Die
Merinoschafe bilden einen eigenen Cluster und die hier untersuchten Rassen Rouge du
Roussillon- neuer franzosischer Typ (RAR-NF) und Coburger Fuchsschaf (CF) ordnen sich
diesem zu (siche Abb. B im Anhang). Bei der Annahme von k=5 wird diese Aufteilung noch
deutlicher (siehe Abb. C im Anhang).

Optimal erscheint jedoch eine Aufteilung in k=6 Gruppen (siehe Abb. 8). Dabei separieren
sich, dhnlich wie bei Peter (2005), die europdischen Rassen in die Gruppe der Zackel- und
Ruda-Schafe, die Gruppe der Merino- und polnischen Landschafe, die Fettschwanzschafe und
die nordwesteuropdischen Rassen und Rassen der Alpenregionen. Die Tsigaischafrassen
lassen sich nicht mehr eindeutig einer der Gruppen zuordnen, sondern finden sich in den
,Mischpopulationen* wieder. In dieser Kategorie finden sich auch die Rassen Swaledale,
Laticauda, Cikta, Thone et Marthod und Segurefia, da diese sich ebenfalls nicht mehrheitlich
einer Gruppe zuordnen lassen.

Die Rassen der Alpenregionen und die nordwesteuropdischen Rassen bilden eine gemeinsame
Gruppe. Eine neue Gruppe bilden die Farbschafe. In diese Gruppe ordnen sich die Rassen
Coburger Fuchsschaf, Rouge du Roussillon- neuer franzosischer Typ, Rhonschaf, und das

braune und weile Bergschaf gemeinsam ein.
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Wie schon erwihnt bilden die Populationen Rouge du Roussillon- deutscher Typ (RdR-D)
und Rouge du Roussillon- alter franzdsischer Typ (RdR-AF) eine eigene Gruppe separat von
den anderen Rassen.

Ab einer Clusteranzahl von k=7 wurde nur ein geringer Anteil der Rassen zu iiber 40% einem
Cluster zugeordnet und daher wurde von einer weiteren Unterteilung abgesehen.

Zur Uberpriifung der Wiederholbarkeit der Ergebnisse wurden fiinf unabhiingige Liufe mit
identischen Einstellungen (,,burnin-period" = 50.000, "period of data collection" = 100.000
und k = 6) durchgefiihrt.

Die Gruppen Rouge du Roussillon-Schafe und Merinoschafe clusterten stabil in allen Wieder-
holungen. Die Rassen Graue gehornte Heidschnucke und Scottish Blackface wurden in
verschiedenen Ldufen verschiedenen Gruppen zugeordnet. Alle anderen Rassen wurden
immer denselben Gruppen zugeordnet.

Die deutliche Trennung der deutschen Population und des alten franzosischen Typs der Rouge
du Roussillon- Schafe von den anderen Rassen unterstreicht deren genetische Differenzierung
von den anderen europidischen Rassen und ihre Einzigartigkeit. Sie zeigt auf, dass besondere

Bemiihungen um ihre Erhaltung sinnvoll und notwendig sind.
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Die Rassen wurden nach der Grofle ihres Subpopulationsanteils sortiert. Die Breite der
Spalten spiegelt die Anzahl der beprobten Tiere wieder.
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5.3.5. Zuordnung von Individuen zu ihrer Ursprungspopulation

Es wurden im Rahmen dieser Untersuchung sowohl auf genetische Distanzen (D4, Ds, Dc) als
auch auf Allelfrequenzen basierende Methoden verwendet. Zusitzlich wurde das Bayes
Theorem angewendet und jeweils 10.000 Individuen simuliert. Bei den simulierten Daten
wurden nur diejenigen Individuen als korrekt zugeordnet angesehen, bei denen die
Wahrscheinlichkeit der Zuordnung bei iiber 99 % lag.

Der hochste Anteil von korrekten Zuordnungen konnte mit der Methode auf Basis der
genetischen Standarddistanz nach Nei (Ds) (17,51%), gefolgt von der Distanz nach Cavalli-
Sforza (D¢) (16,16) erreicht werden. Aufgrund der Allelfrequenzen allein konnte kein
einziges Individuum korrekt zugeordnet werden (siehe Tabelle 12).

Bei der direkten Zuordnung der Individuen wurden deutlich hohere Werte erreicht. So
konnten je nach Methode zwischen 87,68 % (D¢) und 96,27 % (Bayes Theorem) der
Individuen korrekt zugeordnet werden (siehe Tabelle 13).

