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1 Einleitung

Insbesondere in den letzten Jahren hat der Konkurrenzkampf um Marktanteile im Besa-
mungsbereich der deutschen Milchrinderzucht stetig zugenommen. Riicklaufige Besamungs-
zahlen durch Leistungssteigerung und Milchquote sind hierfiir als Griinde zu nennen. Zusétz-
lich hat sich die Wettbewerbssituation in den letzten Jahren verschirft, da der Wettbewerb

sich von der nationalen auf die internationale Ebene ausgedehnt hat.

Ziel der Zuchtverbidnde muss es daher sein, kostengiinstige und effiziente Zuchtprogramme zu
gestalten. Im Prozess der Globalisierung sind kleine Zuchtprogramme nicht mehr konkurrenz-
fahig. Die Zusammenarbeit von Alta Genetics und Landmark iiber die Grenzen von Kanada
und den USA hinweg oder die Internationalisierung von ABS sind Beispiele fiir Zusammen-
schliisse privater Organisationen zu Beginn der 90er Jahre. Die Kooperation von genossen-
schaftlichen Besamungsorganisationen in Holland Genetics zur Durchfithrung eines gemein-
samen Zuchtprogramms hat in der niederldndischen Rindviehzucht stattgefunden. In Deutsch-
land griindeten, um alle Aktivitdten in einem Zuchtprogramm zu koordinieren und einheitlich
durchfithren zu konnen, fiinf Rinderzuchtorganisationen (Rinderproduktion Berlin-
Brandenburg (RBB), Rinderproduktion Niedersachsen (RPN), Rinderzucht Mecklenburg-
Vorpommern (RMV), Rinderzucht Schleswig-Holstein (RSH), Zuchtrindererzeugerge-
meinschaft Hannover (ZEH)) im Jahre 1998 die Nord-OST-Genetik. Das gleiche Interesse
verfolgt die im August 1999 gegriindete TopQ-Kooperation, bestehend aus dem Rinderzucht-
verband Sachsen-Anhalt (RSA), dem Landesverband Thiiringer Rinderziichter (LTR), der
Rinder-Union-West (RUW), der Weser-Ems-Union (WEU) und der Zucht- und Besamungs-
union Hessen (ZBH). In der vorliegenden Arbeit soll eine Studie iiber ein modernes Milchrin-
derzuchtprogramm durchgefiihrt werden, die in einigen praktischen Detailfragen auf die

Rahmenbedingungen der TopQ-Kooperation abgestimmt ist.

Den Marktanteil einer Zucht- und Besamungsorganisation bestimmen die Anzahl Bullen mit
Zuchtwerten iiber einer Marktschwelle, die Spermapreise dieser marktfdhigen Bullen und die
Anzahl der verkauften Spermaportionen. Die Anzahl vermarktungsfahiger Bullen ist abhéngig
von der Gesamtzahl der Testbullen, der Anzahl Tochter je Testbulle und den Selektionskrite-
rien der Elterntiere. Diese letztgenannten Faktoren werden in einer Strukturanalyse zum Test-

bulleneinsatz tiberpriift.



Hinsichtlich der nationalen Zuchtwertschitzung ist zu untersuchen, ob Heterogenitdt von Va-
rianzen zwischen Subgruppen, also Zuchtverbandsgebieten, des gesamten, fiir die Zuchtwert-
schitzung zur Verfligung stehenden Datenmaterials, besteht. Wenn Heterogenitit von Vari-
anzen vorliegt, die von unterschiedlichen Verbandsgebieten verursacht wird, dann sind Ver-
zerrungen in der Zuchtwertschétzung von Bullen zu erwarten, da deren Testeinsatz in der Re-
gel nur innerhalb Verbandsgrenzen erfolgt. HILL (1984) zeigt, dass aus zwei gleich grofen
Gruppen mit gleichem Mittelwert, aber unterschiedlicher Standardabweichung, umso mehr
Tiere aus der variableren Umwelt selektiert werden, je grofler die Varianzunterschiede sind

und je schérfer selektiert wird.

Im Prozess der Globalisierung werden zunehmend Jungbullen in anderen Léndern getestet.
Hier ist die Gewichtung der Tochterinformationen aus mehreren Landern im internationalen
Zuchtwert eines Bullen fiir die Basen verschiedener Lander von Interesse. Daten der interna-
tionalen Zuchtwertschitzung von Besamungsbullen werden verwendet, um das genetische
Niveau dominierender Holsteinldnder vergleichen zu kénnen. Diese vorzustellende Methode
des Landervergleichs mit den Ergebnissen fiir Produktions- und Exterieurmerkmale soll Emp-
fehlungen geben, in welchen Léndern Préferenzen fiir die Selektion von Bullenvitern und

Bullenmiittern zu setzen sind.

Fiir die Selektion von Bullenmiittern im Feld werden die Ursachen und Auswirkungen hete-
rogener Varianzen innerhalb von Herden (Intraherdenvarianz) untersucht. Ziel der vorliegen-
den Studie ist es, eine Bestandsaufnahme der Varianzverhiltnisse in Einzelherden von 6
Zuchtverbandsgebieten anhand rein phinotypischer Laktationsdaten durchzufiihren, und auf
dieser Basis die Auswahl von Bullenmiittern bei unterschiedlichen Restriktionen hinsichtlich
der Herdenvarianz zu simulieren. Eine Alternative zur Selektion von Bullenmiittern im Feld
ist die Stationspriifung bzw. die Priifung in vertraglich organisierten Testherden. Anhand von
Modellkalkulationen wird der Zuchtfortschritt fiir unterschiedliche Varianten der zentralen
Bullenmiitterpriifung berechnet. Weitere Fragestellungen der zentralen Priifung der Bullen-

miitter betreffen die optimale Dauer des Tests und den organisatorischen Ablauf.

Am Ende gilt es, das Schema eines modernen Zuchtprogramms zu entwickeln, in das unter
Berticksichtigung der Erlos- und Kostenstruktur auch die neuesten Erkenntnisse aus Moleku-

largenetik und Biotechnik angemessen integriert werden.



2 Literatur

2.1 Rahmendaten des deutschen Zuchtprogramms der Rasse Hol-
stein- Schwarzbunt

In Tabelle 1 wird eine Ubersicht der Anzahl Kiihe und Betriebe sowie der Durchschnitts-
leistungen in den Produktionsmerkmalen aller deutschen Zuchtverbénde fiir die Rasse Hol-
stein-Schwarzbunt gegeben (ADR, 1999). Der erste Block mit LTR, RSA, RUW, WEU und
ZBH kooperiert im TopQ-Zuchtprogramm, der zweite Block mit RBB, RMV, RPN und RSH
reprasentiert die Nord-Ost-Genetik, und im dritten Block sind die sonstigen Verbiande (Osna-
briicker Herdbuchgesellschaft (OHG), Sachsischer Rinderzuchtverband (SRV), Zuchtverband
Schwarzbunt und Rotbunt Bayern (SRB), Rinderunion Baden-Wiirttemberg (RBW)) zusam-
mengefasst, wobei der VOSt (Verein Ostfriesischer Stammviehziichter) im Bereich des

Zuchtprogramms in enger Verbindung mit der TopQ-Kooperation steht.

Tabelle 1: Leistungsergebnisse der Herbuchkiihe (Holstein-Sbt) 1999 nach Verbénden

Be- Kiihe/ Milch- Fett- Fett- Eiweil- Eiweil3-

Verband ¢ 0pe  Kithe  gopjen, kg % kg % kg
TopQ

LTR 398 110059 276,5 6890 433 298 3,45 238
RSA 514 96758 1882 7255 426 309 3,47 252
RUW 6428 156073 243 7879 4,15 349 3,33 262
WEU 3533 124309 352 7719 429 331 3,39 261
ZBH 1489 56004 37,6 7508 421 316 3,35 251
NOG

RBB 555 140001 2523 7026 4726 299 3,49 245
RMV 549 115747 2108 7310 427 312 3,50 256
RPN 6472 260953 40,3 7837 421 330 3,39 266
RSH 1133 60792 53,7 8106 426 345 3,39 275
Rest

OHG 1353 36026 26,6 8421 4,14 349 3,36 283
SRV 643 144969 2255 7111 4733 308 3,47 247
SRB 824 24080 292 7706 4,15 320 3,37 260
VOSt 2632 117610 44,7 7416 427 317 3,39 251
RBW 1113 41689 37,5 7338 4,19 308 3,35 246
Sbt-West 24977 877545 35,1 7555 422 327 3,37 262

Sbt-Ost 2659 607534 2285 7112 4,29 305 3,48 247




GroBere Betriebseinheiten mit durchschnittlich 228,5 Kiihen je Betrieb sind Charakteristika
der Neuen Bundesldnder (zum Vergleich Alte Bundeslidnder: 35,1 Herdbuchkiihe je Betrieb).
Die Durchschnittsleistungen der Kithe aus den Neuen Bundesldndern haben im Merkmal
Milch-kg fast das Niveau der Alten Bundslénder erreicht. Die Vorteile in den Inhaltsstoffen

sind auf die genetische Grundlage des Schwarzbunten Milchrindes (SMR) zuriickzufiihren.

Die Tendenz, dass in Zukunft die Rinderproduktion in Deutschland auf einzelbetrieblicher
Ebene weiteren gravierenden strukturellen Anderungen unterworfen sein wird, zeigt der Ver-
gleich der ADR-Jahresberichte fiir Milchkiihe aller Rassen der Jahre 1992 bis 1999. Eine Re-
duzierung der Anzahl Milchkithe um jahrlich 1,5% bis 2% durch Zuchtfortschritt und Be-
triebsaufgaben sowie eine Reduzierung der Anzahl milchviehhaltender Betriebe um jahrlich
5% bis 6% und einer Erhohung der Anzahl Milchkiihe je Betrieb von 22,7 (1992) auf 30,6
(1999) als auch der Riickgang der Anzahl Erstbesamungen um jéhrlich ca. 3% zwingt die

Zuchtorganisationen zu strukturellen Anderungen.

Um die Konkurrenzfahigkeit des deutschen Schwarzbuntzuchtprogramms beurteilen zu kon-
nen, hat LEISEN (1999) eine Ubersicht ziichterisch und 6konomisch relevanter Rahmendaten
der wichtigsten Holsteinldnder zusammengestellt. Daraus ist abzuleiten, dass in Deutschland
im Jahre 1998 insgesamt extrem hohe Anzahlen von Testbullen der Rasse Schwarzbunt
(1026) gepriift wurden. Testkapazitidten bedeuten Kosten, die iiber den Verkauf von Verer-
bersperma gedeckt werden miissen. Das Verhéltnis der Gesamterstbesamungen zur Anzahl
Testbullen lag in Deutschland bei 2400, in den Niederlanden bei 3500 und in den USA gar bei
5000. Bis 1999 wurden in Deutschland 18 verschiedene Zuchtprogramme durchgefiihrt, d.h.
es wurden durchschnittlich 57 Testbullen je Zuchtprogramm gepriift. Lénder, die in der inter-
nationalen Zuchtwertschédtzung fiir Besamungsbullen erfolgreich abschneiden, kommen mit
wesentlich weniger Zuchtprogrammen aus (USA: 9 Zuchtprogramme, Frankreich: 4 Zucht-
programme, Niederlande: 2 Zuchtprogramme). Die Grundvoraussetzungen zur effizienteren
Gestaltung des Zuchtprogramms sind in Deutschland durch die Groe der aktiven Zuchtpopu-
lation, die Herdbuchdichte und die Formen der Leistungspriifung gegeben. LEISEN (1999)
fordert daher ein Zusammenlegen der Zuchtprogramme, um die Konkurrenzsituation inner-
halb Deutschlands zu minimieren und die Effizienz der Selektion zu steigern. Dieser Forde-
rung wurde in Deutschland durch Griindung der oben erwdhnten Kooperationen in den letzten

beiden Jahren teilweise Rechnung getragen.



Um objektive MaBstébe fiir die Qualitit verschiedener Rinderzuchtprogramme in Deutschland
zu entwickeln, rangieren GRANDKE und SIMIANER (1998) Top-50-Listen der deutschen
Schwarzbuntbullen nach dem RZM von Schétzterminen zwischen Méirz 1994 und August
1997. Die durchschnittliche Anzahl der Top-50-Bullen pro 10000 Herdbuchkiihe und Jahr in
Abhéngigkeit von der aktiven PopulationsgréBe zeigt, dass sich GroBennachteile weitgehend
egalisieren lassen, wenn das Zuchtprogramm optimal ausgerichtet ist. Unterschiede in den
Erfolgsfaktoren zwischen den deutschen Verbdnden nach einer Korrektur fiir die GréBe des

Zuchtprogramms zeigen auch die Auswertungen von SWALVE und FEDDERSEN (1999).

2.2 Strukturanalyse zum Testeinsatz von Besamungsbullen

Das konventionelle Zuchtprogramm in der deutschen Rinderzucht lduft seit der Etablierung
der kiinstlichen Besamung und der Moglichkeit der Spermatiefgefrierkonservierung nach der

von SKJERVOLD (1966) vorgestellten Grundstruktur ab (4bbildung 1).

Gesamtpopulation

—> Bullenmiitter > Aufzucht der
A Bullenkilber

Herdbuch

Testbullen

Ed
: P
ML Wartebullen
<

T Bullenviiter Nachkom-
< menpriifung

Kuhviter Milch, etc

Abbildung 1: Schema eines konventionellen Besamungszuchtprogramms



Eine wichtige Frage bis in die heutige Zeit hinein betrifft hierbei den optimalen Testanteil und
die anzustrebende Tochterzahl je Testbulle aus genetischer und 6konomischer Sicht. Um ei-
nen geregelten Testeinsatz durchzufithren und die Anpaarung der Testbullen an eine Zufalls-
stichprobe in der Population zu gewihrleisten, gilt in Deutschland in vielen Verbdnden der
Zweitkalbskuhbeschluss. Das heif3t, dass alle Erstkalbskiihe der aktiven Population zum zwei-
ten Kalb mit einem Testbullen zu besamen sind. Der Anteil der Testbesamungen ist in den
letzten 15 Jahren von 15% auf fast 25% gestiegen. RENSING (1998) fiihrt dies auf den Struk-
turwandel zuriick. Freiwerdende Milchquote wandert oft von kleinen Betrieben, die keine
Milchleistungskontrolle betreiben, in grofere spezialisierte Milchviehbetriebe, die der Milch-
kontrolle oder gar dem Herdbuchverband angeschlossen sind. Obwohl also der Testbullenan-
teil auf MLP-Betriebsebene gleich geblieben ist, ndmlich ca. 1/3 (30% Erstkalbskiihe),
wichst er anteilméBig an den Gesamtbesamungen kontinuierlich. Heute stehen 75% aller be-
samten Kithe unter MLP und daraus resultiert ein Testanteil von 24%. Steigt der MLP-Anteil
auf 85%, so ergeben sich bereits 28% Testbullenanteil. Weitere Effekte, wie die Verjiingung
der Kuhbestinde durch einen hoheren Anteil Erstkalbskiihe, wirken in die gleiche Richtung.
Letztendlich miissen die Kosten des Testbulleneinsatzes aber durch den Verkauf des Spermas
hochpositiver Vererber aus dem Testprogramm gedeckt werden. LEISEN (1999) kalkuliert,
dass die Kosten des Testbullenprogramms jede Erstbesamung in Deutschland mit 16,50 DM

belasten.

DEKKERS et al. (1996) berechnen mit semistochastischen Simulationsmodellen die optimale
Anzahl der Tochter je Testbulle bei einer fix gesetzten Testkapazitdt unter verschiedenen
Szenarien fiir vier im Wettbewerb stehende Besamungsorganisationen. Im Gegensatz zu den
dlteren Untersuchungen mit deterministischen Modellen von RENDEL und ROBERTSON (1950)
sowie SKJERVOLD und LANGHOLZ (1964) beriicksichtigen DEKKERS et al. (1996) die Effekte
der Selektion auf die genetische Varianz und Genauigkeit der Zuchtwertschidtzung. Aufgrund
der Reduzierung im Generationsintervall und der schirferen Selektion unter den Altbullen
steigt grundsétzlich der Zuchtfortschritt mit der Grofle der Testkapazitét, was DEKKERS et al.
(1996) sowohl fiir deterministische als auch semistochastische Modelle durch Variation der
Testkapazitdt zeigen. Die optimale Anzahl Tochter liegt mit 60 fiir das semistochastische Mo-
dell leicht {iber dem Optimalwert, der mit dem deterministischen Modell ermittelt wird. Fiir
o6konomische Bewertungen der optimalen Nachkommengruppengrofle gilt es, die diskontier-

ten Einnahmen aus dem Spermaverkauf und die diskontierten Ziichtungskosten gegeniiber zu



stellen. Die diskontierten Einnahmen aus dem Spermaverkauf berechnen DEKKERS et al.

(1996) nach folgender Formel:

Rf/' - 250002 th,yk I+ ”)_(H)/z

1 kB,

Rj = total diskontierte Einnahmen aus dem Spermaverkauf der marktfihigen Bullen
einer Besamungsorganisation j, die innerhalb eines halbjahrigen Zeitab-
schnittes i geboren sind

r = Jahrliche Diskontierungsrate (5%)

t = halbjdhrige Periode, in der das Sperma eines marktfdhigen Bullen der Kohorte

ij verkauft wird

By = alle Bullen der Kohorte ij, die im Zeitraum t marktfihig sind
Pijw = Spermapreis des marktfihigen Bullen k der Kohorte ij im Zeitraum t
25000 = Zahl der verkauften Spermaportionen eines marktfihigen Bullen im Zeitraum t

Entsprechend der Einnahmen aus dem Spermaverkauf werden auch die Kosten auf den Zeit-

punkt der Geburt mit jéhrlich 5% diskontiert, wobei folgende Berechnung zugrunde gelegt

wird:
C = B(F +VD)
C = diskontierten Kosten der Kohorte
B = Anzahl der selektierten Bullen
F = fixen Kosten der selektierten Bullen
D = Nachkommengruppengrofle
v = variable Kosten je Testbullentochter

Das Basisprogramm, 60 Testbullen mit je 60 Tochterleistungen je Testbulle, wird von den
Besamungsorganisationen B, C und D durchgefiihrt. Fiir Besamungsorganisation A werden
bei einer fixen Testkapazitit bzgl. der Anzahl Testbullen und der Anzahl T6chter je Testbulle
verschiedene Szenarien unterstellt und letztendlich der Gewinn ermittelt, der aus dem Verkauf
von Spermaportionen positiver Vererber des Zuchtprogramms resultiert. Der Gewinn wird
maximiert, wenn 45 Testbullen selektiert werden und die NachkommengruppengréBBe 80
Tochter je Testbulle betrdgt. Es werden somit weniger Testbullen mit hoheren Tochterzahlen

als im Basisprogramm gepriift, da die hohen Fixkosten fiir jeden selektierten Jungbullen stér-



ker ins Gewicht fallen als der Anstieg der variablen Kosten, verursacht durch Erh6hung der

Nachkommengruppengrofe.

DEKKERS et al. (1996) sowie DEKKERS und SHOOK (1990) weisen aber ausdriicklich darauf
hin, dass neben der Struktur des Testprogramms der genetische Wert der Testbullen als das
zukiinftige Potenzial fiir positiv gepriifte Vererber entscheidend ist, um durch deren Sperma-

verkauf Gewinne zu erzielen.

In den USA werden einzelne Herden fiir den Testeinsatz von Jungbullen ausgewéhlt.
VIERHOUT et al. (1998) gehen der Frage nach, ob Bullen in der Zuchtwertschitzung besser
abschneiden, wenn ihr Testeinsatz in groBen Herden oder in Herden mit hoher Durch-
schnittsleistung durchgefiihrt wird. Dazu teilen sie die Tochter von Bullen zweier Besa-
mungsorganisationen entsprechend der Differenz der Daughter Yield Deviations (DYDs) mi-
nus dem Pedigreeaverage (PA), also dem Erwartungswert der Bullen, in drei Gruppen ein. Fiir
Bullen, deren DYDs iiber dem Erwartungswert liegen, konnen keine signifikanten Unter-

schiede bzgl. der Kennziffern der Herden, in denen ihre T6chter stehen, ermittelt werden.