Die Tiere des alten und des neuen franzosischen Typs wurden oft der jeweils anderen
Population zugeordnet. Das ist dadurch erkldrbar, dass in den letzten Jahren bekanntermafen
ein Austausch von Zuchttieren stattgefunden hat. Auffillig oft wurden jedoch auch Tiere des
neuen franzosischen Typs der Rouge du Roussillon-Schafe der Rasse Coburger Fuchsschaf
zugeordnet. Diese Beobachtung korreliert mit den niedrigen Werten der genetischen
Distanzen zwischen diesen beiden Populationen.

In der Population der deutschen Rouge du Roussillon wurden alle Tiere in allen Analysen

eindeutig dieser zugeordnet.

Tabelle 12: Zuordnung von  10.000 simulierten Individuen zu ihrer
Ursprungspopulation nach verschiedenen Methoden: genetische Distanzen (D,, Ds, D¢),
Allelfrequenzen nach Paetkau et al. (1995) und Bayes Theorem nach Rannala und
Mountain (1997).

Da Dg D¢ Allelfrequenzen | Bayes
Y% Y% /) Y% Theorem
%o

CF 12,9 0 9,68 0 12,9
RdR-AF 41,43 0 42,86 0 41,43
RdR-D 13,25 4,82 9,64 0 9,64
RdR-NF 2,47 1,23 2,47 0 2,47
gesamt 17,51 1,51 16,16 0 16,61

CF = Coburger Fuchsschaf, RdAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche Population,
RdR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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Tabelle 13: Direkte Zuordnung der untersuchten Individuen zu ihrer
Ursprungspopulation nach verschiedenen Methoden: genetische Distanzen (D,, Ds, D¢),
Allelfrequenzen nach Paetkau et al. (1995) und Bayes Theorem nach Rannala und
Mountain (1997).

DA DS DC Allelfrequenzen | Bayes
% % %0 %0 Theorem
%

CF 98,39 93,55 96,77 100 100
RdAR-AF 80,00 88,57 70,00 88,70 90,00
RdR-D 100 100 100 100 100
RdAR-NF 87,65 88,89 83,95 95,06 95,06
gesamt 91,51 92,75 87,68 95,94 96,27

CF = Coburger Fuchsschaf, RAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdR-D = Rouge du Roussillon deutsche Population,
RdR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ

5.4. Zuchtplanung fiir die deutsche Population des Rouge du Roussillon- Schafes

Fiir die paarungsfihigen weiblichen Tiere der deutschen Population wurden im Programm
OPTIMATE aufgrund der bestehenden Gruppierung von Muttertieren (Herden der einzelnen
Halter) der Bock aus dem Gesamtbestand der Population ermittelt, der den geringsten
durchschnittlichen Inzuchtzuwachs bei den gemeinsamen Nachkommen mit allen weiblichen
Tieren der Gruppe hitte. Diese Bocke sollen im Laufe des Jahres zu den entsprechenden
Herden gebracht und in der kommenden Decksaison eingesetzt werden. Es werden langfristig
Bockzahlen von 30 - 40 Vitern angestrebt, wie vom Nationalen Fachprogramm fiir
Populationen mit Natursprung empfohlen (BMELYV, 2008). Derzeit gibt es 19 paarungsfihige
Bocke, die jedoch teilweise sehr nah verwandt sind.

An einem Beispiel soll die Vorgehensweise der Bockauswahl erldutert werden. Alle
paarungsfihigen Bocke wurden einzeln mit den weiblichen Tieren (N=6) einer Zuchtgruppe
im Programm OPTIMATE angepaart. Dabei wurden 5 Ahnengenerationen beriicksichtigt.
Wie in Tabelle 14 zu ersehen, ergaben sich Werte fiir die durchschnittliche Inzucht der
Nachkommen zwischen F=0 % (Bock 241 und 142) bis F=16,406 % (Bock 219) und Werte
fiir den Vollstindigkeitsindex von 5,67 % (Bock 241 und 142) und 63,587 % (Bock 237). Da
die geringen Werte von F=0 % Inzucht der Nachkommen bei den Bécken 241 und 142 sehr
wahrscheinlich auf die liickenhaften Abstammungsdaten- welche sich in dem geringen Voll-
standigkeitsindex ausdriicken- zu finden sind, sollten die Bocke 249 und 244 als diejenigen

Bocke betrachtet werden, die am besten fiir den Zuchteinsatz in dieser Herde geeignet sind.
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Tabelle 14: Durchschnittliche Inzucht der Nachkommen und Vollstindigkeitsindex
fiir die Anpaarung verschiedener Bocke mit den weiblichen Tiere einer Zuchtgruppe am
Beispiel von 10 Bocken bei Beriicksichtigung von 5 Ahnengenerationen.