Im Testagsmodell (PTAK und SCHAEFFER, 1993; SWALVE, 1998; SWALVE, 2000) wird in der
Zuchtwertschétzung als noch adidquatere Zeitgefidhrtengruppe der Herdenkontrolltag herange-
zogen. Deshalb ist grundsétzlich von einem Bullen ein extremerer Zuchtwert zu erwarten,
wenn er bei gleicher Tochterzahl und gleichen Leistungsabweichungen seiner Tochter von
den Herdentesttagsgefahrtinnen in groBeren Herden zum Einsatz kommt. Das Testen von
Jungbullen in Vertragsbetrieben bietet die Moglichkeit, gezielt groBe Herden auszuwihlen
und den Testeinsatz in der Weise zu steuern, dass die effektive Tochterzahl (neg) erhoht wird.

Deren Berechnung erfolgt nach ROBERTSON und RENDEL (1954):

pary ni.
nh = Anzahl Herden
nij = Anzahl Tochter des Bullen j in Herde i
ni. = Anzahl aller Zeitgeféhrtinnen in Herde i.



2.2.1 Auswirkungen heterogener Varianzen in der Zuchtwertschitzung von

Besamungsbullen

In Deutschland ist momentan innerhalb der Zuchtorganisationen und der Ziichterschaft eine
allgemeine Unzufriedenheit hinsichtlich der Ergebnisse der Zuchtwertschidtzung fiir Bullen
gegenwirtig, da die vorderen Pldtze der Listen, rangiert nach den bedeutenden Relativ-
zuchtwerten RZM und RZG, weitestgehend von Bullen der gleichen Organisationen einge-
nommen werden. Auch durch Berlicksichtigung des dreimaligen Melkens in der VIT-ZWS
(Dopp und REINHARDT, 2000) ab dem Zuchtwertschitztermin Februar 2000 konnte diese

Problematik nicht beseitigt werden.

Ein Punkt, der schon in fritheren Zeiten bzgl. des Zuchtwertschitzverfahrens diskutiert wurde
und aufgrund der deutschen Situation mit teilweise vollig verschiedenen Betriebsstrukturen
und Managementbedingungen in den Alten und Neuen Bundesldndern wieder an Aktualitét
gewonnen hat, sind heterogene Varianzstrukturen zwischen Subpopulationen, also Zuchtver-
bianden, im gesamten, fiir eine Zuchtwertschitzung zur Verfiigung stehendem Datenmaterial.
Wenn Heterogenitit von Varianzen vorliegt und diese durch unterschiedliche Verbandsgebie-
te verursacht wird, sind auch Verzerrungen in der ZWS zu erwarten. Dass durchaus heteroge-
ne Varianzverhéltnisse vorliegen konnen, bestdtigen Untersuchungen von DODENHOFF und
SWALVE (1998) fiir verschiedene Wirtschaftsregionen Norddeutschlands in den Alten Bundes-
landern, die geographisch in etwa mit den Zuchtgebieten iibereinstimmen. Heterogene additiv
genetische Varianzen und Restvarianzen ermitteln IBANEZ et al. (1999), wenn sie das Daten-

material der spanischen Holsteinpopulation nach Regionen stratifizieren.

Mehrere Untersuchungen beschéftigen sich mit den Folgen der Selektion, wenn homogene
Varianzen zwischen Subpopulationen angenommen werden, aber tatséchlich heterogene Vari-
anzverhiltnisse vorliegen (u.a. VAN VLECK, 1963; HILL, 1984; VINSON, 1987; GARRICK und
VAN VLECK, 1987; BOLDMAN und FREEMAN, 1990). Schon VAN VLECK (1963) weist nach,
dass im hoheren Herdenniveau eine hohere genetische Variabilitdt vorliegt und es somit fiir
die ZWS eines Bullen von Vorteil sein kann, wenn Tochterleistungen aus niedrig leistenden
Herden ignoriert werden. AVERDUNK und ALPS (1971) bilden drei Leistungsklassen und er-
mitteln in der hochsten Leistungsklasse die hochste Heritabilitdt. Die Rangierung der Bullen
ist im niedrigen Leistungsniveau die gleiche wie im hohen Leistungsniveau. Wenn die Hete-

rogenitit der Varianzen ignoriert wird, konnten die Milchleistungen der Tochter eines Bullen



in variableren Herden den Zuchtwert des Bullen in einem grof3eren Ausmal} beeinflussen, als
dies bei Tochtern in homogenen Herden der Fall wire (VINSON, 1987). VINSON geht jedoch
davon aus, dass die Tochter eines Bullen aus dem Testeinsatz auf alle Intraherdenvarianzen

verteilt sind und somit keine Verzerrungen in der ZWS fiir diese Bullen zu erwarten sind.

Es ist jedoch fraglich, ob die Annahme, dass Verzerrungen in der ZWS von Bullen zu ver-
nachldssigen sind, auch fiir die aktuelle deutsche Situation gilt. Hier operieren die Besa-
mungsorganisationen regional begrenzt und entsprechend wird der Testeinsatz der Jungbullen
durchgefiihrt. Nur in den seltensten Fallen erfolgt der Test eines Bullen sowohl in einer Regi-
on eines Verbandes aus den Alten Bundeslédndern als auch in einer Region eines Verbandes in
den Neuen Bundesldndern, deren Betriebsstrukturen sowie Management- und Fiitterungsstra-

tegien sich teilweise deutlich voneinander unterscheiden.

Wenn Ursachen erhohter Intraherdenvarianz, wie die Optimierung von Haltung, Fiitterung
und Gesundheitsprophylaxe (PADIALLA und KEOWN, 1990), die verwendete Melktechnik und
die HerdengroBe (WEIGEL et al., 1993) oder unterschiedliche Sachkenntnis und Geschicklich-
keit der Betriebsleiter (SHORT et al., 1990) exemplarisch fiir bestimmte Zuchtverbandsgebiete
sind, dann tragen sie auch zur Heterogenitit zwischen diesen bei. Als mogliche Ursachen fiir
heterogene Varianzen zwischen Herden fiihrt VINSON (1987) unterschiedliche regionale oder
lokale Klimafaktoren und Unterschiede im Herdenmanagement auf. Als wichtige Faktoren
des Herdenmanagements definiert er die Fiitterungsintensitit, Gesundheitsiiberwachung und
die Jungrinderaufzucht. Weitere Ursachen fiir heterogene Herden sind extreme Leistungen
einzelner Kiihe innerhalb einer Herde, die aus bewussten Sonderbehandlungen potenzieller

Bullenmiitter resultieren (DOPKE und SWALVE, 1994).
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2.2.2 Genetische Analysen fiir Produktionsmerkmale in verschiedenen

Managementsystemen

Genotyp-Umwelt-Interaktionen treten auf, wenn Unterschiede der Umwelt unterschiedliche

Auswirkungen bei verschiedenen Genotypen verursachen.

A A A A
A B
? ’ / ? *

| | |

| | |
Umwelt 1 | | Umwelt 2 Umwelt 1 | | Umwelt 2 Umwelt 1 | | Umwelt 2
Rangierung gleich Rangierung gleich Rangierung ungleich
Differenz gleich Differenz ungleich Differenz ungleich
Keine GxU-Interaktion GxU-Interaktion GxU-Interaktion

Abbildung 2: Wirkungsweisen der Genotyp-Umwelt-Interaktion (GxU-Interaktion)

In Abbildung 2 sind die Wirkungsweisen einer Genotyp-Umwelt-Interaktion anhand der
Zuchtwerte zweier Bullen A und B in zwei verschiedenen Umwelten dargestellt. Ist die Diffe-
renz der Zuchtwerte von Bulle A und Bulle B in beiden Umwelten identisch, so liegt keine
Genotyp-Umwelt-Interaktion vor. Eine leichte Tendenz zur Genotyp-Umwelt-Interaktion be-
steht, wenn die Rangierung der Bullen in beiden Umwelten gleich ist, sich aber die Differenz
zwischen den Zuchtwerten dndert. Die Existenz der deutlichsten Form einer Genotyp-
Umwelt-Interaktion bedeutet, dass der beste Genotyp in einer Umwelt nicht auch der beste in
einer anderen ist. Da die physiologischen Mechanismen in beiden Umwelten zum Teil ver-
schieden sind, werden folglich auch verschiedene Gene fiir eine hohe Leistung angesprochen

(FALCONER, 1952).

Die Bestimmung einer etwaigen Genotyp-Umwelt-Interaktion beruht auf dem Prinzip von
FALCONER (1952), ndamlich Leistungsauspragungen in verschiedenen Umwelten als verschie-
dene Merkmale zu definieren und somit genetische Korrelationen zwischen diesen Merkma-

len berechnen zu konnen. Durch die Schitzung genetischer Korrelationen mit einem Mehr-
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merkmals-Tiermodell ist es moglich, genetische Korrelationen zwischen zwei Merkmalen zu
schitzen, die nicht am selben Tier gemessen werden konnen. Bei diesem Modell kann es kein
Tier geben, das eine Leistung in beiden Umwelten aufweist. Deshalb konnen Kovarianzen

und Korrelationen zwischen Resteffekten nicht geschitzt werden.

Beim Milchrind existieren zahlreiche Forschungsarbeiten, die sich mit dem Problem der Ge-
notyp-Umwelt-Interaktion hinsichtlich eines Vergleichs der Milchleistung in verschiedenen
Landern oder Klimaten beschéftigen. Innerhalb Deutschlands gewinnen derartige For-
schungsarbeiten an Aktualitdt, da sich bedingt durch die Wiedervereinigung in den Neuen
Bundeslidndern moderne Betriebs- und Managementstrukturen ergeben haben, die deutlich
von denen in den eher traditionell kleinbduerlichen Familienbetrieben der Alten Bundeslédnder

abweichen.

Eine Genotyp-Umwelt-Interaktion und daraus resultierende Rangverschiebungen der Zucht-
werte fiir Besamungsbullen ist von grof3tem Interesse fiir Zuchtorganisationen und Ziichter.
ROBERTSON (1959) schlédgt vor, dass eine genetische Korrelation zwischen Leistungen in zwei
verschiedenen Umwelten von kleiner 0,80 als Indikator einer Genotyp-Umwelt-Interaktion
anzusehen ist, der von biologischer und wirtschaftlicher Bedeutung ist. ROBERTSON et al.
(1960) ermitteln genetische Korrelationen fiir Britisch Friesian, die in Managementgruppen
von niedriger, mittlerer und hoher Intensitdt gehalten werden, von 0,87 bis 0,96. WIGGANS
und VAN VLECK (1978) konnen keine Genotyp-Umwelt-Interaktionen bei Bullennachkom-
menschaften im Nordosten der USA feststellen, deren Rationen unterschiedliche Kraftfutter-
anteile enthalten. Entsprechende Untersuchungen fithren WAHEED et al. (1980) fiir Herden in
Illinois durch und konnen ebenfalls keinen Beweis fiir eine Genotyp-Umwelt-Interaktion
erbringen. GRAINGER et al. (1985) untersuchen in Neuseeland, ob eine Genotyp-Umwelt-
Interaktion auftritt, wenn importierte Kiihe energetisch nur auf Basis der Rotationsweide ver-
sorgt werden oder hohere Mengen an Kraftfutter erhalten. Eine Genotyp-Umwelt-Interaktion
kann nicht nachgewiesen werden. CARABANO et al. (1990) koénnen keine Genotyp-Umwelt-
Interaktion nachweisen, wenn sie das Merkmal Milchmenge in den Staaten Kalifornien, New
York und Wisconsin als verschiedene Merkmale definieren. Signifikante Interaktionen zwi-
schen Bullennachkommenschaften und dem Niveau des Kraftfutteranteils in der Ration ermit-
teln WANG et al. (1992) in der kanadischen Holsteinpopulation, geben aber zu bedenken, dass
diese Resultate dadurch beeinflusst sein konnten, dass die Kraftfutterzuteilung individuell

entsprechend der Milchleistung erfolgte. WEIGEL et al. (1999) berechnen genetische Korrela-
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tionen von 0.92, 0.88 und 0.99 fiir die Merkmale Milch,- Fett- und Eiweilmenge zwischen
zwei verschiedenen Managementsystemen in Wisconsin. Hierbei vergleichen sie das konven-
tionelle System mit hohem Kraftfutterinput mit einem System, das auf intensiver Weidewirt-
schaft und geringen Kraftfuttergaben basiert. Basierend auf einem Datensatz mit 104 Kiihen,
die in der ersten Laktation in Ziichterstdllen (Produktionsumwelt) und in der zweiten Laktati-
on in einer zentralen Teststation (Prifumwelt) gehalten werden, berechnen SWALVE et al.
(1993) genetische Korrelationen zwischen diesen Umwelten von 0.93, 0.94 und 0.65 fiir die
Merkmale Milch,- Fett- und EiweiBmenge. CROMIE (2000) teilt Herden aus Irland entspre-
chend ihres Kraftfutterinputs in 2 Kategorien ein und berechnet genetische Korrelationen zu
den entsprechenden Produktionsmerkmalen von HF-Kiihen in den USA, die eine sehr hohen
Kraftfuttermenge von durchschnittlich 30 dt je Kuh und Jahr erhalten. Die Korrelationen zu
Kiihen aus irischen Herden, die zu dem Viertel mit dem grofiten Kraftfuttereinsatz gehoren,
betragen im Merkmal Milch-kg 0,93 bzw. 0,91 im Merkmal EiweiB-kg. Deutlich niedriger
sind die Korrelationen zu jenen irischen Herden, die zu dem Viertel mit dem niedrigsten

Kraftfuttereinsatz zdhlen; 0,85 fiir Milch-kg und 0,89 fiir EiweiB3-kg.

In moderneren Arbeiten teilen COSTA et al. (1998), CIENFUEGOS-RIVAS et al. (1999), CoSTA
et al. (2000), CASTILLO-JUAREZ et al. (2000) Herden in verschiedenen Landern entsprechend
ihrer Standardabweichung innerhalb Herdenkalbejahr in drei verschiedene Niveauklassen von

niedrig bis hoch ein (vgl. Tabelle 2).

Tabelle 2: Genetische Korrelationen im Merkmal Milch-kg zwischen verschiedenen Ma-
nagementsystemen

Autor Material rg

COSTA et al. (1998) HF : USA (ges.) — Brasilien" 79-.80

CIENFUEGOS-RIVAS et al. (1999)  HF : USA (ges.) — Mexiko" 63-.71
USA (niedrig) — Mexiko" .69-.93

COSTA et al. (2000) HF : USA (ges.) — Brasilien" 79-.87
USA (niedrig) — Brasilien (niedrig) 72
USA (hoch) — Brasilien (hoch) 88
USA (niedrig) — Brasilien (hoch) .86

CASTILLO et al. (2000) HF : USA (niedrig) — USA (hoch) 98

I . . . .
) jeweils vom niedrigen zum hohen Niveau
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Eine weitere Moglichkeit, um etwaige Genotyp-Umwelt-Interaktionen nachweisen zu konnen,
beschreiben STRANDBERG et al. (2000). Fiir das Merkmal 305-Tage-Eiwei-kg der Rasse
Ayrshire in vier nordischen Léndern wenden sie ein lineares Random Regression Modell an.
Phénotypische Leistungen der Tochter eines Bullen werden auf ihre jeweilige Umwelt, die
Herde, regressiert und als sogenannte Reaktionsnormen dargestellt. Da der Umweltfaktor
,Herde‘ auf einer einzigen Skala {iber alle Linder hinweg gemessen wird, wird das Problem
der Gruppierung der Beobachtungswerte vermieden und somit auch das Problem der geneti-
schen Verkniipfung, der connectedness, zwischen den Gruppen bzw. den Liandern.
STRANDBERG et al. (2000) weisen Genotyp-Umwelt-Interaktion fiir das Merkmal Eiweil3-kg

nach, im niedrigen Produktionsniveau kommt es gar zu Rangverschiebungen.

Eine Genotyp-Umwelt-Interaktion im Merkmal Milchmenge fiir die Rasse Holstein-
Schwarzbunt zwischen Kanada und einem tropischen Standort (Malawi) leitet CHAGUNDA
(2000) aus der geringen genetischen Korrelation von 0,44 ab. Allerdings beruht die Schétzung
dieser genetischen Korrelation auf der ndherungsweise abgeleiteten Korrelation zwischen
geschitzten Zuchtwerten der Bullen. Die Umrechnung einer Korrelation zwischen geschétz-

ten Zuchtwerten in eine genetische Korrelation erfolgt nach folgender Formel (sieche CALO et

al., 1972):

2 4 2
X X
r:

g ) 2 Fawi,zw2
v, *r
I, TI,

Hohe Sicherheiten der Zuchtwertschétzung (rr) ermoglichen die approximative Schitzung
der genetischen Korrelation aus der Korrelation zwischen Zuchtwerten (rzwi zw2). Dabei ist
die Korrelation zwischen Zuchtwerten immer eine Unterschidtzung der genetischen Korrelati-

on.

2.3 Selektion von Bullenviitern

Die Selektion der besten Bullenviter ist ein integraler Bestandteil eines erfolgreichen Zucht-
programms. Die Konzentration auf wenige, im Zuchtwert iiberragende Bullen-, aber auch
Kuhviter, fithrt zum gréBten Zuchtfortschritt in der Population, wie Modellkalkulationen von
VAN VLECK (1981) zeigen. Auch in einer Riickschau bzw. Erfolgskontrolle anhand der

Zuchtwertdateien der deutschen Testbullen, stratifiziert nach Testbullenjahrgéingen, wird
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deutlich, dass immer dann der gréBte Zuchtfortschritt realisiert wurde, wenn sich das Zucht-

programm auf wenige Bullenvéter gestiitzt hat.

Allerdings sollte bei der Selektion der Bullenvéter in Zukunft der Aspekt einer Inzucht-
minimierung beriicksichtigt werden. Bis 1990 betrug die Inzuchtsteigerung innerhalb der
wichtigsten Holsteinlédnder 0,01% pro Jahr, aber ab 1990 ist diese jahrliche Inzuchtsteigerung
auf 0,2% bis 0,3% angewachsen, so dass der aktuelle durchschnittliche Inzuchtkoeffizient in
der Holsteinpopulation Kanadas und der USA tiber 4,5% liegt (MIGLIOR, 2000). Die negati-
ven Effekte der Inzucht auf Leistungs- und Fitnessmerkmale werden ausfiihrlich von
HOESCHELE (1991) und THOMPSON et al. (2000) beschrieben, wobei MIGLIOR (2000) fiir die

Leistungsreduktion infolge Inzuchtsteigerung eine gewisse Familienabhingigkeit sieht.

In dieser Arbeit geht es aber weniger darum, die Selektionskriterien fiir Bullenvéter zu unter-
suchen, sondern grundsitzliche Empfehlungen zu geben, aus welchen Landern Bullenvéter
selektiert werden sollten. Um verschiedene Lénder hinsichtlich ihres genetischen Niveaus
vergleichen zu konnen, ist zwangsldufig die internationale Zuchtwertschitzung fiir Besa-

mungsbullen zu analysieren.

2.3.1 Internationale Zuchtwertschétzung fiir Besamungsbullen

Insbesondere fiir die Rasse der Holsteins ist eine internationale Zuchtwertschitzung von gro-
Ber Wichtigkeit und Notwendigkeit. Die internationale Ausrichtung fiir den Bereich Holstein-
Schwarzbunt zeigt Tabelle 3, in der fiir ausgewidhlte Lénder die Bullen der Geburtsjahrgéinge
1990 bis 1994 mit ihren ausldndischen Verwandten aufgefiihrt sind. Die dominierenden Hol-
steinldnder, insbesondere Kanada, Niederlande und USA, haben einen hohen Anteil eigener
Vererber mit Tochtern im Ausland. Jene Lénder (Spanien, GroB3britannien, Neuseeland) die
nicht iiber eine genetisch hochwertige Holsteinpopulation verfligen, vertrauen bei der Aus-
wahl ihrer Bullenviter und auch Bullenmiitter im zunehmenden Maf3e auf ausldndische Ge-

netik.