Tier-Nummer Durchschnittliche Inzucht der

Bocke Geburtsjahr Nachkommen Vollstindigkeitsindex
241 unbekannt (alt) 0 5,67
142 2002 0 5,67
249 2008 0,586 56,908
244 2009 0,586 56,908
183 2005 1,497 58,33
237 2008 1,237 63,587
199 2006 2,083 55,697
245 2009 4,362 48,015
68 1997 5,469 46,094
219 2007 16,406 53,984

Welcher der beiden Bocke (249 oder 244) letztendlich in der Herde eingesetzt wird, sollte
nach praktischen (Transportstrecke zwischen den Herden, evtl. Zuchteinsatz der Bocke in
anderen Herden) und phéanotypischen Gesichtspunkten entschieden werden.

Weiterhin werden im Programm die Inzuchtwerte fiir die einzelnen weiblichen Tiere der
Herde angezeigt. Bei beiden der am besten geeigneten Bocke zeigte dasselbe Mutterschaf die
hochsten Inzuchtwerte der gemeinsamen Nachkommen. Beim Herausnehmen dieses Schafes
aus der Herde kann die durchschnittliche Inzucht der Nachkommen auf einen Wert von 0,234
verringert werden.

Ab 25 Vatertieren kann man bei gleichméBigem Einsatz Geschwister- und Halbgeschwister-
paarungen weitgehend vermeiden. Diese Anzahl an eingesetzten Bocken sollte bald erreicht
werden, wenn moglich auch unter Einbeziehung franzosischer Bocke vom alten Typ.

Auch Eltern-Nachkommen-Anpaarungen sollen durch regelméBige Bockaustausche unter den
Ziichtern moglichst vermieden werden. Weiterhin sollte auf ein langes Generationsintervall
geachtet werden. Das erhoht auf lange Sicht auch die Leistungsparameter Fruchtbarkeit,
Gesundheit und Langlebigkeit in der Population (BMELV, 2008).

Die Reduktion der Inzucht sollte unabhidngig von Leistungsparametern aufgrund der
vorliegenden Daten zur Populationsstruktur als ein Hauptziel der Zuchtplanung angesehen

werden.
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6. Weiterfiithrende Erkenntnisse des Projekts

In einer anderen Studie des Instituts fiir Tierzucht und Haustiergenetik der JLU GieB3en
wurden zwei weitere franzosische Schafrassen mit den hier verwendeten Mikrosatelliten-
markern untersucht. Es handelt sich dabei um die Rassen Mourerous (MOU) und Lacaune
viande (LV).

Bei der Auswertung der genetischen Daten zeigte sich, dass der neue Typ der franzdsischen
Population deutliche Anzeichen einer Einkreuzung mit beiden untersuchten Rassen aufzeigt
(sieche Anhang Tabelle B und Abbildung D und E). Dies unterstiitzt die hier pridsentierten
Hinweise auf eine genetische Verunreinigung dieser Population. Auch trat die Abgrenzung
zwischen dem alten und dem neuen Typ der franzosischen Population bei Einbeziehung
weiterer Rassen noch deutlicher zutage. Daher sollte auf die ziichterische Trennung der
Subtypen verstirkt geachtet werden. Die enge genetische Ahnlichkeit zwischen dem alten
franzosischen Typ und der deutschen Population konnte in den Analysen bestétigt werden.

Im Rahmen des Projekts konnten 2 deutsche Bocke zu einem Halter des alten Typs in
Frankreich (D. Massoubre) gebracht werden, der zwar noch reinrassige Mutterschafe in
seinem Bestand hatte, jedoch iiber keinen Zuchtbock mehr verfiigte. Damit konnte zum Erhalt
des ebenfalls bedrohten alten Typs der franzosischen Rouge du Roussillon beigetragen
werden. Der Ziichter erklirte sich bereit, die reinrassigen Tiere seiner Herde mit den Bocken
separat zu halten und Nachkommen aus diesen Anpaarungen mit anderen franzdsischen
Ziichtern auszutauschen.

In Frankreich ist die gesamte Rasse als ,,bedroht* eingestuft. Zwischen den beiden Subtypen
wird nicht differenziert, obwohl deren Existenz bekannt ist. Der alte franzosische Typ ist
demzufolge derzeit nicht als eigenstidndiger Subtyp anerkannt. Das nationale Monitoring wird
vom Institut de 1’'Elévage durchgefiihrt.

Die Zuchtorganisation des neuen Typs der franzosischen Population ist unter dem Dach der
»UPRA Lacaune* organisiert und fiihrt das offizielle Zuchtprogramm fiir die Rasse in
Frankreich. Dieses besteht aus dem jédhrlich organisierten Bockaustausch und unregelmifBiger
Kryokonservierung von Sperma der Zuchtbocke. Die Ziichter der Zuchtorganisation konnen
europdische und nationale Subventionen fiir die Haltung der Rasse beantragen. Jeder Ziichter
der beiden Subtypen der franzosischen Rouge du Roussillon kann Mitglied werden und am
Bockaustausch teilnehmen. Die Ziichter des alten Typs sind jedoch nicht in dieser

Organisation vertreten. Dies ist auch nicht zu empfehlen, da sie dadurch die Reinzucht ihres
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Subtyps aufgeben wiirden. Die Ziichter dieses Typs haben derzeit keinerlei administrative
oder ehrenamtliche Lobby in Frankreich.

Im Rahmen des jdhrlichen Ziichtertreffens der deutschen Ziichter wurde 2009 die
Wollexpertin Frau Dr. Kurt eingeladen, um die Wolle des Rouge du Roussillon- Schafes zu
analysieren. Es stellte sich heraus, dass es sich um eine feine Schlichtwolle mit gelegentlichen
dunkel gefdrbten Haarresten und einer deutlichen Krauselung handelt. Sie ist ungewohnlich
fein fiir die Wolle einer Landschafrasse und eignet sich gut zur Verarbeitung.

Frau Dr. Kurt und der Zuchtverband fiir Ostpreuflische Skudden und Rauhwollige
Pommersche Landschafe e. V. (ZVSP) werden gemeinsam mit der GEH e. V. die Wolle ab
der Schur 2010 zur Herstellung eines Wollproduktes zu nutzen und damit eine neuen Ver-

marktungszweig fiir das deutsche Rouge du Roussillon- Schaf schaffen.

7. Konsequenzen fiir ein sich anschlieBendes weiteres Vorhaben

Aufgrund der erhobenen Daten konnte gezeigt werden, dass es sich bei den Populationen des
deutschen und des alten franzosischen Typs um eine gemeinsame, genetisch abgegrenzte und
einzigartige Schafrasse im europdischen Raum handelt. Die reinrassige Zucht sollte gefordert
und ausgeweitet werden. Sie sollten moglichst auch auf politischer Ebene als eine
gemeinsame Population erfasst und iiber Landergrenzen in einem Zuchtprogramm betreut
werden. Es sollte dringend angestrebt werden, weiterhin fiir genetischen Austausch zwischen
der deutschen und der alten franzosischen Population zu sorgen.

Aufgrund vielfiltiger Beobachtungen ist anzunehmen, dass der neue franzdsische Typ
Einkreuzungen erfahren hat. Eine gemeinsame Zucht des alten und des neuen franzosischen
Typs ist daher nicht zu empfehlen. Er sollte als Subtyp der Rasse behandelt werden und
moglichst keinen Einsatz in der Zucht der beiden anderen Populationen finden.

Der alte franzosische Typ sollte in Frankreich als eigenstindiger Subtyp anerkannt werden
und seine Erhaltung verstirkt gefordert werden. Derzeit haben die Ziichter keinerlei Zugang
zu europdischen oder nationalen Subventionen fiir die Haltung dieses Typs. Es wird
empfohlen, die Position der Ziichter des alten Typs in Frankreich zu stirken. Weiterhin wiren
eine bessere Vernetzung und eine gemeinsame Zuchtplanung mit MaBnahmen zur Ver-
ringerung der Inzucht zwischen den Ziichtern des alten Typs wiinschenswert. Nationale und
internationale Organisationen, die sich mit der Erhaltung gefihrdeter Haustierrassen be-
schiftigen (wie zum Beispiel die SAVE- Foundation), sollten auf die Problematik der Rasse

in Frankreich hingewiesen werden.
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Auch die Vernetzung der Ziichter in Deutschland sollte weiter betrieben werden. Bisher
durchgefiihrte Veranstaltungen, wie z. B. die jdhrlichen Ziichtertreffen, wurden sehr positiv
aufgenommen. Auch sollte versucht werden, neue Ziichter fiir die Rasse zu gewinnen. Es
empfiehlt sich, die Zuchtarbeit in einem noch zu griindenden Verein der Ziichter zu
organisieren, um die im Rahmen des Projektes entstandenen Kontakte und Netzwerke zu
pflegen. Dieser Verein sollte auch die Pflege und Aktualisierung der Homepage iibernehmen,

um die Nachhaltigkeit des Projektes zu gewihrleisten.