Welch gro3e finanzielle Bedeutung der Spermaverkauf der besten Bullen ins Ausland hat, soll
hier am Beispiel der USA aufgefiihrt werden. Im Jahr 1998 wurden insgesamt 8,7 Millionen

Spermaportionen im Wert von 55,7 Millionen US$ exportiert, davon 2,1 Millionen Portionen
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in die EU im Wert von 23 Millionen USS. Deutschland hat im Jahr 1998 durch den Verkauf
von Sperma insgesamt 6,2 Millionen DM und durch den Export von Zuchtvieh insgesamt 131

Millionen DM eingenommen

Tabelle 3:  Holsteinbullen nach Herkunftslandern mit auslédndischen Verwandten (Inter-
bull-Datei 11/99)
Bullen Bullen (in %) mit ausléindischen
Land gesamt Viitern Miittern Tochtern
Kanada 2013 47 10 34
Deutschland 3978 89 12 9
Frankreich 2390 95 47 10
Italien 1489 92 10 5
Niederlande 2521 70 38 26
USA 8247 8 1 16
Spanien 72 100 88 3
GrofBbritannien 448 98 73 3
Australien 834 98 54 5
Neuseeland 982 72 19 5
Israel 225 54 0 0

Aufgrund dieser Globalisierung der Zucht- und Besamungsindustrie sowie des stetig wach-
senden Handels mit Sperma, Embryonen und Zuchtvieh ist die internationale ZWS fiir Hol-
stein-Bullen von groBer Bedeutung und mittlerweile zur MefBlatte der internationalen Ver-
marktung geworden. Zur Schitzung international vergleichbarer ZW auf der Basis nationaler
Ergebnisse erfolgte 1983 die Griindung von Interbull als Subkomitee des internationalen Ko-
mitees fiir Leistungspriifung (ICAR). Das erste Prinzip der Interbull-Zuchtwertschitzung war
die einfache Transformierung von ausldndischen Zuchtwerten mittels einer linearen Umrech-
nungsformel. Bei dieser einfachen Umrechnungsart wurde bei jedem Bullen nur seine eigene
Information (Zuchtwert aus Tochterleistungen) aus dem Herkunftsland berticksichtigt. Zudem
wurde unterstellt, dass die Pedigree-Zuchtwerte der Bullen im Herkunfts- und Importland
gleich sind. Dadurch bleibt generell die gegebene Rangfolge der Bullen im Herkunfts- und im
Importland gleich.

Ein erstes WELT-BLUP-ZWS-Modell wird von SCHAEFFER (1985) vorgeschlagen. Hierbei

werden die nationalen Zuchtwerte eines Bullen als abhéngige Variablen definiert und ein ein-
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ziger, fiir alle Lander geltender Zuchtwert, geschétzt. Dieses Verfahren bietet ebenfalls keine
Moglichkeit zur Berticksichtigung etwaiger Genotyp-Umwelt-Interaktionen. Aufbauend auf
der Grundidee von FALCONER (1952), Leistungen in verschiedenen Umwelten, sprich Lan-
dern, als verschiedene Merkmale zu interpretieren, entwickelt SCHAEFFER (1994) das MACE
(Multiple Across Country Evaluation)-Verfahren, welches mittlerweile das von Interbull ver-
wendete Verfahren fiir die Weltzuchtwertschdtzung geworden ist. Im MACE-Verfahren wer-
den zusitzliche Verwandteninformationen iiber alle Lander eingebunden und damit automa-
tisch Unterschiede im Pedigree-Zuchtwert (Erwartungswert der Bullen) mit beriicksichtigt.
Jeder Bulle bekommt in jedem Land, das an der Interbull-ZWS teilnimmt, einen Zuchtwert;
auch dann, wenn er in diesem Land keine Tochter hat. Durch dieses im MACE-Verfahren
angewendete Mehrmerkmalsmodell ist es moglich, dass die Rangierung der Bullen im Im-

portland und im Herkunftsland nicht die gleiche sein muss.

2.3.1.1 Probleme der aktuellen MACE-ZWS

Der erste Schritt des Verfahrens bei Interbull ist die Schétzung der genetischen Korrelationen
mit einem approximativen REML-Verfahren (SIGURDSSON und BANOS, 1995). Als Beobach-
tungen gehen aufgrund der Moglichkeiten in den Rechenkapazititen nicht die Originaldaten
der Kiihe in die Gleichungssysteme ein, sondern sogenannte De-Regressed-Proofs (Rozz1und
SCHAEFFER, 1996). Dies sind auf eine fiktive Originalskala riicktransformierte nationale
Zuchtwerte der Bullen, denen die Regressierung auf das Mittel gemil des Informationsgehal-
tes, sowie alle Anteile am Zuchtwert, die von verwandten Tieren aufler den eigenen Tochtern
stammen, genommen werden und die somit dquivalent zu den Daughter Yield Deviations

(DYDs) sind.

Derzeit nehmen an der MACE-Zuchtwertschitzung fiir Produktionsmerkmale 26 Lénder und
fiir Exterieur 10 Lander teil. Zur Schétzung der genetischen Korrelationen kénnen aber nicht
alle teilnehmenden Liander gleichzeitig beriicksichtigt werden, sondern es werden mehrere
Teilmengen von je 10 Landern gebildet. Jene Léander, die die meisten genetischen Verkniip-
fungen zu anderen Landern aufweisen, sind somit in mehreren Teilmengen vertreten. Werden
fiir ein Landerpaar verschiedene genetische Korrelationen geschitzt, so wird der hochste
Schitzwert offiziell ausgegeben, da SIGURDSSON et al. (1996) gezeigt haben, dass genetische

Korrelationen mit dem zugrundeliegenden Schétzverfahren unterschétzt, aber nicht tiber-
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schitzt sein konnen. Eine Auswahl aus der Matrix der genetischen Korrelationen fiir das
Merkmal Eweill-kg der wichtigsten Holsteinlédnder zuziiglich Neuseeland (NZL) und Austra-
lien (AUS) ist in Tabelle 4 dargestellt.

Tabelle 4: Beispiel fiir die Matrix der genetischen Korrelationen im Merkmal Eiweil3-kg

(IB-ZWS 11/99)

DEU FRA ITA NLD USA NZL AUS
CAN 0,90 0,94 0,93 0,94 0,95 0,82 0,81
DEU 0,88 0,89 0,91 0,89 0,77 0,77
FRA 0,93 0,94 0,92 0,82 0,84
ITA 0,93 0,96 0,80 0,78
NLD 0,94 0,81 0,82
USA 0,78 0,79
NZL 0,91

Die Schitzung der genetischen Korrelation zwischen Léndern ist nicht nur mit dem rechen-
technischen Problem, sondern der oftmals unzureichenden verwandtschaftlichen Verkniipfung
der Bullen tiber Landergrenzen hinweg behaftet. Dies gilt nicht so sehr fiir den Holsteinbe-
reich, ist aber bei weniger global ausgerichteten Rassen (Ayrshire, Brown Swiss, Jersey und
Simmental) der Fall. Kénnen fiir diese Rassen zwischen Lénderpaaren keine genetischen Kor-

relationen geschitzt werden, werden die einer anderen Rasse tibernommen .

Die Struktur der genetischen Korrelationen bestimmt, wie die Leistungsinformationen eines
Bullen aus einem Land A in der MACE-ZWS fiir diesen Bullen in einem anderen Land B zu
gewichten sind. VAN DER BEEK (1999) untersucht die Beziehung der genetischen Korrelatio-
nen zwischen Landern und den relativen Einflul der Tochterleistungen eines Bullen aus meh-
reren Landern im MACE-Zuchtwert des betreffenden Bullen fiir die Basis verschiedener Lén-
der. Im Extremfall wird ein ‘universeller Bulle’ mit je 50 Tochtern in 23 Léndern betrachtet.
Aufgrund der Grofle der Kovarianzmatrix sind die Gewichtungen fiir die Tochterinformation
dieses Bullen aus einzelnen Léndern in der MACE-ZWS fiir die Basis eines jeden Landes
seitens der Ziichter und Zuchtorganisationen nicht immer nachzuvollziehen, es kommt fiir sie
,zu unerklirlichen negativen Gewichtungen®. Dies ist ein altbekanntes Problem, wenn mit
relativ vielen Merkmalen gleichzeitig gearbeitet wird; ein statistisch korrektes, aber in der

Praxis schwierig nachvollziehbares Phdnomen. Die Zuchtorganisationen sind bestrebt, zu-
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nehmend Absatzmirkte tiber nationale Grenzen hinweg zu erschlieen. Die finanziellen Ein-
buBlen sind nicht zu unterschéitzen, wenn der nationale Zuchtwert des Bullen ansteigt, aber
diese ‘positiven nationalen Tochterleistungen’ in der MACE-ZWS auf Basis eines Hauptab-

satzlandes negativ gewichtet werden.

Die Konfrontation mit 26 verschiedenen Toplisten fiir die Produktionsmerkmale und 10 ver-
schiedenen Toplisten fiir Exterieur bereiten auch den Sire Analysten, die fiir die Selektion der
weltweit besten Bullenmiitter und Bullenvéter zustdndig sind, einige Schwierigkeiten. Bullen,
die auf deutscher Basis auf Toppositionen rangieren und als Anpaarungsempfehlung in den
Uberlegungen der Sire Analysten fiir potenzielle auslindische Bullenmiitter eine dominieren-
de Rolle spielen, schneiden unter Umstdnden in der MACE-ZWS im Herkunftsland der po-
tenziellen Bullenmutter unbefriedigend ab. Grundséitzlich miissen die Sire Analysten festle-
gen, in welchen Léndern Selektionsschwerpunkte zu setzen sind. Da aber aus politischen
Griinden das genetische Niveau der einzelnen Lénder von Interbull nicht veréffentlicht wird,

stellt sich die Frage, wie Populationen dann tiberhaupt verglichen werden kdnnen.

2.3.1.2 Grenzen der MACE-ZWS

In Zukunft ist davon auszugehen, dass immer mehr neue Liénder an der internationalen
Zuchtwertschitzung teilnehmen werden. Dies wird bedeuten, dass die Varianz/Kovarianz-
Matrizen immer groflere Dimensionen annehmen, und die eben geschilderte Problematik ver-
schérft wird. Unzureichende genetische Verbindungen zwischen Lindern, insbesondere bzgl.
der Holsteinzucht unbedeutender neuer Mitgliedslédnder, fithren zu Fehlern in der Schitzung

der Kovarianzen.

WEIGEL und REKAYA (1999) halten es fiir sinnvoller, genetische Korrelationen bzw. etwaige
Genotyp-Umwelt-Interaktionen weniger an Léndergrenzen festzumachen, sondern sie favori-
sieren ein sogenanntes ,borderless clustering‘. In einem Projekt auf Basis von Originaldaten
aus Belgien, der Tschechischen Republik, Déanemark, Estland, Finnland, Israel, der Schweiz
sowie fiinf Regionen aus den USA zeigen sie, dass, wenn jede Herde einem fiktiven Produk-
tionssystem zugeordnet wird, weltweit nur fiinf Produktionssysteme zu unterscheiden sind.
Zur Clustereinteilung der Herden werden folgende Kriterien herangezogen: Kuhzahl je Herde,

mittleres Kalbeintervall, Melkhaufigkeit, Erstkalbealter, 305-Tage Milchmenge, wichtigster
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Kalbemonat, mittlerer Zuchtwert der Viter, Prozent Holstein-Gene der Viter, Breitengrad,
Seehohe, mittlere Temperatur im Juli, mittlerer Niederschlag im Juli und der Weideanteil.
Diese Clustereinteilung hétte zur Folge, dass beispielsweise die Herden aus dem Nordwesten
der USA, auf die die Charakteristika hohe Laktationsleistungen, hohe Melkfrequenz und ge-
ringer Niederschlag im Juli zutreffen, in der MACE-Zuchwertschitzung einem Cluster ange-
horen wiirden, in welches keine oder nur wenige Herden aus anderen Regionen der USA fal-

len wiirden, sondern hauptséchlich israelische Herden mit dhnlichen Produktionskennzahlen.

2.4 Selektion von Bullenmiittern

Die Effizienz der Bullenmiitterselektion hat groe Bedeutung fiir den Zuchtfortschritt im ge-

samten Zuchtprogramm (SKJERVOLD, 1966). Im Gegensatz zu der im wesentlichen festgeleg-

ten Selektionsstrategie der Bullenviter bietet die Selektion der Bullenmiitter mehr Raum in

der Gestaltung des Zuchtprogramms bzw. Verbesserungsmoglichkeiten und zeigt gegenwiértig

einige gravierende Unterschiede zwischen den diversen Zuchtorganisationen. Diese Unter-

schiede werden an folgenden Punkten deutlich:

e den zugrundeliegenden Selektionskriterien

e der Nutzung des zur Verfiigung stehenden Selektionspools (innerhalb des Zuchtgebietes,
innerhalb Deutschlands, weltweit)

e der Gewichtung der einzelnen Kategorien (Jungrinder, Farsen mit Einsatzleistung, Kiihe
mit einer abgeschlossenen Laktation, Kiithe mit mehreren Laktationen)

e der Integration einer zentralen Priifung potenzieller Bullenmiitter in das konventionelle

Zuchtprogramm

24.1 Organisatorischer Ablauf der Bullenmiitterselektion im Feld

Im wesentlichen soll hier die gegenwirtige Vorgehensweise der TopQ-Kooperation bzgl. der
Selektion von Bullenmiittern im Feld vorgestellt werden. Im Verbund TopQ fiihren die fiinf
Mitgliedsorganisationen ein grofl angelegtes Zuchtprogramm fiir die Rassen Holstein und Red
Holstein durch, im Rahmen dessen pro Jahr etwa 400 Bullen getestet werden. Dabei wird so-
wohl auf der Vater- als auch auf der Mutterseite die gesamte Bandbreite der international ver-

figbaren Spitzengenetik genutzt. TopQ-Anpaarungskiihe stehen dabei nicht nur in deutschen
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Zuchtgebieten, sondern zu mehr als 50% auch in den USA, Kanada, den Niederlanden, Ita-
lien, Didnemark Frankreich, Belgien, Luxemburg und Irland. Fiir jedes Land steht innerhalb
TopQ ein eigener Sire Analyst zur Verfiigung, der stindig auf der Suche nach den besten Bul-

lenmiittern ist.

Fiir die insgesamt 217 jéhrlich zu testenden schwarzbunten Holsteinbullen, die nach gemein-
samen, fiir alle fiinf Verbdnde geltenden TopQ-Richtlinien selektiert werden, sollen 50% aus-
landischer Herkunft sein, 20% innerhalb des TopQ-Gebietes ausgewihlt werden und die rest-
lichen 30% aus Bullenmiittern der iibrigen deutschen Zuchtverbiande abstammen. Abgestimmt
auf bisherige Erfolgsquoten der abgeschlossenen Anpaarungsvertrige ergibt sich folgende
Zahl der abzuschlieBenden Vertrage: 113 innerhalb des TopQ-Gebietes, 198 im Rest von
Deutschland und 352 im Ausland. Der Anteil der zu selektierenden Bullenmiitter aus den ein-
zelnen Verbénden innerhalb des TopQ-Gebietes und innerhalb des ,Rests von Deutschland’
berechnet sich aus den Anteilen der Kithe des jeweiligen Verbandes in der Top-1000-Liste
(Tabellen 5a und 5b). Die Top-1000-Liste ist eine Top-Liste nach RZM und wird vom VIT

nach jedem Zuchtwertschitztermin erstellt.

Tabelle 5a:  Anzahl abzuschlieBender Anpaarungsvertrage im TopQ-Kooperationsgebiet

LTR RSA RUW WEU ZBH
Anzahl in 17 15 230 68 27
RZM-Liste
Anteil in 5% 4% 64 % 19 % 8 %
RZM-Liste
Anzahl 5 5 73 21 9
Vertrige

Tabelle 5b:  Anzahl abzuschlieBender Anpaarungsvertrage im Rest von Deutschland

RMV RSH SRB RBW VOST ZEH
Anzahl in 44 110 10 34 45 221
RZM-Liste
Anteil in 9% 24 % 2% 7% 10 % 48 %
RZM-Liste
Anzahl 17 43 4 13 18 86
Vertréige
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2.4.2 Kriterien der Selektion von Bullenmiittern im Feld

Die Bullenmiitter der TopQ-Testbullen sollen zu 20% Jungrinder, zu 60% Férsen mit Einsatz-

leistung, die i. d. R. noch keinen Zuchtwert haben und zu 10% Kiihe mit mindestens einer

abgeschlossenen Laktation sein. Die fiir die jeweilige Kategorie festgelegten Selektions-

kriterien (Stand: Februar 2000) unterscheiden sich fiir Bullenmiitter aus dem TopQ-Gebiet
und Gebieten aullerhalb des TopQ-Gebietes (Tabelle 6).

Tabelle 6:  Mindestbedingungen fiir Bullenmiitter des TopQ-Zuchtprogramms

Kriterium Kiihe > 1 abgeschlos- | Firsen mit Einsatz- Jungrinder
sener LA leistung
TopQ- aullerhalb | TopQ- aullerhalb | TopQ- aullerhalb
Gebiet Gebiet Gebiet

Einsatzleistung - - 30kg/3,6%/3,2% - -
RzM" 130 136 128 134 132 138
ZW-F.-%" -0,50 -0,50 -0,50 -0,50 -0,50 -0,50
ZW-E.-%" -0,20 -0,20 -0,20 -0,20 -0,20 -0,20
Fett-kg LA 1 315 315 - - - -
Fett-kg > LA 2 335 335 - - B} )
Eiw.-kg LA 1 275 275 - - - -
Eiw.-kg > LA 2 290 290 - - - -
Einst. 1. LA 84 85 84 85 - -
Einst. > 2. LA 85 85 - - - -
RZM d. Vaters 118 124 124 128 128 134
Pedigree-RZE 106 1,55 124 1,55 112 1,55

iiber & iiber O iiber I
Fett.-kg LA 17 295 295 295 295 315 315
Fett-kg > LA 2% 315 315 315 315 335 335
Eiw.-kg LA 17 255 255 255 255 275 275
Eiw.-kg > LA 2% 275 275 275 275 290 290
Einstufung® 84 85 84 85 85 85
RZM d. MGS? 112 118 118 124 122 128

D Bei Firsen und Jungrindern Pedigreezuchtwerte aus Vater-und Mutter-ZW

? Laktationsleistung der Mutter
3) Binstufungsergebnis der Mutter

Y MGS = maternal Grandsire = Vater der Mutter
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Da fiir Bullenmiitter keine Interbull-Zuchtwerte vorliegen, werden Kuhzuchtwerte aus dem
Ausland mit Hilfe der von Interbull ausgegeben Umrechnungsfaktoren fiir Bullen auf die
deutsche Basis transformiert. TAUBERT et al. (1999) weisen auf die mogliche Diskrepanz vom
nationalen Zuchtwert einer Kuh zum Pedigreezuchtwert hin, wenn diese Kuh eine der ersten
Tochter eines Importbullen ist. Der nationale Zuchtwert einer Kuh basiert ausschlieBlich auf
in Deutschland erbrachten Leistungen, wihrend der Pedigreezuchtwert den MACE-Zuchtwert
des Vaters beriicksichtigt. TAUBERT (2000) entwickelt daher ein ,Blending-Verfahren®, das

die internationalen Zuchtwerte in der nationalen Zuchtwertschiatzung mit berticksichtigt.

2.4.3 Problematik der Selektion von Bullenmiittern im Feld

Die Effizienz der Selektion der Bullenmiitter im Feld wird durch zwei dominierende Einfluss-
groflen bestimmt. Zum einen die Unterstellung einer homogenen Varianzstruktur im Modell
der Zuchtwertschédtzung, zum anderen die bewusste Leistungsmanipulation potenzieller Bul-

lenmiitter durch Sonderbehandlungen.