8. Erfolgskontrolle iiber die Einhaltung des Finanzierungs-, Zeit- und

Arbeitsplans

Der Finanzierungs- und Zeitplan des Projektes konnte eingehalten werden. Lediglich der
Transport der Zuchtherde des alten franzosischen Typs von Frankreich nach Deutschland

konnte nicht realisiert werden.

9. Zusammenfassung

Im Rahmen des Projektes wurden 302 Tiere, der in Frankreich und Deutschland
vorkommenden und vom Aussterben bedrohten Schafrasse Rouge du Roussillon und der
Referenzrasse Coburger Fuchsschaf untersucht. Die genetische Variabilitdt innerhalb und
zwischen den Populationen und die Populationsstrukturen wurden mithilfe von 15 Mikro-
satellitenmarkern analysiert und die Rasse in den Kontext von 57 Schafrassen Europas und
des Nahen Ostens eingeordnet. Phinotypische Daten und Pedigreedaten wurden erfasst und
ausgewertet, ein Erhaltungszuchtplan fiir die Rasse Rouge du Roussillon in Deutschland
entwickelt und eine Rassebeschreibung erstellt. Weiterhin wurden regenerative Zellen aus
dem Blut der Tiere kryokonserviert.

Es zeigte sich geno- als auch phénotypisch eine Aufteilung der Rouge du Roussillon- Schafe
in drei Subtypen: eine in Deutschland gehaltene Population und zwei Subtypen der in
Frankreich gehaltenen Population, die hier als der neue franzosische Typ und der alte
franzosische Typ bezeichnet wurden.

Der alte franzosische Typ ist der kleinste und leichteste der drei Subtypen. Die deutschen
Schafe sind im Mittel genauso grof8 wie der alte franzosische Typ, aber etwas schwerer.

Deutlich schwerer und im Mittel 5 cm groBer sind die Tiere des neuen franzdsischen Typs.
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Verschiedene Analysen liefern Hinweise auf eine Einkreuzung in diese Population. Sie zeigt
eine deutlich hohere Heterozygotie (Ho= 0,692, Hg= 0,722) als die beiden anderen Subtypen
und weist eine durchschnittliche Allelzahl von 9,93 Allelen pro Marker auf. Bei der Bayesian
Model-based Clustering Analyse und der Hauptkomponentenanalyse trennt sie sich deutlich
von den beiden anderen Populationen. Auch zeigt sie hohe genetische Distanzen zum
deutschen Rouge du Roussillon- Schaf und ist auch vom alten franzdsischen Typ trotz einer
Trennung der Populationen von nur 17 Jahren deutlich differenziert.

In der deutschen Population des Rouge du Roussillon- Schafes wurden Inzuchteffekte in
verschiedenen Parametern festgestellt. Zum einen ergab sich aus der Analyse der
Pedigreedaten ein Inzuchtkoeffizient von 4,32 und eine effektive Populationsgré3e von 37,33
Tieren bei einer Bestandsgroe von 80 lebenden Tieren, zum anderen zeigte die Population
eine geringe Allelzahl von durchschnittlich 4,8 Allelen pro Marker. Auch die beobachtete
(Ho) und erwartete (Hg) Heterozygotie lagen mit Werten von 0,526 resp. 0,536 im unteren
erwarteten Bereich fiir europdische Schafrassen. Die Rasse wies zudem keine privaten Allele
mit Frequenzen von > 5 % auf. Diese Effekte sind aus der Zuchtgeschichte der Population zu
erkldren, da diese mit nur 12 weiblichen und 2 ménnlichen Tieren 1981 gegriindet wurde und
seither unter Selektion und mit begrenzter Bockanzahl weitergeziichtet wurde.

Bei der Einordnung der Rasse in einen europidischen Kontext zeigt sich eine deutliche
Separierung von allen anderen Rassen. Die Rasse ordnet sich geographisch bei den
mitteleuropdischen Schafrassen ein, der alte franzosische Typ und die deutsche Population
beziehen jedoch eine Sonderstellung separat von allen anderen Rassen. Dies spricht fiir die
genetische Einzigartigkeit der Rasse und fiir die Notwendigkeit diese zu erhalten.