Wenn in der Routinezuchtwertschitzung mit einem einheitlichen Satz genetischer Parameter
gearbeitet wird, aber tatsdchlich heterogene Varianzverhiltnisse zwischen Subpopulationen
vorliegen, hat dies insbesondere Auswirkungen auf die Zuchtwertschitzung von Kiihen, die
sich im Laufe der Zeit sogar akkumulieren (VINSON, 1987). Auch das eingangs erwihnte Se-
lektionsbeispiel von HILL (1984), dass auf rein phdnotypischer Basis die Selektionsvorteile
fiir Tiere aus der variableren Umwelt aufzeigt, sollte hier noch einmal erwédhnt werden. In
einer Simulationsstudie von GARRICK und VAN VLECK (1987) wird deutlich, dass je nach
Annahme der genetischen Parameter vollig unterschiedliche Anteile von Kithen aus drei
hypothetischen Umwelten ausgewihlt werden (Tabelle 7). Fir die Umwelten 1, 2 und 3 gel-
ten gleiche additiv-genetische Varianzen. Die Restvarianz in Umwelt 2 ist gegeniiber jener in
Umwelt 1 um 41% erh6ht, wihrend die Restvarianz in Umwelt 3 noch mal um 67% iiber dem
Niveau von Umwelt 2 liegt. Wenn eine homogene Varianzstruktur unterstellt wird, aber in
den einzelnen Umwelten unterschiedliche Restvarianzen vorliegen, dann werden die Kiihe aus

der Umwelt mit der groBBten Restvarianz in der Selektion bevorzugt.
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Tabelle 7:  Ergebnisse einer Simulationsstudie an Daten mit heterogener und homogener
Varianzstruktur, wenn in beiden Fillen eine homogene Varianzstruktur unter-
stellt wird (nach GARRICK und VAN VLECK, 1987)

Anzahl Bullenmiitter aus der Umwelt ausgewéhlt
Umwelt Tatséchlich homogene Tatséichlich heterogene
Varianzstruktur Varianzstruktur
1 418 185
2 306 262
3 176 453

EVERETT et al. (1982) stellen in ihren Untersuchungen an einzelnen Herden Restvarianzen in
der GroBenordnung von 500-1800 kg” bei einem Mittelwert von 920 kg fest. Bei gleichem
genetischen Wert der Herden werden aus der Herde mit einer Restvarianz von 1800 kg* 10 %
der Kiihe als potenzielle Bullenmiitter ausgewdhlt, dagegen keine aus einer Herde mit der

niedrigsten Restvarianz.

Uberschitzte Kuhzuchtwerte bzw. die Selektion der falschen Bullenmiitter kann eine Ursache
sein, warum der Zuchtwert von Bullen mit extremen Elternzuchtwerten bei spateren Schitz-
terminen stark abfillt. Dieses Phinomen wurde auch schon im Ausland, so z.B. den USA be-
obachtet. EVERETT (1984) préigte dafiir den Begriff des ,pedigree slippage‘. Eine Ursache
tiberschétzter Kuhzuchtwerte ist die Sonderbehandlung potenzieller Bullenmiitter. Sie wirkt
sich gleich in mehrfacher Hinsicht mindernd auf den erzielbaren Zuchtfortschritt aus. Denn
erstens wird die Selektion der Bullenmiitter erschwert und zweitens ergeben sich bei der
Zuchtwertschétzung ihrer S6hne Situationen wie die eben geschilderte. Studien von BOGESS
(1986) an der Holsteinpopulation im Nordosten der USA haben zum Ziel, die genauen Griin-
de des ,,pedigree slippage* darzulegen. Dabei stellt er fest, dass die Differenz zum Pe-
digreeindex gering gehalten wird, wenn die Zuchtwerte der Bullen auf Basis der Nichtherd-
buchkiihe (Grades) geschdtzt werden. AuBlerdem konne mehr Zuchtfortschritt erreicht werden.
Innerhalb der Herdbuchkiihe (Registered) wiirden verstirkt individuelle Sonderbehandlungen
angewendet, insbesondere bei Tochtern von Bullen mit hohen Spermapreisen, besonderem
Pedigree oder iiberragenden Typmerkmalen. Oft sinken die Zuchtwerte dieser Bullen, wenn

ihre ersten Sohne mit Zuchtwerten herauskommen.

Liu (1999) untersucht im Testtagsmodell die Verdnderungen der Zuchtwerte fiir Bullen, in-

dem er schrittweise die Anzahl der Tochter, die Anzahl der Probemelken der Tochter und die
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Anzahl der Laktationen der Tochter erhoht. In seinen Modellkalkulationen nimmt er an, dass
der Zuchtwert des Bullenvaters mit hochster Genauigkeit geschétzt ist und nicht mehr variiert.
Im Fall der Bullenmutter unterscheidet er mehrere Félle bzgl. der Sicherheit ihres Zuchtwer-
tes. Hier soll jener Fall betrachtet werden, bei dem nur die Eigenleistung der Bullenmutter aus
ihren ersten drei Laktationen mit jeweils acht Probemelken zu ihrem Zuchtwert beigetragen
hat. Liu (1999) zeigt, dass der Zuwachs der Gewichte von Tochterleistungen im Zuchtwert
des Bullen stdrker von der Tochterzahl oder der Anzahl der Laktationen beeinflusst wird als
von der Anzahl der Probemelken. Dies resultiert aus der hohen Wiederholbarkeit der Probe-
melken, insbesondere wenn eine hohe Heritabilitidt angenommen wird. Wenn keine Tochterin-
formationen vorliegen, werden die Bullenzuchtwerte fiir diese Laktation durch die Pedigree-
zuchtwerte und iiber genetische Korrelationen aus fritheren Laktationen berechnet. Falls der
Zuchtwert der Bullenmutter tiberschétzt ist, hat dies aber nur dann stirkere Auswirkungen auf
den Zuchtwert des Bullen, wenn die Informationsmenge der vorigen Laktation gering ist. Da
die Tochterzahl nur zu Beginn der ersten Laktation gering ist, haben nur zu diesem Zeitpunkt
iiberschitzte Zuchtwerte der Bullenmutter stdrkere Auswirkungen auf den Zuchtwert des Bul-

len.

Sonderbehandlungen fiihren zu extremen Leistungen innerhalb einer Herde und damit zu ex-
tremen Abweichungen vom Mittel der Herde. Heterogene Herden sollten demnach schon
durch ihre Intraherdenvarianz auffallen. Neben der Sonderbehandlung potenzieller Bullen-
miitter finden SWALVE und DOPKE (1994) als weitere Ursachen fiir eine erhohte Intraherden-
varianz das Vorhandensein extrem niedrigleistender Kiihe, das Melken von Trégertieren, den
Zukauf von Spitzentieren in gewdhnliche Herden sowie den Testbulleneinsatz. TSURUTA et al.
(2000) schitzen mit einem Testtagsmodell Zuchtwerte fiir Bullen und Kithe mit und ohne des
Effekts der BST-Behandlung. Obwohl die Korrelation zwischen diesen beiden Zuchtwerten

0,99 betragt, kann die Verzerrung fiir Einzeltiere betréchtlich sein.

Durch die Standardisierung der Intra-Herden-Testtags-Streuung versucht auch das VIT, den
Effekt der bewussten unterschiedlichen Behandlung innerhalb derselben Herde abzumildern.
Das angewandte Verfahren zur Korrektur heterogener Varianzen innerhalb Herdentesttag
(HTD) standardisiert die an einem Kontrolltag erbrachten Leistungen zunichst auf ein einheit-
liches Laktationsstadium (REENTS et al., 1998). Um die bei einem hoheren Leistungsniveau
groflere Varianz innerhalb eines HTD auch nach der Standardisierung zu erhalten, werden im

Verfahren des VIT die einzelnen HTDs nach dem jeweiligen, auf Laktationsstadium
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korrigierten Mitttelwert, in Leistungsklassen eingeteilt. Da die HTDs in der Regel zu wenig
Beobachtungen fiir eine sichere Schitzung der Streuung aufweisen, wird die beobachtete
Streuung eines HTD gewichtet mit der Anzahl Beobachtungen auf die erwartete Streuung bei
gegebenem Leistungsniveau regressiert. Die gewichtete Standardabweichung der korrigierten

Leistungen innerhalb HTD (Ggewnrp) Wird wie folgt berechnet (REENTS et al., 1998):

%k %
_15*0,,+n*o,,

gewHTD -

I5+n
OgewHTD = gewichtete Standardabweichung innerhalb HTD
OlkKL = Standardabweichung innerhalb der HTD-Leistungsklasse
Ourp = Standardabweichung innerhalb HTD

n Anzahl Kiihe innerhalb HTD

Der Standardisierungsfaktor fiir die tatsdchlich erbrachte Leistung ist somit der Quotient aus
der Standardabweichung innerhalb HTD-Leistungsklasse (o1kr) und der gewichteten Stan-

dardabweichung innerhalb HTD (Ggewnitp).

2.4.4  Alternative Formen der Priifung von Bullenmiittern

Bedingt durch die Praxisreife des Embryo-Transfers (ET), der Problematik der langen Gene-
rationsintervalle bei Bullenmiittern, Bullenvétern und Besamungsbullen insgesamt, der gerin-
gen Genauigkeit der Zuchtwertschédtzung bei Bullenmiittern sowie der gezielten Leistungsma-
nipulation bei potenziellen Bullenmiittern wurde schon vor ca. 20 Jahren iiber Alternativen

zum herkémmlichen Besamungszuchtprogramm nachgedacht.

Einer der ersten Vorschlédge fiir Nukleuszuchtsysteme, wo die ziichterische Arbeit nur in einer
oder mehreren Kernherden, dem eigentlichen Nukleus stattfindet, wurde von HINKS (1978)
fiir sich entwickelnde Lander mit schlechter Infrastruktur konzipiert. Der Begriff des MOET
(Multiple Ovulation und Embryo-Transfer) - Zuchtprogramms etablierte sich seit der theoreti-
schen Arbeit von NICHOLAS und SMITH (1983) in der Zuchtpraxis. Deren Modellkalkulatio-
nen fiir ein Zuchtprogramm, in dem Nukleuszucht mit intensiver Biotechnik einhergeht, zei-
gen, dass MOET - Nukleuszuchtprogramme unter bestimmten Bedingungen konventionellen

Programmen weit iiberlegen sein konnen.
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Den grundlegenden Problemen der Nukleuszucht, ndmlich eine geringe Selektionsintensitét
und etwaige Inzuchtdepressionen, wird in der praktischen Anwendungen dadurch Rechnung
getragen, dass die Hereinnahme von Genmaterial aus anderen Populationen weiterhin Bestand
hat. Auch die anfangs optimistischen Erwartungen hinsichtlich der Erfolgsraten des ET konn-
ten in der Praxis nicht erreicht werden, so dass in den meisten Programmen weiterhin die
Nachkommenpriifung im Feld beibehalten wird, um eine hohere Genauigkeit der Zuchtwert-

schitzung zu erreichen als iiber Geschwisterpriifungen moglich ist.

Fiir eine noch deutlichere Tendenz hin zu reinen Nukleuszuchtprogrammen kénnen in der
Zukunft weitere Moglichkeiten der Biotechnologie wie das Sexing von Sperma oder die Klo-
nierung sein. Die Einfithrung des Klonens wird es notwendig machen, dass die ziichterischen
Aktivitdten auf wenige Basiszuchtherden verlagert werden. Die Aufgabe dieser Basiszucht-
herden wird es sein, die genetische Variabilitdt zu erhalten. In straff gefiihrten Nukleus-
Zuchtprogrammen werden Embryonen produziert, geklont und in nachgeschalteten Testher-
den gepriift. Triager dieser Systeme konnen Zuchtverbdnde sein. Die Mehrzahl der Milcher-
zeuger wird liber geklonte Embryonen mit dem aktuellen genetischen Material beliefert und

mit der eigentlichen Zuchtarbeit wenig zu tun haben (TEEPKER, 1991).

Stellvertretend fiir bedeutende MOET-Programme der Milchrinderzucht in den 80er Jahren
sei auf die Arbeit von NIERMANN (1992) hingewiesen. Im folgenden sollen die aktuellen
Zuchtprogramme ndher betrachtet werden, in denen MOET-Nukleus-Ideen verwirklicht wer-
den. Das Hauptanliegen dieser Programme ist die neutrale Priifung von potenziellen Bullen-
miittern in ein oder mehreren Herden unter gleichen Umweltbedingungen (Kapitel 2.4.4.1 bis

2.4.45).

244.1 DELTA - Zuchtprogramm in den Niederlanden

Das 1989 begonnene DELTA-Programm von Holland-Genetics ist ein offenes Nukleus-
zuchtprogramm (A4bbildung 3). Im Rahmen dieses Programms werden pro Jahr ca. 500 weib-
liche Kélber aufgezogen. Diese Kilber rekrutieren sich zu ca. einem Drittel aus dem DELTA-
Programm selbst, die {ibrigen sind Embryonenimporte des ETAZON-Programms der USA
oder Embryonenankdufe aus Zuchtbetrieben der Niederlande. Embryonenimporte aus dem

ETAZON-Programm zur Verbesserung der Testbullenqualitit wurden von den niederléndi-
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schen Besamungsorganisationen schon zuvor durchgefiihrt, aber seit 1989 sollten auch die
weiblichen Nachkommen aus Embryonenimporten im Zuchtprogramm effizient genutzt wer-

den.

Im Alter von 12 bis 15 Monaten werden von ca. 375 Jungrindern durch ET und OPU/IVF im
Durchschnitt je 7 Embryonen gewonnen, aus denen 3 Nachkommen hervorgehen. Die eigene
Besamung erfolgt im Alter von 17 Monaten. Wéhrend der ersten 3 Trachtigkeitsmonate wer-
den weitere OPU/IVF-MaBlnahmen durchgefiihrt, um von jedem Jungrind zusétzliche 15

Embryonen zu gewinnen.

Direkt nach der Kalbung absolvieren 300 Testfarsen pro Jahr eine 180-Tage-Priifung in ver-
traglich gebundenen Testherden. Im Programm ist vorgesehen, dass bis zu 150 Férsen von
privaten Ziichtern zur Priifung in Testherden integriert werden konnen. Die 50 besten Test-
farsen werden als Elitedonoren weiterhin intensiv fiir das Zuchtprogramm genutzt. Fiir Test-
farsen, die aus dem Programm ausscheiden, wird dem die Testherden betreuenden Landwirt

ein Vorkaufsrecht eingerdumt.

Selektion der 50 besten Spenderkiihe
300 Erstkalbskiihe 1/3 aus dem Programm selbst
in vertraglich 1/3 aus dem Holland-Donor-Programm
gebundenen Testherden 1/3 aus dem Etazon-Programm
250 Jungrinder 150 Spitzenfirsen
L> Delta Etazon Holland-Genetics <
USA Holland / (Europa)

Abbildung 3: DELTA-Zuchtprogramm in den Niederlanden
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2.4.4.2 EUREKA - Zuchtprogramm von Genetics Australia

Das EUREKA-Zuchtprogramm (OWEN, 2000) orientiert sich sehr stark am DELTA-
Programm von Holland Genetics und vertraut auf das gleiche genetische Ausgangsmaterial.
Die Grundstruktur zeigt Abbildung 4, wobei als Besonderheiten die extrem zeitigen OPU-
Anwendungen an den Kélbern im Alter von 6 Wochen und der ldndertibergreifende Testein-

satz der Jungbullen in Australien und den Niederlanden zu nennen sind.

Kuh-Familien Kuh-Familien
Nord Amerika Holland und Europa
\ 4 \ 4

v ¢/l

Genetics Australia
EUREKA (eigene OPU-Technologie
Tragertierherde) i

Bullen ‘J > Firsen

v v v

NKP in NKP in Verkauf an
Australien Holland australische Ziichter

Abbildung 4: EUREKA — Zuchtprogramm von Genetics Australia

2.44.3 TREND - Zuchtprogramm in Kanada

Im Jahre 1988 unternahmen die 6 grofiten kanadischen Besamungsstationen den Versuch,
durch die Integration eines MOET-Zuchtprogramms in die etablierten Strukturen den Zucht-
fortschritt zu forcieren. Die Idee war, die besten Holsteinkiihe in den Ziichterstiillen zu belas-
sen, aber die durch intensive BiotechnikmaBBnahmen gewonnen Embryonen auf 400 Milch-
viehbetriebe im Land zufallsméBig zu verteilen. Die Bullen sollten somit frithe Zuchtwerte
aufgrund von Vollgeschwisterleistungen, die unter verschiedenen Managementbedingungen

erbracht wurden, bekommen.
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10 Jahre spiter wurden die Ergebnisse dieses TEAM-Programms (Total Evaluation of Ani-
mals with MOET) von LOHUIS und BAGNATO (1998) analysiert. In dieser Analyse konnten in
die Zuchtwertschidtzung der Bullen auch die Nachkommenleistungen mit einbezogen werden.
Die Ergebnisse dieser Auswertung sind auf zwei wesentliche Aspekte zu konzentrieren. Zum
einen konnten die miBigen Erfolgsraten des Embryotransfers nicht die Erwartungen bestéti-
gen, zum anderen erreichten die Bullen mit ihren Zuchtwerten bei weitem nicht das Niveau,
dass ihr Pedigreeindex vermuten lieB. Uberhohte Zuchtwerte sonderbehandelter Bullenmiitter
wurden als Ursache fiir den ,Pedigree Slippage‘ ausfindig gemacht und als Konsequenz das
TEAM-Programm durch das TREND-Programm (Test and Reproductive Environment for

Nucleus Dams) ersetzt.

Im TREND-Programm (LoHUIS, 1998) werden jedes Jahr 50 Firsen mit bestem Pedigree-
index unter gleichen Bedingungen in der ersten Laktation einer Stationspriifung unterzogen.
Die erfolgreichsten Farsen werden anschliefend selektiert und als Donoren durch ET und
OPU/IVF intensiv genutzt. Die gewonnenen Embryonen werden an Zuchtbetriebe im eigenen
Land verkauft, aber zum Teil auch, wenn es sich um besonders erfolgreiche Donoren handelt,
im Ausland vermarktet. Bullenkélber, die aus diesen Embryonen resultieren, sind erste An-

wirter fiir den Testeinsatz in der Population.

2444 Jungrinderspiilprogramm der Nord-Ost-Genetik

Im Jungrinderspiilprogramm der Nord-Ost-Genetik (SCHNOOR, 2001) werden mit den vom
Verband angekauften 200 Jungrindern vor der Belegung Embryotransfer und zu Beginn der
Tréachtigkeit so viele ET/OPU-Anwendungen durchgefiihrt, bis die Zahl von ca. 10 transfer-
tauglichen Embryonen erreicht ist. Der Ziichter erhilt die gewonnenen Embryonen zuriick

und hat fiir deren Ubertragung zu sorgen.

Die tragenden Firsen werden 8 Wochen vor der Kalbung auf einem Praxisbetrieb mit automa-
tischem Melksystem eingestallt, so dass direkt nach der Kalbung ein Test {iber 180 Laktati-
onstage auf diesem Betrieb begonnen werden kann. Die besten 50 Férsen verbleiben 305 Lak-
tationstage auf dem Betrieb, um eine repridsentative erste Laktation zu erhalten.
Angestrebt ist, dass schlieBlich von den selektierten Top-Kithen 3 bis 5 Bullen verschiedener

Viter in den Testeinsatz gehen.
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2.44.5 Das Fiérsentestprogramm der Osnabriicker Herdbuchgesellschaft

Einen weniger kostenintensiven Weg ohne ET bzw. OPU/IVF bestreitet die Osnabriicker
Herbuchgesellschaft mit dem 1999 begonnenen Férsentestprogramm (ONKEN, 1999), Abbil-
dung 5, als Ergéinzung zum seit 1988 bestehenden ET/DT-Programm (NIERMANN, 1992).

Basis fiir die Vorauswabhl in der ersten Selektionsstufe sind alle rund 16000 zur ersten Besa-
mung anstehenden Jungrinder. Nach Uberpriifung der gesetzten Mindestanforderungen im
Pedigreeindex kommen jéhrlich ca. 600 Jungrinder fiir die weitere Nutzung im Programm in
Frage, d.h. die Besitzer dieser Jungrinder erhalten vom Zuchtverband einen Anpaarungsvor-
schlag bzgl. des Bullenvaters. Ab dem 5. Trichtigkeitsmonat erfolgt eine Uberpriifung der
aktuellen Pedigree-Erwartungswerte. Diese zweite Selektionsstufe diirften jdhrlich ca. 400
Tiere tiberstehen. Die dritte Selektionsstufe erfolgt nach der Abkalbung der Farsen. Wenn die
betreffende Firse einen ménnlichen Nachkommen hat und mit mindestens 83 Punkten einge-
stuft ist, hat der Besitzer die Moglichkeit, diese Fiarse dem Verband fiir einen Kurztest auf
Station {iber einen Zeitraum von 100 Tagen ab dem 30. Laktationstag zu iibergeben. In Ab-
héngigkeit vom Testergebnis der Farsen erfolgt die Selektion der vielversprechendsten Jung-

bullen fiir den Testeinsatz.

Priifung auf Station |___g 4 NK der
besten Férsen

Testeinsatz

Exterieur, etc. w
Kalbung 40.0

Jungrinder
Uberpriifung PI >

600

Besamung Jungrinder ? NK
Auswahl nach PI > 16000 <

Jungrinder

Abbildung 5: Férsentestprogramm der OHG
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2.5 Integration neuer Erkenntnisse der Molekulargenetik in moderne

Zuchtprogramme

Aufgrund der aktuellen Bedeutung soll dieser Gliederungspunkt in die Gesamtbetrachtungen
mit einflieBen, obwohl hierzu keine eigenen Auswertungen gemacht wurden. Aus der Fiille
der Literatur zu diesem Thema sind aber gezielt jene Beitrdge auszuwéhlen, die sich mit der
praktischen Umsetzbarkeit und den Erfolgsaussichten der markergestiitzten Selektion (MAS)
in Zuchtprogrammen auseinandersetzen. So konnen den Zuchtorganisationen Entscheidungs-

hilfen fiir die eine oder andere Anwendung gegeben werden.

Die Vorziige der MAS kommen nach RUANE und COLLEAU (1995) in Zuchtprogrammen ins-
besondere dann zur Geltung, wenn es um die genaue Erfassung des genetischen Wertes eines
Tieres bei geschlechtsgebundenen Merkmalen geht und zur Verkiirzung des Generationsinter-
valls Jungbullen als Kuh- oder Bullenviter selektiert werden sollen. MEUWISSEN und VAN
ARENDONK (1992) zeigen in Modellkalkulationen die Uberlegenheit der MAS bei dem Auf-
treten von grolen Dominanzeffekten, da diese mit der herkommlichen BLUP-ZWS nicht er-
faBt werden konnen. LANDE und THOMPSON (1990) verweisen auf die Uberlegenheit der
markergestiitzten Selektion (MAS) gegeniiber der herkommlichen Indexselektion, wenn die
Heritabilitdt des Merkmals niedrig und die Nachkommengruppengrofle klein ist. Allerdings
ist die Wahrscheinlichkeit, ein QTL zu finden, fiir Merkmale mit hoher Heritabilitdt geringer
als fiir solche mit niedriger Erblichkeit (GRANDKE und SIMIANER, 1998b). BOVENHUIS (2000)
siecht grofles Potenzial in der MAS fiir Merkmale, die erst spiat im Leben eines Tieres be-
stimmt werden konnen (Nutzungsdauer) oder schwierig am Phénotyp zu messen sind (Krank-

heitsresistenz).

Grundsitzlich kommen zur Zeit zwei verschiedene Moglichkeiten in Betracht, um die Er-

kenntnisse aus der Molekulargenetik in Zuchtprogrammen zu nutzen.

1. Verwendung der Information zu QTL in der Zuchtwertschéitzung

Die Erweiterung von BLUP-Modellen um QTL-Effekte (MAS-BLUP) ist grundsétzlich mog-
lich. Zusitzlich zur additiv genetischen Verwandtschaftsmatrix ist das BLUP-Gleich-
ungssystem um eine gametische Verwandtschaftsmatrix zu ergénzen (FERNANDO und

GROSSMAN, 1989).

32



Das statistische Modell lautet:
y = XB+Zu+ZQv + e; mit
b = Vektor der fixen Effekte
u = Vektor der additiv genetischen Effekte, die auf Loci beruhen, die nicht mit
genetischen Markern gekoppelt sind

v = Vektor der zufilligen Effekte der QTL

e = Vektor der Resteffekte

X = Designmatrix der fixen Effekte

Z = Designmatrix der zufilligen Effekte

Q = Designmatrix: Zuordnung der Allele zu den Tieren

Daraus ergibt sich dann folgendes Mixed-Model-Gleichungssystem (MME):
XX X'z X'Z0 B X'y
7’X Z'Z+A'A Z'Z0
07X 077 Q7'70+G '«

<>

Il
N
N -y
<

A=0/06%s 0=0%/G.

Das Kernproblem in der nationalen Zuchtwertschitzung besteht aber darin, dass sehr wenige
Tiere typisiert und Millionen ohne Typisierungsergebnis wéren. Praktikabel wére somit der
Einbau der Markerinformation in die ZWS nach BOVENHUIS (2000) und SWALVE et al. (2000)
derzeit nur in einer Nukleuszucht mit eigener ZWS. Diese Grundvoraussetzungen wéren im

Delta-Zuchtprogramm von Holland Genetics gegeben.

BLUP- Zuchtwertschitzung zur Schitzung der additiv genetischen Effekte und gleichzeitig
der Marker-gekoppelten Effekte unter Anwendung der Misch-Modell-Gleichungen fiithren
dann zu groBeren Vorteilen gegeniiber der herkommlichen BLUP-ZWS, wenn der Varianz-
anteil des QTL an der phénotypischen Varianz mindestens 5% bis 10% betrdgt. Wenn aber
der Varianzanteil des QTL tiberschitzt ist (von 5% auf 15%), resultiert dies in Verlusten im
Zuchtfortschritt von 25% und mehr gegeniiber der Situation mit korrekten Varianzanteilen.
Wenn die Position des QTL nicht genau bestimmt und zu weit vom Marker entfernt ist, kann
dies im Vergleich zur korrekten Positionierung zu groflen Verlusten im Zuchtfortschritt bis zu

75% fithren. (SPELMAN und VAN ARENDONK, 1997).
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2. Vorauswahl von Jungbullen aus Vollgeschwistergruppen mittels MAS

Bottom up - Verfahren

Eine weitere Moglichkeit, um Marker in der MAS zu verwenden, ist das sogenannte Bottom-
up-Verfahren (MACKINNON und GEORGES, 1997). Es hat seine Anwendung in der effiziente-
ren Form der Vorselektion von Testbullen. Wenn ein junger Bulle einen ersten hoch positiven
Zuchtwert hat und er als Bullenvater genutzt werden soll, stellt sich, wenn er im Marker fiir
einen QTL heterozygot ist (Mm), die Frage, welche seiner Sohne fiir den Testeinsatz selek-
tiert werden sollen. Seine Tochter sind zu typisieren und wenn ein Kontrast der DYDs zwi-
schen M? und m? besteht, ist der Bulle offensichtlich auch fiir das QTL heterozygot und auch
klar, welches das gewiinschte Markerallel ist. Fiir den 2-Allel-Fall sieht die schematische

Darstellung wie folg aus (4bbildung 6):

1 2 3 4
Bullen MQ MQ Mq Mg,
mQ mq mQ mg

!.-;—~.,‘.
Tochter i._M.i

(100/Vater) .

Abbildung 6: Schematische Darstellung des Bottom Up-Ansatzes

In diesem Beispiel sind die Bullen 1 und 4 nur im Marker heterozygot, aber im QTL homozy-
got, und deshalb kann kein Kontrast der DYDs zwischen den Markergenotypen der Tochter
geschitzt und der Bottom Up - Ansatz nicht in der Vorselektion von Testbullen genutzt wer-
den. Fiir den Bullen 2 ist der positive Marker M mit dem positiven QTL Q gekoppelt; es sind
jene Bullenkélber als Testbullen zu selektieren, die den Marker M tragen. Fiir den Bullen 3 ist
der Marker m mit dem positiven QTL Q gekoppelt; in der Vorselektion sollten Testbullen mit

dem Marker m bevorzugt werden.

SPELMAN und GARRICK (1998) weisen darauf hin, dass das vorhandene Potenzial fiir MAS im
Bottom Up-Ansatz nur effizient genutzt werden kann, wenn MAS einhergeht mit intensiver
Anwendung von Biotechnologiemaflnahmen zur Erhohung der Reproduktionsrate bei den

Bullenmiittern. SWALVE et al. (2000) sehen die Implementierung des Bottom Up - Ansatzes in
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die praktische Zuchtarbeit nur dann als Vorteil, wenn die Tochter eines interessanten Bullen,
der Bullenvater werden konnte, auch fiir das eigene Zuchtprogramm verfiigbar sind. Sie fiih-
ren als ideales Beispiel ein Zuchtprogramm mit Testherdensystem, wie es in Neuseeland prak-

tiziert wird, an.

Top Down - Verfahren

Im Top Down-Design (KASHI et al., 1990; MACKINNON und GEORGES, 1998) ist der sowohl
im Marker als auch im QTL heterozygote GroB3vater der Ausgangspunkt. Diese Information
liegt z.B. durch ein zuvor durchgefiihrtes Grand-Daughter-Design (WELLER et al., 1991) vor.
Es stellt sich die Frage, welche seiner Enkel fiir den Testeinsatz selektiert werden sollen. Im

Top-Down-Design findet keine Typisierung weiblicher Tiere statt (vgl. Abbildung 7).

1 2 3 4
GroBviter : MQ MQ Mg Mq
mQ mq mQ mq
Bullen MO mg Mq mQ
77 ?? ?? ??
dlber
Tochter [MQ mq Mq FnQ

(100/Vater)

?? ?? ?? 7?

O OO
O OO
O OO

O
O [vQ] [ma] Ma] [mQ
O

?? ?? ?? ??

Abbildung 7: Schematische Darstellung des Top Down-Ansatzes

aQ
o

In diesem Beispiel des Top Down-Ansatzes sind die Grof3véter 2 und 3 sowohl im Marker als
auch im QTL heterozygot, und deshalb ist nur deren GenfluB3 bis zu ihren Enkeln dargestellt.
Wenn aus der Paarung der S6hne der Bullenviter mit Bullenmiittern aus der Population meh-
rere potenzielle Testbullen vorhanden sind, so sollten jene mit der giinstigen Marker/QTL-
Konstellation selektiert werden, sofern ihr Vater diese Allele trigt. Ist der Vater aber Tréger
der ungiinstigen Allele, so sollte dagegen selektiert werden und Vollbriidern mit unbekanntem

Marker/QTL-Status Priaferenzen eingerdaumt werden.
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Der Vorteil des Top Down-Ansatzes gegeniiber dem Bottom Up ist darin begriindet, dass Bot-
tom Up nur fiir den Pfad Bullenvater - Testbulle funktioniert, Top Down hingegen sowohl fiir
Bullenviéter als auch Bullenmiitter (SWALVE et al., 2000). Beide Ansétze gelten aber nur in-
nerhalb Familien, und die Kopplungsphase zwischen Marker und QTL ist kontinuierlich zu
priifen. MACKINNON und GEORGES (1998) unterstellen in ihren Kalkulationen recht giinstige
Annnahmen, nédmlich dass die Marker hochpolymorph sind und dass keine Rekombination
zwischen Marker und QTL (0 = 0) auftritt. Solche Fille sind aber fiir die Praxis kaum zu er-
warten.

Moglich ist auch, den Bottom Up-Ansatz auf dem Pfad des Bullenvaters zum Testbullen mit

Top Down auf der Bullenmiitterseite zu kombinieren (SPELMAN und GARRICK, 1998).
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3 Eigene Auswertungen

3.1

3.1.1 Material und Methode

Grundlage zur Berechnung des genetischen Fortschritts eines Besamungszuchtprogramms mit
eigenem Testbulleneinsatz war die von LANGHOLZ und SKJERVOLD (1964) entwickelte
Formel, die neben dem urspriinglichen Ansatz von RENDEL und ROBERTSON (1950) den

Testbullenanteil in der Population beriicksichtigt. Die zugrundegelegten Parameter sind in

Tabelle § aufgefiihrt.

Die vollstdndige Formel lautet:

AG

Modellkalkulationen zum optimalen Testanteil in der Population

1, +k*I, +(1-k)*I +1_+1,,

L k¥ +(—k)*L 1 +1,,

AG = gesamter ziichterischer Fortschritt in der Population

k = Anteil Kiithe in der Population, die mit gepriiften Altbullen besamt werden

I = 1 (Selektionsintensitit) * rrj (Genauigkeit der ZWS) * G4 (genetische

Standardabweichung) fiir die 5 Pfade der Selektion

L = Generationsintervall fiir die 5 Pfade der Selektion

Tabelle 8:  Parameter zur Berechnung des Zuchtfortschritts im Testbullenprogramm
BV" KV" Km" BM” TB”

i 2.063 1.4 0.35 2.063 1.4

p (%) 5 20 80 5 20

ro 0.95 0.90 0.50 0.65 0.55

L (Jahre) 6 6 5.5 3.35 2.5

" Parameter nach ALPERS (1996)

? Eigene Indexkalkulationen
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Die eigenen Indexkalkulationen zur Berechnung der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung
(rrp) fiir die Testbullen und die Bullenmiitter erfolgten mit dem Selection Index Program (SIP)
von WAGENAAR et al. (1994). Folgende Informationsquellen wurden genutzt: Bei den Bullen-
miittern die Erstlaktationsleistungen von 50 viterlichen Schwester, eine Eigenleistung und
eine Mutterleistung aus der ersten Laktation; bei den Testbullen eine Mutterleistung und die

Leistungen von 100 viterlichen Schwestern aus der ersten Laktation.

Zur Ermittlung der Selektionsintensitit i wurde bei den Testbullen mit einer geringen Remon-
tierungsrate p von 20% kalkuliert, da neben dem eigentlichen Selektionskriterium weitere
Sekunddrmerkmale den Ankauf der Jungbullen bestimmen. Wichtig ist, dass die Selektions-
intensitdt der Kuhvéter im Wechselspiel mit der Zahl der Jungbullen steht. D.h. es wird an-
genommen, dass bei fixer Zahl der nétigen nachzusetzenden Kuhvéter pro Jahr die Selektion

der Kuhviter schirfer wird, wenn mehr Jungbullen getestet werden.

Die TopQ-Kooperation beabsichtigt, pro Jahr 310 schwarzbunte Jungbullen zu testen. Fiir
diese GroBenordnung, als Istsituation bzw. als Referenzwert definiert, galt die oben fest-
gelegte Selektionsintensitdt (i=1,4). In dieser theoretischen Istsituation wurde der Zweitkalbs-
kuhbeschluss konsequent in die Praxis umgesetzt. Zweitkalbskuhbeschluss heif3t, dass alle
Féarsen aus MLP-Betrieben zum zweiten Kalb mit einem Testbullen zu belegen sind. In
Deutschland sind ein Drittel aller Kiithe in der ersten Laktation. Demzufolge miisste der
Testanteil theoretisch 30% betragen, was einem k-Wert vom 0,7 entspricht. Bei 758177
schwarzbunten Kithen aus MLP-Betrieben im TopQ-Gebiet wiirde dies bedeuten, dass
227453 Kithe von 310 Testbullen besamt werden miissen je Testbulle 734 Erstbesamungen

anzustreben sind.

Fiir insgesamt fiinf verschiedene Szenarien des Testbullenprogramms erfolgte die Berechnung
des genetischen Fortschritts. Um den in genetischen Standardabweichungen ausgedriickten
Zuchtfortschritt pro Jahr noch etwas anschaulicher darzustellen, wurde das Merkmal Milch-kg

mit den von TEEPKER (1988) ermittelten genetischen Parametern gewdhlt.

In einer weiteren Untersuchung wurden verschiedene Einflussgr6Ben und deren Aus-
wirkungen auf die Verteilungsfunktion der Zuchtwerte im Merkmal Milch-kg analysiert.
Grundlage dieser Auswertung war die vom VIT Verden zur Verfiigung gestellte Datei der
ZWS von August 1999 der Rasse Deutsche Holsteins mit den Zuchtwerten fiir Milchleistung
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und somatischen Zellgehalt. Ab einer Sicherheit von 70% fiir die ZWS Milchleistung und im
Mittel mindestens drei Probemelken bei den Tochtern werden die Bullenzuchtwerte in Listen-
form vom VIT veroffentlicht. Diese Untersuchung beschrinkte sich auf deutsche Testbullen

des Jahrgangs 1994 der Farbrichtung Schwarzbunt (n = 688).

Die statistischen Berechnungen erfolgten mit dem Programmpaket SAS 6./2 auf ver-
schiedenen Workstations der Gesellschaft fiir wissenschaftliche Datenverarbeitung Goéttingen
(GWDG) und auf PC-Ebene unter dem Betriebssystem Windows 98 mit dem Programm
Microcal Origin 6.0.

Der Verteilungsfunktion der Zuchtwerte fiir das Merkmal Milch-kg der 688 Bullen wurden
drei zusétzliche Szenarien gegeniibergestellt: plus 20% mehr Testbullen pro Jahr in Szenario
L, plus 20% hohere Anforderungen an den Zuchtwert des Bullenvaters in Szenario II und im
dritten Szenario plus 20% hohere Tochterzahlen je Testbulle. Bei einem Zuchtwert von 1850
Milch-kg wurde eine fiktive Marktschwelle gesetzt, d.h. es ist nur Sperma von jenen Bullen
zu vermarkten, deren Zuchtwert oberhalb dieser gesetzten Marktschwelle liegt. In Szenario 11
wurde der mittlere Zuchtwert der Bullenvéter des Testbullenjahrgangs 1994 berechnet und
anschlieBend nur jene Bullen in der Datei belassen, deren Viter-Zuchtwerte 20% iiber dem
mittleren Zuchtwert aller Viter liegen. Fur die Kalkulationen in Szenario III geniigte fiir
zuchtplanerische Zwecke ein approximatives Vatermodell, basierend auf 305-Tage-Leis-

tungen. Die aktuellen Tochterzahlen wurden um 20% erhoht.

3.1.2 Ergebnisse

Die theoretische Istsituation mit den zugrunde gelegten Parametern und dem erzielten Zucht-
fortschritt ist in 7Tabelle 9 in der ersten Zeile aufgefiihrt. Da 734 Erstbesamungen je Testbulle
nicht der Realitédt entsprechen, wurde die Berechnung fiir die gleiche Anzahl zu besamender
Erstkalbskiihe wiederholt, allerdings mit der an der Praxis orientierten Zahl von 500 Erst-
besamungen je Testbulle. Mindestens 500 Erstbesamungen je Testbulle werden angestrebt,
um spéter in der nationalen Zuchtwertschédtzung auf 100 Tochterleistungen zuriickgreifen zu
konnen. Bei gleichem Testumfang konnen anstatt 310 nun 455 Jungbullen ihren Testeinsatz
absolvieren. Die daraus resultierende schirfere Selektion unter den Altbullen fiihrt zu einer

Steigerung im Zuchtfortschritt von 2,5 kg Milch pro Jahr.
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Am ungiinstigsten im Zuchtfortschritt schneidet die aktuelle Situation aus der Praxis ab. Bei
einem Testanteil von 20% werden von insgesamt 310 Testbullen durchschnittlich 500
Erstbesamungen durchgefiihrt. Aus diesem reduzierten Umfang des Testbulleneinsatzes resul-
tieren ldngere Generationsintervalle, was deutlich negative Auswirkungen auf den Zucht-
fortschritt hat. 500 Erstbesamungen von 758 Testbullen wiirden den Testanteil in der
Population auf 50% steigern. Dieser hohe Testanteil fiihrt zu einer Erhohung der Selektions-
intensitdt unter den Kuhvidtern (i = 1,86 gegeniiber i = 1.40 bzw. 1 = 1,59) und einer
deutlichen Reduzierung im Generationsintervall, was sich letztendlich positiv auf den
Zuchtfortschritt auswirkt. Aus Kosten- bzw. Ertragsgriinden scheint ein Testanteil von 50%
eher utopisch. Die realistische Groflenordnung ist ein Testanteil von 20%. Ein beachtlicher
Zuchtfortschritt von 100,8 kg Milch pro Generation kann unter dieser Konstellation nur
erreicht werden, wenn eine noch schérfere Selektion unter den Kuhvitern angestrebt wird,
d.h. wenn bei einem Testanteil von 20% die Remontierungsrate unter den Kuhvétern nicht

mehr 20% betrigt, sondern auf 10% reduziert wird.