Die Referenzrasse Coburger Fuchsschaf ordnet sich nahe dem Rhonschaf ein. Eine
Einkreuzung dieser Rasse in den Bestand des deutschen Rouge du Roussillon Schafes konnte

nicht nachgewiesen werden.
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11. Kurzfassung

Genetische Charakterisierung der gefihrdeten Schafrasse Rouge du Roussillon und
Erstellung eines Erhaltungszuchtprogramms

K. Hils, H. Wagner, T. Fixemer, H.R. Brandt, G. Erhardt

Einfiihrung:

Es wurden 302 Tiere der gefihrdeten Schafrasse Rouge du Roussillon (RdR), sowie der
Referenzrasse Coburger Fuchsschaf genetisch charakterisiert. Die Rasse stammt aus
Frankreich und wird seit 1981 auch in Deutschland geziichtet. In Frankreich existieren zwei
Subtypen, die seit 1993 separat geziichtet werden und hier als alter und neuer franzosischer
Typ bezeichnet werden.

Methode:

Die Tiere wurden mit 15 Mikrosatellitenmarkern typisiert, verschiedene phinotypische
Merkmale erhoben und Pedigreedaten ausgewertet.

Die Populationsstruktur der Rasse wurde analysiert und zusitzlich 57 weitere Schafrassen
einbezogen um die Rasse in einen europdischen Kontext einzuordnen. Regenerative Zellen
der Tiere wurden als Kryoreserve konserviert, eine Rassebeschreibung und ein
Erhaltungszuchtplan erstellt.

Ergebnisse:

Die phédno- und genotypischen Daten zeigen deutliche Unterschiede zwischen den drei
Subtypen der Rasse. In der deutschen Population konnten verschiedene Parameter erhoben
werden, die auf eine geringe genetische Variabilitit innerhalb der Population hinweisen. Beim
neuen franzosischen Typ wurden Hinweise fiir eine Einkreuzung gefunden. Im europidischen
Kontext ist Rasse deutlich von den anderen europdischen Rassen abgegrenzt.

Zusammenfassung:

Es wurde eine hohe genetische Nihe der deutschen Population zum alten franzosischen Typ
festgestellt. Beide sollten in einem gemeinsamen Zuchtprogramm erhalten werden. Aufgrund
der Hinweise, dass im neuen franzosischen Typ Einkreuzungen stattgefunden haben, sollten
die beiden franzosischen Typen getrennt weitergeziichtet werden, um eine Reinzucht des alten
Typs zu ermoglichen. Eine offizielle Anerkennung des alten franzosischen Typs wird
empfohlen. Bei der Einordnung in einen europdischen Kontext zeigt sich, dass es sich beim
RdR um eine eigenstindige Rasse handelt, die genetisch einzigartig ist.
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12. Englische Kurzfassung

Genetic differentiation of three subtypes of the endangered sheep breed Rouge du
Roussillon in Germany and France and development of a conservation breeding
program

K. Hils, H. Wagner, T. Fixemer, H.R. Brandt, G. Erhardt
Introduction:

302 animals of the highly endangered sheep breed Rouge du Roussillon (RdR) and the
reference breed Coburger Fuchsschaf were analysed with 15 microsatellite markers. The
breed originates in Southern France and since 1981 there exists a breeding population of
about 80 animals in Germany. In France there are 2 subtypes of the breed, which differ
phenotypically and genetically and are to be called the Old French Type (about 150 animals)
and the New French Type (circa 3500 animals) in this study. The German population
originates from the same herd as the Old French type but the populations have been separated
for 30 years now. In Germany it was bred pure blood over this period of time. The breeding
program for the New French Type was implemented 17 years ago with the focus set on a high
meat performance. The Old French Type should be considered as a distinct endangered breed
in the FAO classification.

Methods:

Genetic variation and population structure was investigated with a set of 15 microsatellites.
Genetic distances, phylogenetic trees, the number of alleles, allele frequencies, hetero-
zygosity, deviations from the Hardy-Weinberg-equilibrium, F-statistics after Nei (1972) and
Weir and Cockerham (1984), and Nei’s Gst (1973) have been estimated with diverse
computer programs. Phenotypic data and pedigree information was collected and analysed.
Furthermore the breed was set into context with 57 sheep breeds from Europe and the Middle
East examined in another project (ECONOGENE). For this purpose a Principle Component
Analysis and a Bayesian Model-based Clustering analysis were performed and individuals
were assigned to populations.