Tabelle 9: Zuchtfortschritt in Abhingigkeit vom Testanteil und der Anzahl Testbullen

Test- | Anzahl | EB/ | k Pkv ikv Y YL AG AG
anteil TB TB (i*rmy) (in 64) | (Milch-kg)
30 % 310 734 | 0,7 |20% | 1,40 4,60 19,78 0,233 96,7
30 % 455 500 | 0,7 |14% | 1,59 4,72 19,78 0,239 99,2
20 % 310 500 | 0,8 [20% | 1,40 4,65 20,13 0,231 95,9
50 % 758 500 | 0,5 | 8% | 1,86 4,72 19,08 0,247 102,5
20 % 310 500 | 0,8 |10% | 1,76 4,89 20,13 0,243 100,8

Pxv = Remontierungsrate auf dem Kuhvater-Pfad

1KV = Selektionsintensitit auf dem Kuhvater-Pfad

Y (i*rr)) = Summe des Produkts Selektionsintensitéit * Genauigkeit der ZWS fiir alle

Pfade der Selektion
YL = Summe der Generationsintervalle fiir alle Pfade der Selektion

Die Ergebnisse zur Simulationsstudie bzgl. der Anzahl vermarktungsfihiger Bullen unter
verschiedenen Szenarien sind in Form von Normalverteilungskurven in Abbildung 8
dargestellt. Die aktuelle Ausgangssituation beschreibt die durchgezogene schwarze Kurve.
Wird die Tochterzahl je Bulle um 20% erhoht (graue Kurve), so ist nur eine minimale

Verbesserung gegeniiber der Ausgangssituation mit einer leichten Tendenz hin zu extremeren
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Zuchtwerten festzustellen. Gleicher Mittelwert, aber eine groflere Streuung und somit mehr
Bullen iiber der Marktschwelle von 1850 kg Milch resultieren aus einer Erhohung der
Testkapazitidt von 688 Bullen auf nun 825 Bullen pro Jahr. Deutliche Effizienzsteigerungen
fiir ein Zuchtprogramm sind zu erwarten, wenn strengere Anforderungen an den Pedigree-
Zuchtwert gestellt werden. Gegeniiber der Ausgangssituation mit einem Mittelwert von 1250
kg Milch haben die Bullen der 20% besten Viter in diesem Merkmal einen durchschnittlichen
Zuchtwert von 1750 kg Milch bei erwartungsgemél geringerer Streubreite der Zuchtwerte. In
diesem Szenario III liegen die Zuchtwerte im Bereich von 500 kg bis 3000 kg Milch, in der
Ausgangssituation von -500 kg bis 3000 kg Milch.

,Marktschwelle*

+20% TB

+20 % BV-ZW

+20% NK/TB

o4 *
“’,4* N *§§*...
©500 0 500 1000 1500 2000 2500 3000
Abbildung 8:  Héaufigkeitsverteilung der Zuchtwerte fiir Milch-kg unter verschiedenen
Szenarien
3.1.3 Diskussion und Empfehlungen fiir die Zuchtorganisation

Eine Zucht- und Besamungsorganisation hat drei Moglichkeiten, ihren Marktanteil zu
steigern: a) mehr Bullen testen, b) die Anzahl Nachkommen je Testbulle erhohen und/oder c)
hohere Anforderungen an den Zuchtwert der Elterntiere zu stellen. Die Optionen a) und c)
fiilhren zu hoheren Selektionsintensititen; die Option b) zu hoheren Genauigkeiten der

geschitzten Zuchtwerte.

Die Ergebnisse der diesbeziiglich vorgenommenen approximativen Berechnungen werden

durch die Simulationsstudien von DEKKERS et al. (1996) mit semistochastischen Modellen
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bestitigt. Der Einfluss steigender Tochterzahlen auf hohere Genauigkeiten und somit auf eine
groflere Streuung der Zuchtwerte kommt in der Arbeit von DEKKERS et al. (1996) noch
deutlicher zum Ausdruck. Zwangsldufig ist mit mehr Bullen im ‘negativen Bereich’ zu
rechnen, aber fiir den wirtschaftlichen Erfolg einer Zucht- und Besamungsorganisation sind
letztendlich nur die absoluten Spitzenvererber verantwortlich. Dieses Ziel kann auch erreicht
werden, wenn mehr Bullen getestet werden. In der vorliegenden Untersuchung weisen sowohl
die grafische Darstellung der Zuchtwerte in Form von Normalverteilungskurven als auch die
Modellkalkulationen zum Zuchtfortschritt auf diesen Sachverhalt hin. Aber aus den schon
erwidhnten Kostenstrukturen des Testbulleneinsatzes ist diese Option abzulehnen. Die
Forderungen von LEISEN (1998), ndmlich pro Jahr in Deutschland ca. 650 Bullen fiir den
Bereich Holstein Schwarzbunt zu testen und bei 500 Erstbesamungen je Testbulle ca. 100
Tochter anzustreben, sind zu unterstiitzen. Immerhin gingen im Jahr 1997 laut der Statistik

des ADR-Jahresberichtes 1025 Bullen in den Testeinsatz.

Intensive Untersuchungen bzgl. des optimalen Testanteils in der Population aus den 60er,
70er und Anfang der 80er Jahre beschiftigen sich vornehmlich mit der genetischen
Verbesserung innerhalb der Population (SKJERVOLD und LANGHOLZ, 1964; OLTENACU und
YOUNG, 1974; FEWSON, 1978). Diese Autoren halten eine Steigerung des Testeinsatzes auf 40
bis 50% in der Population fiir notwendig, um durch eine schirfere Selektion unter den
Altbullen und Reduzierungen im Generationsintervall mehr Zuchtfortschritt zu realisieren. In
spateren Modellkalkulationen raten FEWSON und NIEBEL (1986) allerdings dazu, weniger
Bullen mit mehr Tochtern zu testen, da nicht mehr die konsequente Maximierung des
naturalen, sondern des monetdren Zuchtfortschritts im Mittelpunkt der Betrachtungen stehe.
Eine Verminderung der Ziichtungskosten sei insbesondere durch Kosteneinsparungen im

Bereich der Wartebullenhaltung und Spermakonservierung zu erwarten.

Des weiteren ist eine Erhohung der Tochterzahlen je Testbulle unumginglich, wenn indirekte
Merkmale mit geringer Heritabilitét in einen Gesamtindex mit einbezogen werden. Hierbei ist
zur Zeit vornehmlich an jene Merkmale zu denken, die in Verbindung mit dem Phénomen des
‘metabolic stress’, also insbesondere des Energiedefizits zwei bis drei Wochen nach der
Kalbung, gebracht werden. Als Beispiel sei hier nur der ,Body Condition Score’ genannt; eine
Malfizahl, die bei Nachzuchtbewertungen relativ einfach zu erfassen wire und schwach

negativ mit der Leistung korreliert ist (VEERKAMP und KOENEN, 1998).
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Ohne zusitzliche Kosten, aber mit positiven Auswirkungen auf den Zuchtfortschritt bzw.
letztendlich den Ziichtungsgewinn, ist die strenge Selektion unter den Elterntieren nach deren
Zuchtwerten. In der vorliegenden Untersuchung wurde dies anhand der Zuchtwerte der
Bullenvéter demonstriert. Die positive Beziehung zwischen der Hohe der Zuchtwerte der
Bullenmiitter und den DYDs der Testbullentdchter zeigen die Untersuchungen von VIERHOUT
et al. (1998). DEKKERS et al. (1996) bestitigen, dass eine intensive Selektion nach einem
Pedigreeindex, bestehend aus dem Zuchtwert des Vaters und dem Zuchtwert der Mutter, mit

einer besseren Vermarktungsfihigkeit der Bullen einhergeht.

Den Zucht- und Besamungsorganisationen ist somit zu empfehlen, sich auf wenige, in ihrem
Zuchtwert iiberragende Bullenviter zu konzentrieren. Dieser Vorschlag wird seit einigen
Jahren weitestgehend konsequent in die Praxis umgesetzt. Potenzial zur Effizienzsteigerung
ist sicherlich noch vorhanden, wenn intensiver unter den Kuhvitern selektiert wird. Fiir die
TopQ-Kooperation wiirde dies bedeuten, dass bei einer Remontierungsrate von 10% unter den
Kuhvitern aus dem Pool der Testbullen jahrlich 31 Wiedereinsatzbullen ausgewéhlt werden.
Wenn zusitzlich die Moglichkeit besteht, in Rahmen von Austauschprogrammen Sperma von
Spitzenvererbern anderer deutscher Zuchtorganisationen kostengiinstig zu beziehen, dann

sollte noch schirfer unter den Kuhvitern selektiert werden.

3.2 Testeinsatz von Jungbullen im Ausland

3.2.1 Material und Methode

Da in der MACE-Zuchtwertschéitzung die Leistungsausprdgungen in verschiedenen Lindern
als verschiedene Merkmale definiert werden, kann die Rangierung von Bullen fiir die Basis
eines jeden Landes verschieden sein. Es hdangt von den genetischen Korrelationen ab, wie die
Leistungsinformation aus einem Land A im Zuchtwert des Bullen von Land B gewichtet wird.
Hat ein Bulle Tochter in mehreren Léndern, dann ist sein Zuchtwert ein ,gewichteter
Durchschnitt® der Tochterinformationen aus verschiedenen Lindern. Wie diese Gewichtungs-
faktoren von der Matrix der genetischen Korrelationen und der Anzahl T6chter abhidngen, soll

analog zur Vorgehensweise von VAN DER BEEK (1999) quantifiziert werden. Es werden bei
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diesem Verfahren nur die Tochterleistungen des Bullen und keine weiteren Verwandten-

informationen genutzt.

In diesem Zusammenhang ist aus praktischer Sicht fiir eine Zuchtorganisation, die fiir einen
Teil ihrer Jungbullen einen Paralleltest im Ausland in Erwdgung zieht, von Interesse, wie die
Tochterleistungen im Interbull-Zuchtwert fiir die Basen beider Lénder gewichtet werden.
Zuvor soll aber am Beispiel zweier Bullen mit hohen Tochterzahlen in mehreren Léndern die
allgemeine Problematik der teilweise ,nicht nachvollziehbaren Gewichtungen® dieser Tochter-

leistungen in der internationalen Zuchtwertschitzung aufgezeigt werden.

In Matrixschreibweise ausgedriickt ergibt sich folgendes Gleichungssystem:

W=CV'!

C-Matrix : genetische Korrelationen zwischen den Lidndern mit Tochterleistungen
eines Bullen und den Lindern, auf deren Basis sein Zuchtwert berechnet
wird.

V-Matrix : enthdlt die Kovarianzen zwischen den Tochtergruppen in den Léndern,
in denen der betreffende Bulle Tochter hat.

Diagonalelemente: [l/h2 + % (ni—1)] / n;. nj= Anzahl Toéchter in Land 1

Off-Diagonalen: Yader genetischen Korrelation im gleichen Merkmal zwischen zwei

Lindern.

Samtliche Matrixoperationen wurden mit dem mathematischen Programmpaket Scientific
WorkPlace, Version 3.0, gerechnet. Fiir die Heritabilitdit wurde ein Wert von h? = 0,30

angenommen.

Die Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen eines Bullen in seinem Interbull-Zuchtwert
auf Basis eines bestimmten Landes konnen insbesondere dann auf Unverstdndnis in der
Zuchtpraxis treffen, wenn der Bulle tiber hohe To6chterzahlen in vielen Landern, die an der
internationalen Zuchtwertschéitzung teilnehmen, verfiigt. Deshalb wird exemplarisch der
deutsche Bulle BELT betrachtet, und als Extrembeispiel ein hypothetischer Bulle konstruiert,
der in jedem der in die internationale Zuchtwertschitzung eingebundenen Liander (Stand

August 1999) 50 Tochter hat. Die Tochterzahlen des Bullen BELT in den einzelnen Léndern
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sind in Tabelle 10 aufgefiihrt, ermittelt an der INTERBULL-Datei von August 1999. Unter
Berticksichtigung dieser Tochterzahlen kann die Kovarianz-Matrix (V-Matrix) aufgestellt

werden.

Tabelle 10: Tochterzahlen des Bullen BELT in den Lindern, die an der MACE-ZWS
teilnehmen (Interbull-Datei 08/99)

Anzahl Tochter in....

DEU DNK NLD GBR AUT BEL IRL ESP CSK

51683 979 1728 3080 490 347 288 168 102

Der Interbull-Zuchtwert fiir BELT sollte nicht nur auf Basis der Lander geschétzt werden, in
denen er eigene Tochter hat, sondern zuziiglich fiir Kanada (CAN), Frankreich (FRA), Italien
(ITA), die USA, Neuseeland (NZL), Australien (AUS), Slowenien (SLO), Estland (EST),
Israel (ISR), Schweden (SWE), Finnland (FIN) und die Schweiz (CHE). Daraus ergab sich
die Grofle der Matrix der genetischen Korrelationen (C-Matrix) von 9 x 21 (Tabelle 11). Die
genetischen Korrelationen zwischen den Mitgliedslandern werden nach jeder Zucht-
wertschiatzung von INTERBULL verdffentlicht (http://www.interbull.org). Fiir diese Unter-

suchung galten die genetischen Parameter fiir das Merkmal Eiweil3-kg.

Die Berechnung der Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen fiir den Paralleltest eines
Bullen wurde fiir jedes Landerpaar in zwei verschiedene Szenarien unterteilt. Der Bulle sollte
generell 100 Tochter in Deutschland haben und 50 Tochter im ersten bzw. 20 Tochter im
zweiten Fall in einem anderen Land. Folgende Lénder kamen fiir den Paralleltest in Frage:
Kanada, Frankreich, Italien, Niederlande und die USA wegen ihrer Bedeutung als
dominierende Lander der Holsteinzucht, Spanien wegen der guten Handelsbeziehungen zu
Deutschland auf dem Sperma- und Zuchtviehsektor, Belgien wegen seiner dichten geo-
graphischen Lage zu Deutschland und schlieBlich Australien, da es u.U. interessant sein kann,
Bullen in einem Land zu testen, das die niedrigsten genetischen Korrelationen zu Deutschland

aufweist.
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Tabelle 11: Matrix der genetischen Korrelationen im Merkmal Eiwei3-kg flir die 9 Lander, in denen der Bulle Belf eigene Tochter hat und den
tibrigen 21 Landern, die an der internationalen Zuchtwertschitzung teilnehmen.

DEU 1 9 91 8 8 9 8 B 8 9 8 B 8 77 79 8 8 8 86 .87 88
DNK 9 1 95 95 88 95 93 92 8 94 94 9 92 78 83 .87 88 .87 92 94 91
NLD 91 .95 1 94 87 97 91 91 87 94 94 93 94 81 .82 88 .89 88 92 94 93
GBR .89 95 94 1 87 95 95 9 8 93 91 9 92 8 8 8 B .88 91 91 B9
AUT 86 88 87 .87 1 88 86 8 89 8 B B84 8 .78 8 87 .88 86 .87 .88 .88
BEL 9 95 97 95 88 1 91 92 87 94 95 91 94 8 83 88 87 .87 9 92 89
IRL 87 93 91 95 86 91 1 89 8 9 9 88 8 84 B8 .88 86 .88 8 9 9
ESP 87 92 91 9 88 92 &9 1 87 93 92 94 92 78 8 8 8 87 .89 91 .88
CSK .86 88 87 87 .89 87 .88 .87 1 87 8 84 8 77 78 88 86 85 .86 .88 .87




3.2.2 Ergebnisse

Die prozentualen Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen des Bullen BELT und des
hypothetischen universellen Bullen in der Interbull-Zuchtwertschiatzung fiir die Basen ver-
schiedener Lénder sind in Tabelle 12 bzw. Tabelle 13 aufgefiihrt.

Fall I: Belt

In Klammern sind in Tabelle 12 der Ubersichtlichkeit halber die Tochterzahlen von BELT in
den jeweiligen Landern explizit angegeben. Die fettgedruckten Werte auf der Diagonalen in
der oberen Tabellenhilfte sind die prozentualen Gewichtungsfaktoren in den Léndern, in
denen BELT eigene Tochter hat. Die Zahlenwerte in den Reihen, also die Gewichtungs-
faktoren der Tochterleistungen fiir den MACE-Zuchtwert des jeweiligen Landes, miissen sich
zu eins aufsummieren. Die 51638 deutschen Tochter von BELT bestimmen zu 100% seinen
Interbull-Zuchtwert auf deutscher Basis, d.h. Tochterleistungen aus anderen Léndern bringen
keinen zusétzlichen Informationsgewinn. Diese enorm hohe deutsche Tochterzahl hat aber
keinerlei Gewichtung im MACE-ZW von BELT fiir die Basis von Grof3britannien, obwohl
BELT in GroBbritannien deutlich weniger Tochter hat.

In der MACE-ZWS auf Basis von Schweden und Finnland, wo BELT selbst keine eigenen
Tochter hat, werden die Leistungen der 51638 deutschen Tochter gar negativ gewichtet. In
dieser unteren Tabellenhilfte, alles Lénder ohne eigene BELT-Tochter, sind der hochste und
der niedrigste Gewichtungsfaktor fettgedruckt hervorgehoben. Kleinste Unterschiede in den
genetischen  Korrelationen konnen teilweise drastische  Auswirkungen auf die
Gewichtungsfaktoren haben. Als Beispiel hierfiir seien Australien und Neuseeland genannt.
Die genetischen Korrelationen dieser Lander zu den iibrigen Liandern liegen aufgrund ihres
vom europdisch-nordamerikanischen abweichenden Produktionssystems auf niedrigerem,
aber recht einheitlichen Niveau. Dennoch bestimmen, um das extremste Beispiel
herauszugreifen, die 1728 BELT-Tochter aus den Niederlanden zu 33% den MACE-
Zuchtwert von BELT fiir die Basis Neuseelands, werden aber negativ im MACE-Zuchtwert

fiir die Basis Australiens gewichtet.

47



Tabelle 12: Prozentuale Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen des Bullen BELT in
der MACE-ZWS fiir die Basen 21 verschiedener Lander

DEU DNK NLD GBR AUT BEL [IRL ESP CSK
(51638) (979) (1728) (3080) (490) (347) (288) (168) (102)
DEU | 1.00 0.00  0.00 0.00 0.00 0.00 000 0.00 0.00
DNK | 0.01 0.84 0.04 0.05 0.01 0.02 0.02 0.01 0.00
NLD | 0.02 0.03  0.88 0.02 -0.01 0.05 0.00 0.01 0.00
GBR | 0.00 0.02  0.01 094 0.00 0.01 0.02 0.00 0.00
AUT | 0.03 0.02  0.00 0.02 0.89 0.02 0.01 0.01 0.00
BEL 0.01 0.04 0.23 0.13  0.02 056 -0.03 0.04 0.00
IRL 0.01 0.06  0.01 022 0.01 -0.03 066 0.02 0.04
ESP 0.02 0.11 0.04 0.00 0.07 0.08 0.03 0.63 0.02
CSK | 0.08 0.04 0.03 0.00 0.16 0.00 0.09 0.04 0.56
CAN | 0.15 020  0.21 0.19 -0.09 0.09 -0.02 0.22 0.05
FRA 0.03 030 026 -0.13 0.02 0.29 0.10 0.15 -0.02
ITA 020  -0.11 048 0.12 -0.04 -0.06 0.03 039 -0.01
USA 0.11 0.00  0.34 0.16 0.00 0.16 -0.02 0.19 0.06
NZL 0.05 -0.40  0.33 042 0.17 -0.05 038 0.06 0.04
AUS 0.06 0.00 -0.01 033 0.16 0.09 036 0.02 -0.01
SLO 0.13 -0.18  0.13 032 0.18 0.00 0.12 0.15 0.15
EST 0.19 0.07  0.35 0.04 031 -0.11 0.07 -0.01 0.09
ISR 0.10  -0.09 0.26 0.18 022 -0.06 0.19 0.14 0.06
SWE | -0.03 023  0.40 021 0.16 -0.14 003 0.09 0.05
FIN | -0.07 034 047 -004 0.13 -0.07 0.06 0.11 0.07
CHE | 0.09 0.12  0.64 -0.11 021 -0.24 021 0.03 0.05

MACE-Zuchtwert fiir die Basis von....