From the collected data a conservation breeding program was developed and implemented,
and a breed description has been developed. Regenerative cells of the animals have been cryo-
conserved.

Results:

The phenotypic and genetic data showed the subdivision of the breed in 3 subtypes. The
German population showed considerable signs of inbreeding in different parameters. The Old
French type and the German population revealed a low genetic distance to each other.

The New French type revealed indications of crossbreeding with other breeds. In the
European context the Rouge du Roussillon was clearly differentiated from the other European
breeds. The analysis of the pedigree data showed an inbreeding coefficient (F) of 4,32 and an
effective population size (N.) of 37,33.
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Conclusion:

There are three phenotypical and genotypically separated subtypes of the breed in Germany
and France. A low genetic differentiation between the German population and the Old French
type suggests that these populations should be conserved as a combined population and
included in a conjoint conservation breeding program. Since crossbreeding seems to have
appeared in the New French type, it should be bred separately from the Old French type to
assure the pure bred breeding of the Old French type. We recommend that an FAO status of
endangered sheep breed be given to the Old French Type and measures for its protection to be
taken.

As a major goal of the breeding program a decrease of the inbreeding coefficient and an
increase of the effective population size should be constituted.

The distinct separation of the breed from the other European breeds indicates that the Rouge
du Rousillon sheep is a discreet breed with evident genetic potential, and therefore the effort
for its conservation should be continued and even intensified.
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13. Anhang

13.1. Rassebeschreibung Rouge du Roussillon- Schaf

Rassetypische Merkmale

Das Rouge du Roussillon ist ein mittelgroes Schaf, das urspriinglich aus den franzosichen
Pyrenden stammt. Aufgrund der rassetypischen rotlichen Firbung an Kopf und GliedmaBen
wird es zur Gruppe der Fuchsschafe gerechnet. Die Lammer werden komplett rotlich geférbt
geboren und ab einem Alter von ca. 4-6 Monaten entwickelt sich gelblich-weilles Vlies an
Hals, Brust, Rumpf und Schwanz. Die rotliche Farbung an Kopf und Gliedmallen wird im
Alter heller. Weille Abzeichen an den gefirbten Korperteilen konnen auftreten. Die Tiere sind
an Kopf und Gliedmalen nicht bewollt, gelegentlich gibt es Tiere mit Schaupenbildung. Der
Bauch ist meist unbewollt. Das Vlies ist dicht geschlossen und homogen. Es handelt sich um
eine feine Schlichtwolle mit gelegentlichen dunkel gefarbten Haarresten. Die Wolle weist
eine deutliche Kriduselung auf.

Das Rouge du Roussillon- Schaf hat einen kurzen, schmalen, keilformigen bis leicht
ramsnasigen Kopf, welcher hornlos ist. Gelegentlich konnen Hornansitze vorkommen.
Rassetypisch sind die ausgepridgten Hautfalten auf der Nase. Das Schaf besitzt grof3e,
teilweise bewimperte Augen mit voluminds entwickelten Tridnendriisen. Die Ohren sind an
einer breiten Basis aufgehiingt. Die Offnungen der Ohren weisen nach unten und die Spitzen
nach vorn. Die Ohren sind 11 — 16 cm lang.

Der Brustkorb ist relativ eng mit einem guten Anschluss an Hals und Riicken. Der Hals ist
mittellang, oft mit einem oder zwei Glockchen versehen und teilweise zeigen die Tiere eine
Wamme. Der Riicken weist eine gerade Riickenlinie auf und endet in einer leicht
abschiissigen Kruppe. Das Becken ist breit und aufrecht. Oft zeigen die Tiere lange
GliedmaBen, die als Anpassung an die landschaftliche Struktur im Vorgebirge einzuordnen
sind. Die Keulen sind miBig bemuskelt und die Gelenke korrekt gewinkelt und fest. Der
Schwanz beginnt in einer breiten Basis mit deutlicher Hautfalte und lduft trichterformig
diinner werdend zu. Er ist lang (30 - 50 cm) und bewollt. Bei den weiblichen Tieren ist das
Euter fest und relativ schmal aufgehdngt. Die Klauen sind meist pigmentiert und weisen ein
hartes Horn auf. Die Tiere =zeigen ein gutes Adaptionsvermogen an extreme
Temperaturschwankungen im Bereich des mitteleuropédischen Gebirgsklimas. Auch bei
kargem Futterangebot werden gute Zunahmen verzeichnet. Sie zeigen gute Marsch- und