Fall 2: der ,universelle Bulle®

Fir den wuniversellen Bullen mit 50 Tochtern in jedem der an der Interbull-
Zuchtwertschédtzung teilnehmenden Linder zeigen die Gewichtungsfaktoren in den MACE-
Zuchtwerten fiir die Basis der 6 dominierenden Holsteinlinder Kanada, Deutschland,
Frankreich, Italien, Niederlande und den USA zum Teil recht groe Unterschiede (Tabelle
13).
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Tabelle 13: Prozentuale Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen des universellen

Bullen in der MACE-ZWS fiir die Basen von 6 verschiedenen Lindern

MACE-ZW fiir die Basis von.....
CAN DEU FRA ITA NLD USA
CAN 0.25 0.05 0.07 0.06 0.04 0.10
DEU 0.05 0.38 0.01 0.05 0.04 0.02
DNK 0.06 0.04 0.07 0.00 0.06 0.02
FIN 0.03 0.01 0.06 -0.01 0.07 0.03
FRA 0.07 0.02 0.26 0.09 0.05 0.03
ITA 0.06 0.05 0.09 0.28 0.06 0.14
NLD 0.04 0.04 0.05 0.06 0.19 0.04
: SWE 0.03 0.00 0.01 0.02 0.04 0.03
'§ USA 0.10 0.02 0.03 0.15 0.04 0.25
E CHE 0.01 0.03 0.00 0.04 0.08 0.05
; GBR 0.05 0.03 0.00 0.02 0.05 0.04
NZL 0.05 0.01 0.03 0.05 0.02 -0.01
AUS -0.01 -0.01 0.05 -0.02 0.00 -0.01
AUT -0.02 0.03 0.01 -0.01 -0.01 0.00
BEL 0.05 0.03 0.09 0.01 0.11 0.07
IRL 0.02 0.02 0.00 0.01 0.01 0.01
ESP 0.07 0.01 0.05 0.12 0.00 0.04
CSK 0.03 0.04 -0.01 -0.01 0.00 0.03

In Tabelle 13 sind die Lander, fiir deren Basen MACE-Zuchtwerte geschétzt werden, in den
Spalten und die Lénder mit je 50 Tochtern in den Zeilen aufgefiihrt. Die Gewichtungs-
faktoren der eigenen Tochterleistungen fiir die Basis des eigenen Landes (fettgedruckt)
bewegen sich innerhalb eines Bereichs von 0,19 (NLD) bis 0,38 (DEU). Fiir die MACE-ZWS
fiir die Basis von Kanada, Deutschland und Italien gilt auch hier die negative Gewichtung der

australischen, aber positive Gewichtung der neuseeldndischen Tochterleistungen.
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Fall 3: Paralleltest

Auf den Interbull-Zuchtwert fiir die deutsche Basis eines deutschen Testbullen mit 100
Tochtern in Deutschland haben 20 Téchter in einem anderen Land nur geringe Auswirkungen
(Tabelle 14), wobei aber noch Unterschiede entsprechend der Groflenordnung der genetischen
Korrelation bestehen. Je geringer die genetische Korrelation von Land B zu Deutschland ist,
um so stirker werden die deutschen Tochterleistungen in der MACE-Zuchtwertschétzung fiir
die Basis von Deutschland gewichtet. Fiir die Zuchtwertschitzung auf Basis Land B gilt fiir
diese Konstellation, dass die Leistungsinformation innerhalb Land B stdrker berticksichtigt
wird. Australien hat die geringste genetische Korrelation zu Deutschland (r,=0,77). Deshalb
beeinflussen die 20 australischen T6chter den deutschen Interbull-Zuchtwert nur zu 8,2%. Die
genetische Korrelation zwischen den Niederlanden und Deutschland betrigt r,=0,91 und
somit haben die 20 niederldndischen Tochter mit 12,5% groBeren Einfluss auf den deutschen

Interbull-Zuchtwert.

Tabelle 14: Prozentuale Gewichtungsfaktoren in der MACE-ZWS eines Bullen auf
deutscher Basis und auf Basis eines zweiten Landes (Land B) fiir verschiedene

Tochterzahlen in beiden Lindern

Anzahl Tochter Anzahl Tochter
100 T6.in DEU | 20 T6. in Land B | 100 T6. in DEU | 50 T6. in Land B

Land B |r; zu | Basis Basis Basis Basis Basis Basis Basis Basis

DEU | DEU LandB| DEU LandB| DEU LandB| DEU LandB

CAN 0,90 | 87,8 63,8 12,2 36,6 79,7 41,5 20,3 58,5
FRA 0,88 | 88,5 60,5 11,5 39,2 81,3 38,4 18,7 61,7
ITA 0,89 | 88,2 62,2 11,8 37,7 78,8 43,4 19,4 59.4
NLD 0,91 | 87,5 65,4 12,5 34,6 78,8 43,3 21,1 56,7
USA 0,89 | 88,2 62,2 11,8 37,7 80,5 40,6 19,4 59,4
AUS 0,77 | 91,7 47,4 8,2 52,4 87,6 26,6 12,4 73,4
ESP 0,87 | 88,8 59,3 11,2 40,7 82,0 37,0 18,0 63,0

BEL 0,90 | 87,8 63,8 12,2 36,6 79,7 41,5 20,3 58,5

50 ausléndische Tochter gehen in der GréBenordnung von 12,4% (Australien) bis hin zu
21,1% (Niederlande) in den Interbull-Zuchtwert auf Basis Deutschland ein, wenn der Bulle
selbst 100 Tochter in Deutschland hat. Der Interbull-Zuchtwert auf Basis des zweiten Landes

wird auch bei niedrigen genetischen Korrelationen zu Deutschland infolge der hohen
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Tochterzahl stark von diesen 100 deutschen Tochterleistungen geprigt. Die Bandbreite der
Gewichtungsfaktoren der 20 eigenen Tochterleistungen auf Basis des zweiten Landes variiert
von 34,6% (Niederlande) bis 52,4% (Australien) bzw. von 56,7% (Niederlande) bis 73,4%
(Australien) bei 50 Tochtern des betreffenden Bullen.

3.23 Diskussion und Empfehlungen fiir die Zuchtorganisation

Allgemeine Problematik

Die grundsitzliche Problematik der teilweise ,nicht nachvollziehbaren Gewichtungsfaktoren

in der internationalen Zuchtwertschitzung wird von VAN der BEEK (1999) angesprochen. Er

zeigt fiir den Bullen ESQUIMAU, der Tochter in 7 verschiedenen Landern hat, dhnliche

Tendenzen auf wie in sie dieser Untersuchung fiir den Bullen BELT gelten. Grundsétzlich gilt

es zu iiberdenken, ob es sinnvoll und gerechtfertigt ist, in der Interbull-Zuchtwertschétzung

jedes Land als separates Merkmal laufen zu lassen oder doch den von WEIGEL und REKAYA

(1999) vorgestellten Vorschlag des ,borderless clustering® aufzugreifen. SWALVE (1999) ist

der Meinung, dass zukiinftig weltweit nur noch drei Systeme fiir die Milchproduktion

existieren werden:

1. Ein intensives System, gekennzeichnet durch intensives Management (u.a.
automatische Melksysteme) und intensive Fiitterung mit dem Ziel von > 10000 kg
Milch je Kuh und Jahr.

2. Eine extensivere Form der Milchproduktion, gekennzeichnet durch ein geringeres
Leistungsniveau von ca. 7500 kg je Jahr, aber auch geringeren Produktionskosten, da
50% des Grundfutters durch Weidegang aufgenommen werden.

3. Milchproduktion auf der Basis von Weidegang, wie sie in Neuseeland, Australien und
Stidafrika praktiziert wird. Hierbei ist nicht die Milchleistung je Kuh, sondern die
Milchleistung je Hektar Weidefldche die zu maximierende Grof3e.

SWALVE (1999) ist sogar der Auffassung, dass fiir die Zucht von Milchrindern fiir einen

globalen Absatzmarkt fiir die Systeme 1. und 2. keine ziichterische Differenzierung erfolgen

muss. Er begriindet dies mit den Ergebnissen von WEIGEL et al. (1999), die die genetische

Korrrelation zwischen der Milchleistung im intensiven System und einer Produktionsform,

die dem System 2. entspricht, auf Nahe Eins schitzen.
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REENTS et al. (1999) analysieren am deutschen Datenmaterial mit der Methode der kleinsten
Quadrate (LSQ=Least square analysis) die Einflussfaktoren verschiedener Kalbejahre,
Regionen, Priifmonate und HerdentesttagsgroBen auf die tagliche Milchmenge. Der jeweilige
Schitzwert (LSQ-Mittelwert) fiir die Klasse eines Einflussfaktors ist fiir alle anderen im
Modell enthaltenen gleichzeitig wirkenden Effekte korrigiert. Zusitzlich extrahieren sie zwei
Datenfiles aus einem Bundesland, um den Einfluss des ,Wirtschaftsfaktors’ zu untersuchen.
Zum einen handelt es sich um Betriebe, die in einer Ackerbauregion liegen und durch
Stallhaltung mit kontinuierlicher Abkalbung gekennzeichnet sind (intensiv wirtschaftend),
zum anderen um Betriebe von Griinlandstandorten in demselben Bundesland (extensiv wirt-
schaftend). REENTS et al. (1999) ermitteln erhebliche Unterschiede in der absoluten Hohe der
Milchleistung zwischen den beiden Wirtschaftsformen. Insbesondere im Verlauf der Saison
wird deutlich, dass die Schwankungen der LSQ-Werte fiir die extensivere Wirtschaftsform
starker ausgeprigt sind, wihrend der Effekt der HerdengroBe fiir die extensivere Form
geringer ist. Auch dieses Beispiel zeigt, dass Unterschiede in den Produktionsfaktoren bzw.

etwaige Genotyp-Umwelt-Interkationen nicht an Léndergrenzen festgemacht werden sollten.

Empfehlungen fiir die Zuchtorganisation

Werden die Vorschldge eines ,borderless clustering’ nicht aufgegriffen, so ist zu tiberlegen,
wie die Zuchtorganisationen aktiv dazu beitragen konnen, die Problematik der internationalen
Zuchtwertschiatzung zu umgehen und den Mitgliedern ,nachvollziehbare’ Ergebnisse zu
liefern. Im Sinne der Globalisierung der Holsteinzucht wére es erstrebenswert, wenn der Test-
einsatz der Bullen international ausgerichtet wird. Der Testeinsatz sollte so organisiert sein,
dass jeder Bulle in wenigen Léindern in etwa die gleiche Anzahl Tochter hat. Die
Gewichtungsfaktoren der Tochterleistungen aus diesen Landern fiir die Basen verschiedener
Lander wiirden dann ausschlieBlich von den genetischen Korrelationen abhéngen. Eine
Idealvorstellung konnte dahingehend realisiert werden, dass der Testeinsatz in speziellen
Testherden stattfindet, die dem Grossteil der landestypischen Produktionssysteme ent-
sprechen. Die Bullen wiren dann genau unter den Umweltbedingungen zu selektieren, unter
denen ihre Nachkommen in der Praxis Leistung erbringen miissen (LUSH, 1945). Fiir die
internationale Zuchtwertschiatzung ergibt sich durch grenziiberschreitende Testprogramme
eine bessere genetische Verkniipfung des Datenmaterials, was in der Fachliteratur durch den

Begriff der connectedness Eingang gefunden hat.
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Neue Vermarktungschancen sind ein weiterer Aspekt, wenn es darum geht, Paralleltests von
Bullen in Erwégung zu ziehen. Systematisch wird diese Strategie im australischen EUREKA-
Zuchtprogramm (OWENS, 2000) mit einer Nachkommenpriifung in Australien und den
Niederlanden praktiziert. HACKEL (1996) verweist auf grenziiberschreitende Priifprogramme,
um durch groBere Populationen mehr Zuchtfortschritt zu erreichen. Im Prozess der Globali-
sierung sind kleine Zuchtprogramme nicht mehr konkurrenzfihig. Die Zusammenarbeit von
Alta Genetics und Landmark iiber die Grenzen von Kanada und den USA hinweg oder die
Internationalisierung von ABS mit der Etablierung von europdischen Testprogrammen sind
als Beispiele anzufithren. SCHOUTEN (1999) sieht aufgrund des zunehmenden Konkurrenz-
drucks keine andere Moglichkeit, als durch Kooperationen und Fusionen iiber Léndergrenzen
hinweg kostengiinstige und effiziente Zuchtprogramme mit dem Ziel der ErschlieBung neuer

Absatzmirkte durchzufiihren.

Fiir den Paralleltest eines Bullen in Deutschland und einem zweiten Land sind aus Sicht einer
deutschen Zuchtorganisation einige grundlegende Empfehlungen abzuleiten. Wenn ein
Bulle 100 Tochter in Deutschland hat, haben 20 Tochter aus anderen Lindern nur einen
geringen Einflufl auf den Interbull-Zuchtwert auf deutscher Basis. Verfiigt dieser Bulle iiber
einen hervorragenden deutschen Zuchtwert, so haben eventuell schlechte Tochterleistungen in
einem zweiten Land nur geringe negative Auswirkungen innerhalb Deutschlands. Allerdings
sind negative Auswirkungen auf den deutschen Interbull-Zuchtwert moglich, wenn 50
ausldandische Tochter mit schlechten Leistungen beriicksichtigt werden. Die Ausnahme bildet

lediglich Australien aufgrund der genetischen Korrelationen zu Deutschland von r,=0,77.

Das Testen von 100 Tochtern in Deutschland und 20 Tochtern im Ausland ist somit eine
Alternative fiir herkommliche Zuchtprogramme. Die Wahrscheinlichkeit, einen guten
deutschen Bullen durch Einbeziehung dieser 20 ausldndischen Toéchter in Deutschland zu
verschlechtern, ist wesentlich geringer, als einen guten deutschen Bullen im Ausland zu
verbessern. In Australien konnten auch 50 Tochter getestet werden. Der Einfluss auf den
deutschen Interbull-Zuchtwert ist gering. Das Vermarktungspotenzial dieses Bullen wird
rapide zunehmen, wenn auch seine australischen Tochter hervorragende Leistungen auf-

weisen.
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33 Vergleich des genetischen Niveaus von Lindern

Zwar liefert das MACE-Verfahren neben den Zuchtwerten fiir alle Bullen auf der Basis aller
Lander auch Schitzwerte fiir das genetische Niveau jedes Landes, diese Werte werden von
Interbull allerdings nicht verdffentlicht. Es stellt sich damit die Frage, wie Populationen dann
verglichen werden konnen. Ziel der vorliegenden Untersuchung war es, auf der Grundlage der
an jedes am Interbull-Verfahren beteiligten Landes tiberstellten Datei mit den Ergebnissen der
Weltzuchtwertschitzung einen Vergleich des genetischen Niveaus der wichtigsten Holstein-

linder durchzufiihren.

3.3.1 Material und Methode

Datengrundlage waren die Interbull-Ergebnisdateien fiir Produktions- und Exterieurmerkmale
der MACE-Zuchtwertschitzung 11/99. Die Dateien enthielten die Ergebnisse der
Zuchtwertschédtzung fiir 57361 (Produktionsmerkmale; Zuchtwerte fiir die Basen von 24
Landern) bzw. 45893 (Exterieurmerkmale; Zuchtwerte fiir die Basen von 10 Landern) Bullen.
Der Grundansatz der Untersuchung war, dass ein Mittelwertvergleich der Bullen wichtiger
Holsteinlander gemdl ihrer Kodierung fiir das Land der ersten Registrierung auf der Basis
eines ,weniger bedeutenden Drittlandes’ einen approximativen Schétzwert fiir den Vergleich
der Populationen bildet. Das Drittland sollte dabei so gewéhlt werden, dass moglichst sehr
dhnliche genetische Korrelationen zwischen dem Drittland und den zu vergleichenden
Lindern existieren. Zur Erlangung einer hoheren Aussagesicherheit wurde bei den
Produktionsmerkmalen (stellvertretend: Eiweilmenge) so vorgegangen, dass fiir den
Vergleich der dominierenden Holsteinldnder Kanada (CAN), Deutschland (DEU), Frankreich
(FRA), Italien (ITA), Niederlande (NLD) und USA fiinf ,Drittlander’, deren Ergebnislisten
vorher auf eine einheitliche Standardabweichung standardisiert wurden, ausgewéhlt wurden
(CHE = Schweiz, IRL = Irland, CSK = Tschech. Republik, SLO = Slowenien, EST =
Estland). Die fiir die einzelnen Lénder berechneten Mittelwertvergleiche konnten somit noch
einmal iiber Drittlinder hinweg gemittelt werden. Ein Auszug aus den von Interbull
verwendeten genetischen Korrelationen, der die ausgewéhlten Lander betrifft, ist in Tabelle

15 angegeben.
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Tabelle 15:  Genetische Korrelationen im Merkmal Eiweil-kg der wichtigsten Holstein-

lander zum jeweiligen Drittland (Interbull, 1999)

CHE IRL CSK SLO EST
CAN 0,89 0,90 0,87 0,87 0,86
DEU 0,88 0,87 0,86 0,86 0,87
FRA 0,88 0,89 0,85 0,87 0,86
ITA 0,89 0,88 0,84 0,87 0,86
NLD 0,93 0,91 0,87 0,88 0,89
USA 0,91 0,89 0,87 0,88 0,88

Durch das MACE-Verfahren erhalten aufgrund der Berticksichtigung verwandtschaftlicher
Beziehungen und der genetischen Korrelationen alle Bullen Zuchtwerte fiir jedes Land. Hat
ein Bulle in einem Land keine eigenen Tochter, so ist die Sicherheit des geschéitzten
Zuchtwertes naturgemill gering. Zur Beachtung dieses Umstandes gingen jeweils nur die

Bullen in den Vergleich ein, die im Drittland eine Sicherheit von 70% erreichten.

In der Interbull-ZWS-Exterieur nahmen zum Schitztermin 11/99 nur 10 Lénder teil. Insbe-
sondere durch Unterschiede in der Definition einzelner Exterieurmerkmale ergibt sich bei der
Inspektion der genetischen Korrelationen zwischen Léndern ein heterogenes Bild bzw. es
konnten von Interbull teilweise keine genetischen Korrelationen geschétzt werden. Aus
diesem Grund wurde fiir den Léandervergleich Exterieur Spanien als einziges Drittland
gewihlt. Die in der Datei ausgewiesenen Zuchtwerte der Teilindizes Milchtyp, Korper,
Fundament und Euter auf Basis Spanien wurden entsprechend des in Deutschland
verwendeten Relativzuchtwerts Exterieur (RZE) im Verhéltnis von 15:20:25:40 zu einem
Gesamtzuchtwert Exterieur kombiniert. Da fiir franzosische Bullen kein Teilindex Milchtyp
und fiir italienische Bullen kein Teilindex Fundament vorlag, reduzierte sich der
Landervergleich auf CAN, DEU, NLD und USA. Der Léndervergleich Exterieur auf
spanischer Basis ist zusitzlich fiir jene Merkmale durchgefithrt worden, die in enger
Beziehung zur Nutzungsdauer stehen (Klauen und Eutertiefe). Fir die Exterieurmerkmale

gelten Relativzuchtwerte mit einem Mittelwert von 100 und einer Streuung von 12 Punkten.
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3.3.2 Ergebnisse und Schlussfolgerungen

Die Ergebnisse sind zur Darstellung des Trends der Mittelwertvergleiche grafisch, stratifiziert

nach Geburtsjahren der Bullen, dargestellt (Abbildung 9).
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Abbildung 9: Differenz der Mittelwerte fur ZW (Eiwei-kg) nach Bullenjahrgéngen
zwischen Deutschland und dominierenden Holsteinldndern, gemittelt iiber die ,Drittldnder’

CHE, IRL, CSK, EST und SLO

Der Landervergleich fiir EiweiBmenge zeigt, dass sich Deutschland auf einem Niveau mit
Kanada befindet. Deutlich davon abgesetzt schneiden ITA, NLD, FRA und USA besser ab,
wobei insbesondere der stark positive Trend in den NLD fiir die letzten drei Bullenjahrgéinge
hervorzuheben ist und diese Differenz aktuell auf 9 Eiweil-kg angestiegen ist. Die
Unterlegenheit der deutschen Population hinsichtlich der Produktionsmerkmale ist die Folge
einer gegeniiber anderen Holsteinldndern unterschiedlichen Selektionsstrategie. Dies kann in
der Riickschau auch anhand der ausgewihlten Bullenmiitter bzw. ihrer Viter (miitterliche
GroBviter der betrachteten Bullen) belegt werden. Eine Analyse der Interbull-ZW der
miitterlichen GrofBviter auf Basis CSK fiir die Merkmale Milch-kg, Fett-kg und Eiwei3-kg
nach dem Herkunftsland des Bullen verdeutlicht (Tabelle 16), dass der Zuchtwert des Vaters
als Selektionskriterium fiir Bullenmiitter in Deutschland nicht mit der Konsequenz wie in den
anderen dominierenden Holsteinldndern angewendet wurde.
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Tabelle 16: Interbull-ZW der miitterlichen Grof3viter auf Basis CSK
(Bullenjahrgéinge 1987 — 1993)

Herkunftsland ZW fiir
der Bullen Milch-kg Fett-kg Eiweif}-kg
CAN 817,1 21,7 30,4
DEU 620,6 19,7 24,7
FRA 892,2 27,4 35,3
ITA 848,8 21,8 33,0
NLD 788,6 29,1 33,8
USA 820,6 22,0 29,1

Der in Abbildung 10 dargestellte Vergleich flir Exterieur zeigt wiederum nur geringe
Differenzen fiir den Vergleich DEU — CAN bis zum Bullenjahrgang 1992, jedoch eine
Uberlegenheit der deutschen Holstein-Population iiber denjenigen aus den NLD und den