Muttereigenschaften und sind ruhig und umgénglich im Verhalten.
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AusschlufSkriterien:

- groBere schwarze Abzeichen
- ausgebildete Horner

- dichte Bewollung am Bauch

Unerwiinschte Merkmale:

- geschecktes Vlies

- zu kurze Beine im Verhiltnis zum Korper

Leistungsmerkmale:

Fruchtbarkeit: ca. 120%, erste Lammung mit ca.12 Monaten, asaisonal

Mastleistung: keine aktuellen Daten

Wollleistung: im Mittel Schurgewichte von 3200 g bei weiblichen und 3800 g bei
minnlichen Tieren, feine Wolle mit deutliche Krduselung und
gelegentlichen dunklen Haarresten

Korpergewichte:

Altbocke 60 - 80 kg

Mutterschafe 40 - 60 kg

Geburtsgewichte: 4 -5,5 kg

GroBe:

Bocke: 50 - 75cm

Mutterschafe: 45-70 cm

13.2. Tabelle A:

Tabelle A:

Nei’s ,,unbiased measure fiir genetische Identitét ( I ) (iiber Diagonale)

und genetische Standarddistanz (D, ) (unter Diagonale)(Nei, 1972) bei Einbeziehungen
zweier zusitzlich untersuchter Rassen

CF LV MOU RdR-AF RdR-D RdAR-NF
CF otk 0,7939 0,769 0,6904 0,6372 0,8101
LV 0.2308 otk 0,7977 0,7474 0,688 0,8788
MOU 0.2626 0.2261 otk 0,8188 0,7504 0,8486
RdR-AF 0.3705 0.2912 0.1999 otk 0,8499 0,8255
RdR-D 0.4507 0.374 0.2871 0.1626 otk 0,7546
RdR-NF 0.2106 0.1291 0.1642 0.1917 0.2816 otk

CF = Coburger Fuchsschaf, LV = Lacaune viande, MOU = Mourerous, RAR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RdAR-D =
Rouge du Roussillon deutsche Population, RAR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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13.3. Abbildungen A-E:

Abbildung A: Graphische Darstellung der jeweiligen Subpopulationsanteile bei
Annahme von k=3 Populationen am Beispiel eines Laufes fiir die in dieser Studie
untersuchten Rassen sowie 57 Rassen aus dem ECONOGENE-Projekt.

Die Rassen wurden nach der Grofle ihres Subpopulationsanteils sortiert. Die Breite der
Spalten spiegelt die Anzahl der beprobten Tiere wieder.
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Abbildung B: Graphische Darstellung der jeweiligen Subpopulationsanteile bei
Annahme von k=4 Populationen am Beispiel eines Laufes fiir die in dieser Studie
untersuchten Rassen sowie 57 Rassen aus dem ECONOGENE-Projekt.

Die Rassen wurden nach der Grofle ihres Subpopulationsanteils sortiert. Die Breite der
Spalten spiegelt die Anzahl der beprobten Tiere wieder.

58



Abbildung C: Graphische Darstellung der jeweiligen Subpopulationsanteile bei
Annahme von k=5 Populationen am Beispiel eines Laufes fiir die in dieser Studie
untersuchten Rassen sowie 57 Rassen aus dem ECONOGENE-Projekt.

Die Rassen wurden nach der GroBe ihres Subpopulationsanteils sortiert. Die Breite der
Spalten spiegelt die Anzahl der beprobten Tiere wieder.
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Abbildung D: Ungewurzelter Neighbor-Joining-Baum rekonstruiert mit Reynolds

genetischer Distanz Dgrgy (1983) auf der Basis von 15 Mikrosatelliten bei
Einbeziehungen zweier zuséitzlich untersuchter Rassen.

Abkiirzungen: CF = Coburger Fuchsschaf, LV = Lacaune viande, MOU = Mourerous,
RdR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RAR-D = Rouge du Roussillon
deutsche Population, RAR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ

Coburger Lacaune Moure- RdR-AF RdR-D RdR-NF
Fuchsschaf viande rous
Abbildung E: Barplot bei Annahme von k=6 Populationen bei Einbeziehungen

zweier zusitzlich untersuchter Rassen.

Abkiirzungen: CF = Coburger Fuchsschaf, LV = Lacaune viande, MOU = Mourerous,
RdR-AF = Rouge du Roussillon alter franzosischer Typ, RAR-D = Rouge du Roussillon
deutsche Population, RAR-NF = Rouge du Roussillon neuer franzosischer Typ
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