USA.
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Abbildung 10: Differenz der Mittelwerte fiir den RZE nach Bullenjahrgingen zwischen

Deutschland und dominierenden Holsteinléndern auf spanischer Basis
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Werden funktionale Merkmale im Léndervergleich betrachtet (4bbildung 11 und Abbildung
12), so ist ein deutlicher Vorteil fiir die deutsche Population zu erkennen; in den Jahrgéngen
1987-1990 fiir das Merkmal Klauen sogar gegeniiber der kanadischen Population. Im Merk-
mal Klauen betréigt die Uberlegenheit der deutschen Population gegeniiber der franzésischen
9 Punkte. Im Merkmal Eutertiefe hat die niederlindische Population erhebliche Defizite
aufzuweisen; die Vorteile der deutschen Population liegen tiber die einzelnen Jahre hinweg in
der GroBenordnung von 4 bis 6 Punkten. Nur die kanadische Population schneidet in diesem

Merkmal besser ab als die deutsche, wobei der Vorteil mit 2 Punkten marginal ist.
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Abbildung 11: Differenz der Mittelwerte fiir das Merkmal Klauen nach Bullenjahrgéngen

zwischen Deutschland und dominierenden Holsteinldndern auf spanischer Basis
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Abbildung 12: Differenz der Mittelwerte fiir das Merkmal Eutertiefe nach Bullenjahrgéingen

zwischen Deutschland und dominierenden Holsteinldndern auf spanischer Basis

Auf eine umfassende Diskussion zur Thematik des Landervergleichs muss verzichtet werden,
da hierzu in der Literatur keine weitere Methodik bekannt ist. Dennoch sind anhand der
Ergebnisse einige Empfehlungen fiir die Zuchtorganisationen abzuleiten. Der Vergleich des
genetischen Niveaus der wichtigsten Holsteinldnder hinsichtlich der Produktionsmerkmale
und des Exterieurs zeigt, dass die deutsche Holsteinpopulation zwar in den
Produktionsmerkmalen unterlegen ist, jedoch deutliche Vorteile im Exterieur gegeniiber
wichtigen Lidndern wie den Niederlanden und teilweise auch den USA besitzt. Bei einer
Auswahl von ausldndischen Bullen bzw. Bullenvétern oder Bullenmiittern fiir den Einsatz in
Deutschland miisste fiir ein kombiniertes Zuchtziel eigentlich nur in den USA selektiert
werden; fiir spezielle Anpaarungen hinsichtlich des Exterieurs kann auf Kanada, fiir spezielle
Anpaarungen hinsichtlich Milch auf die Niederlande zuriickgegriffen werden. Auch fiir ein
kombiniertes Zuchtziel sollte bei der Selektion der Bullenmiitter in Zukunft in Deutschland
starker der ZW des Vaters in den Produktionsmerkmalen beachtet werden, da sich ansonsten

im internationalen Vergleich zu grof3e Defizite ergeben.
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In Zukunft wird eine stirkere Gewichtung der funktionalen Merkmale im Gesamtzuchtwert
Exterieur erfolgen bzw. die funktionalen Merkmale als Indikatoren zur genaueren Vorher-
sage des Zuchtwertes fiir funktionale Nutzungsdauer herangezogen werden. Unter diesen
Gegebenheiten wird die deutsche Holsteinpopulation international konkurrieren kénnen. Das

Marketingkonzept der deutschen Zuchtverbiande sollte schon jetzt in diese Richtung ausgelegt

sein.

34 Untersuchungen zur Varianzstruktur von Produktionsmerkmalen
in deutschen Zuchtverbandsgebieten

34.1 Material und Methode

Das Datenmaterial von 4 Zuchtverbidnden aus den Alten und zwei Zuchtverbidnden aus den
Neuen Bundesldndern fiir die im Rahmen dieses Kapitels durchgefiihrten Untersuchungen
wurde vom VIT zur Verfiigung gestellt. Es handelt sich dabei um Laktationsleistungen
(Milch-kg, Fett-kg, Eiweill-kg) fiir schwarzbunte und rotbunte Kiithe mit Zuchtwerten fiir die
Produktionsmerkmale, die in den Jahren 1997 bis 1999 in den ersten drei Laktationen eine
Kalbung hatten. Diese Untersuchung konzentrierte sich auf Erstlaktationsleistungen der Rasse
Holstein-Schwarzbunt, d.h. es wurden jene Betriebe im Datenmaterial belassen, die einen
Schwarzbuntanteil von mindestens 80% in ihren Herden haben. Die Datenaufbereitung
beschrinkte sich darauf, zu priifen, ob die Erstlaktation in mehr als 250 Melktagen erbracht
wurde. Weitere Plausibilitatspriifungen, z.B. hinsichtlich einer Mindestleistung, wurden nicht
gestellt. Samtliche Aufbereitungsschritte wurden mit dem Programmpaket SAS 6./2 auf
verschiedenen Workstations der Gesellschaft fiir wissenschaftliche Datenverarbeitung

Gottingen (GWDG) durchgefiihrt.

Um nicht nur die Varianzstruktur zwischen den Zuchtverbidnden, sondern auch innerhalb
dieser vergleichen zu konnen, erfolgten zwei weitere Einteilungen. Zum einen exemplarisch
fiir einen Verband aus den Alten und einen Verband aus den Neuen Bundeslindern eine

Stratifizierung nach der Grée des Herdenkalbejahres (HKJ), zum anderen eine Unterteilung
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nach der Standardabweichung innerhalb Herdenkalbejahr (HKJ-SD). Da sich das Daten-
material tber drei Jahre erstreckt, erfolgte die Zuordnung nach diesen beiden
StratifizierungsgroBBen entsprechend der Parameter des Kalbejahres 1999. D.h. wenn der
Betrieb im Kalbejahr 1999 einer entsprechenden Kategorie zugeordnet wurde, so galt diese
Zuordnung auch fuir die beiden anderen Kalbejahre. Als Kalbejahr wurde der Zeitraum vom
1. Januar bis zum 31. Dezember des jeweiligen Jahres gewdhlt. Fiir die Einteilung nach
Herdenkalbejahr-Standardabweichungsklassen wurde die Streuung im Merkmal Milch-kg
gewdhlt.  Detaillierte ~ Auswertungen  zur  Streuung der  Laktationsleistungen  der
Produktionsmerkmale innerhalb Herdenkalbejahr folgen im Kapitel 3.5.1. Tabelle 17 gibt
einen Uberblick iiber die statistischen Parameter des Datenmaterials fiir die einzelnen durch-

zufiihrenden Schéitzliufe.

Tabelle 17: Anzahl der Kiihe (n), Mittelwerte & ) und Standardabweichungen (s) fiir
die Merkmale Milch-, Fett,- und Eiwei3-kg in der ersten Laktation

Milch-kg Fett-kg | Eiweil}-kg
n X s X s X s

WEST-1 43926 | 6624 1318 (273 53,6 | 219 43,7
WEST-2 132973 | 6911 1333|284 53,9 | 228 43,9
WEST-3 82903 | 6939 1307|294 53,9 | 233 43,9
WEST-4 63064 | 6767 1249|289 52,6 | 225 41,6
OST-1 94335 | 6301 1376 (268 53,3 | 216 443
OST-2 77550 | 6560 1345 (274 53,1 | 225 443
OST-1 (< 30 Kiihe / HKJ) 9633 | 6234 1292|264 52,5 | 212 422
OST-1 (>30 Kiihe - < 100 Kithe / HKJ) 44772 | 6132 1312 (262 51,7 | 212 43,2
OST-1 (>100 Kiihe / HKJ) 39930 | 6517 1436 [276 54,3 | 223 45,1
WEST-3 (< 15 Kiihe / HKJ) 66524 | 6900 1296 (293 54,1 | 231 43,6
WEST-3 (>15 Kiihe / HKJ) 25227 | 6978 1322 {295 53,2 | 236 475
OST-1 (HKJ-SD <900 kg) 7428 | 5632 1122 1240 47,7 | 189 37,9
OST-1 (HKJ-SD >900 - <1500 kg) 75104 | 6252 1280 | 266 50,4 | 215 41,1
OST-1 (HKJ-SD >1500 kg) 10230 | 7202 1760 [ 299 62,8 | 246 54,1
WEST-3 (HKJ-SD <900 kg) 25542 | 6719 1197 [ 286 51,5 | 224 40,8
WEST-3 (HKJ-SD >900 - <1500 kg) 42479 | 7103 1326 | 301 53,6 | 240 44,0
WEST-3 (HKJ-SD >1500 kg) 3663 | 7505 1528 | 315 57,0 | 254 49,5
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Die Schitzung der Varianzkomponenten fiir die einzelnen Regionen bzw. Subklassen
innerhalb Regionen erfolgte ausschlieBlich fir das Merkmal EiweiB-kg nach einem

Einmerkmalstiermodell. Der Analyse lag folgendes statistisches Modell zugrunde:

Yix= W+ HKJ; +Sj+ ax + EKA + MTG + ejj

Yix : 1ijk-te Beobachtung des Einzeltieres

HKJ; : fixer Effekt des i-ten Herdenkalbejahres

S; ¢ fixer Effekt der j-ten Saisonklasse (Monatsklassen, j = 1,2,3)
ax :zufilliger additiver Effekt des k-ten Tieres

EKA : Kovariable Erstkalbealter

MTG: Kovariable Melktage

eijk . zufélliger Restfehler

Die genetischen Parameter dieser univariaten Laufe wurden mittels der REML-Methode

(Tiermodell) mit dem Programmpaket VCE, Version 4.2.5 (GROENEVELD, 1998) geschétzt.

Bivariate Rechenliufe
Zur direkten Schiatzung der genetischen Korrelationen zwischen der Eiweilmenge in zwei
Regionen wurde ein Zweimerkmalsmodell mit EiweiB-kggregiona als erstes Merkmal und

EiweiB-kgregions als zweites Merkmal verwendet.

Das statistische Modell entspricht den univariaten Rechenldufen. Samtliche Rechenldufe zur
Bestimmung der genetischen Korrelationen wurden sowohl mit dem Programmpaket VCE
4.2.5 (GROENEVELD, 1998) als auch dem Programmpaket MTDFREML (BOLDMAN et al.,
1995) durchgefiihrt. Das Programm MTDFREML bietet im Gegensatz zu VCE die
Moglichkeit, bei einer Parameterschdtzung Konvergenzkriterien, Startwerte fiir Varianzanteile
und die Anzahl Iterationsrunden festzulegen. Zusitzlich erlaubt es, Varianz- und Kovarian-
zanteile wihrend einer Parameterschidtzung zu fixieren. Hierdurch wird ein Vergleich der
Likelihood-Werte mit und ohne Fixierung der Kovarianzen und damit die Priifung der
Signifikanz der genetischen Korrelationen wenigstens approximativ ermoglicht (VAN VLECK

et al., 2000).
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Zuchtwertschéiitzung

An dem vollstindigen Datenmaterial eines Verbandes aus den Alten (WEST-1) und eines
Verbandes aus den Neuen Bundeslindern (OST-1) wurden mit den genetischen Parametern
aus den zuvor ermittelten univariaten und bivariatenen Rechenldufen die Auswirkung auf
Zuchtwerte von Bullen und Kithen untersucht. Die Berechnung der Zuchtwerte erfolgte mit
dem Programmpaket PEST (GROENEVELD, 1990).

Hierbei galt es, die Ergebnisse von drei verschiedenen Ansdtzen zu vergleichen.
Referenzsituation war eine gemeinsame Zuchtwertschdtzung fiir alle Tiere aus Verband
WEST-1 und Verband OST-1 mit gemeinsamen Varianzkomponenten. In der zweiten
Situation wurden die fiir den jeweiligen Verband geltenden korrekten Restvarianzen in das
BLUP-Gleichungssystem eingesetzt. In einem Zweimerkmalsmodell, in dem das Merkmal
Eiweifl-kg in den Alten Bundesléndern als Merkmal A und in den Neuen Bundesldndern als
Merkmal B definiert wurde, konnte neben den korrekten Restvarianzen mit den korrekten

additiv-genetischen Varianzen gearbeitet werden.

Ein Vergleich der Ergebnisse der verschiedenen Varianten wurde anhand der
Rangverschiebungen in Toplisten fur Bullen und Kiihe mittels der Prozedur SAS 6.12 unter
dem Betriebssystem Unix durchgefiihrit. Zur Zuordnung von Bullen nach bestimmten
Kfriterien diente die Bullendatei des VIT der ZWS von November 2000.

3.4.2 Ergebnisse

3.4.2.1 Univariate Rechenliufe

Erginzt wurden die Ergebnisse der Varianzkomponentenschitzung stratifiziert nach Zucht-
verbanden fir das Merkmal Eiwei-kg (Tabelle 18) um die Rohvarianz innerhalb der

Verbinde (Gzp_mh), das Verhiltnis der Gesamtvarianz aus der Varianzkomponentenschitzung
zur Rohvarianz (6%p/6%p.ron) und die mittlere Varianz innerhalb Herdenkalbejahr (x der HKJ-

SD?).
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Tabelle 18:  Varianzkomponentenschitzung fiir einzelne Zuchtverbandsgebiete

(Merkmal: EiweiB-kg)

WEST-1 WEST-2 WEST-3 WEST-4  OST-1 OST-2
6°A 3454 351,9 303,3 300,1 348,1 322,5
o’ 504,2 5478 573.4 464,5 809,7 775,5
o%p 849,6 899,7 876,7 764.6 1157,8 1098,0
h? 0,41 0,39 0,35 0,39 0,30 0,29
s.e.n2 0,016 0,009 0,012 0,014 0,017 0,014
O%poroh 1909,7 1927,2 1927,2 1730,6 1962,5 1962,5
O7p/C%p-ron (%) 44,5 46,7 45,5 44,2 59,0 55,9
X d. HKJ-SD? 882,1 954,8 936,4 858,5 1232,0 1156,0

Die aufgefiihrte Rohvarianz (0%pron) ist in allen Gebieten recht einheitlich. Eine Ausnahme
bildet lediglich WEST-4 mit einer deutlich geringeren Rohvarianz. Auch die additiv-
genetische Varianz (6%), die Restvarianz (6g) und demzufolge auch die phinotypische
Varianz (67p) liegt in der Region WEST-4 auf niedrigerem Niveau. Die additiv-genetischen
Varianzen (6°4) sind zwischen den Regionen nicht deutlich verschieden. GroBe Unterschiede
zwischen den Gebieten zeigen sich in der Restvarianz (GZE). Diese ist in den
Verbandsgebieten der Neuen Bundesldnder, also OST-1 und OST-2, gegeniiber den

Verbianden aus den Alten Bundesldndern um den Faktor 1,5 bzw. 1,6 erhoht.

Die Giite des verwendeten Modells kann durch den Quotienten der geschitzten phéno-
typischen Varianz zur Rohvarianz (GZP/Gzp_roh) ausgedriickt werden. Dieser Quotient liegt
derzeit fiir OST-2 und OST-1 bei 55,9% bzw. 59%, d.h. 41% bzw. 44% der rohen Varianz
werden durch das Modell erklért. In den Regionen der Alten Bundesldnder liegt der Quotient
im Bereich von 44,2% (WEST-4) bis 46,7% (WEST-2), somit werden ca. 55% der Roh-
varianz durch das Modell erklédrt. Die Griinde dafiir sind in der Heterogenitdt der Herden in
den Neuen Bundeslindern zu finden. Die mittlere Varianz fiir Eiwei-kg innerhalb
Herdenkalbejahr (x d. HKJ-SD?) ist im Gebiet von OST-1 und OST-2 um 300 kg” héher als
in den Gebieten der Alten Bundesldnder. Additiv-genetische Varianzen in der gleichen
GroBenordnung, aber deutlich erhohte Restvarianzen in den beiden Verbandsgebieten der
Neuen Bundesldnder haben zur Folge, dass die Heritabilititen in eben diesen beiden

Verbianden um ca. 25% unter dem Niveau in den Alten Bundesldandern liegen.
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Stratifiziert man die Daten zur Varianzkomponentenschitzung nach der Varianz innerhalb
Herden (Tabelle 19), so steigen erwartungsgeméill auch die Varianzkomponenten mit dieser
Stratifizierung an. Dies gilt aber fiir Restvarianzen und additiv-genetische Varianzen fiir den
Verband aus den Alten Bundeslindern (WEST-3) und den Verband aus den Neuen
Bundeslidndern (OST-1) in unterschiedlicher Weise. Wéhrend fir WEST-3 verglichen mit
OST-1 die additiv-genetische Komponente moderat ansteigt, sich aber ein starker Anstieg der
Restvarianz bemerkbar macht, steigt fiir OST-1 durch alle Stufen insbesondere die additiv-
genetische Komponente. Die additiv-genetische Varianz im Gebiet WEST-3 steigt von der
zweiten Stufe (900 kg< x d. HKJ-SD < 1500 kg) zur dritten Stufe (x d. HKJ-SD >1500 kg )
um den Faktor 1,9; im Gebiet OST-1 wird der Faktor 2,8 erreicht. Dies hat zur Folge, dass die
Heritabilitdt von der zweiten zur dritten Stufe im Gebiet OST-1 um 15 Prozentpunkte steigt,

im Gebiet WEST-3 dagegen nur um 10 Prozentpunkte.

Tabelle 19: Varianzkomponentenschitzung innerhalb Zuchtverbandsgebiet stratifiziert

nach HKJ-Standardabweichungsklassen fiir das Merkmal EiweiB3-kg

HKJ-Standardabweichungsklassen

WEST-3 OST-1
<900 >900-  >1500 <900 > 900 - > 1500

<1500 <1500
0% 219,7 373,9 697,8 97,3 298.9 828,4
o’k 4499 619,6 762,0 4853 800,1 1135,6
o%p 669,6 993,5 14598 582,6 1099,0 1964,0
h? 0,33 0,38 0,48 0,17 0,27 0,42
s.e.n2 0,019 0,015 0,050 0,028 0,014 0,041
0”Proh 1664,6 1936,0  2450,2 1444.0 1689,2 2926,8
67/ p-ron (%) 40,2 51,3 59,5 40,3 65,1 67,1

Die Stratifizierung nach der Grofe der Herdenkalbejahre fiir Betriebe aus dem Gebiet
WEST-3 und OST-1 zeigen dhnliche Tendenzen fiir beide Regionen, allerdings unterschied-
lich stark ausgepragt (Tabelle 20).
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Tabelle 20:  Varianzkomponentenschitzung innerhalb Zuchtverbandsgebiet stratifiziert

nach der Anzahl Kiihe innerhalb Herdenkalbejahr fiir das Merkmal Eiweil3-kg

Anzahl Kiihe innerhalb HKJ
OST-1 WEST-3
<30 > 30 - > 100 <15 > 15
<100
o7 291,8 263,2 419,7 307,9 328,3
o’k 638,5 811,6 866,7 526,0 619,5
o’p 930,3 1074,8 1286,4 833,9 947,8
h? 0,31 0,25 0,32 0,37 0,35
s.e.p2 0,037 0,017 0,022 0,014 0,017
O%p-ron 1780,8 1874,8 1883,8 1909,9 1980,3
O2p/G%p-ron (%) 52,2 57,3 68,3 43,7 47,9

In den groBen Herden von OST-1 (> 100 Farsen / HKJ) ist neben einen Anstieg der
Restvarianz eine deutliche Zunahme der additiv-genetischen Varianz zu beobachten, d.h. die
additiv-genetische Varianz steigt von der zweiten auf die dritte Stufe um 156,5 kg*. Dem-
gegeniiber ist die Zunahme der additiv-genetischen Varianz von 307,9 kg” auf 328,3 kg” im
Gebiet WEST-3 als duferst marginal zu bezeichnen. Allerdings sind aufgrund der Struktur
des Datenmaterials nicht die gleichen Stratifizierungsgrenzen zu ziehen, wie dies in den

Neuen Bundesldandern moglich ist.

Da die additiv-genetische Varianz iiberproportional stirker ansteigt als die Restvarianz, steigt
die Heritabilitdt von den mittleren HerdengréBen zu den absoluten GroBbetrieben in OST-1
von 0,25 auf 0,32. Im Gebiet WEST-3 bleibt die Heritabilitit unbeecinflusst von der
Stratifizierung, da additiv-genetische Varianz und Restvarianz in etwa um den gleichen
Faktor (1,07 bzw. 1,18) zunehmen. In diesen groen Herden aus OST-1, mit mehr als 100
Féarsen je Herdenkalbejahr, werden nur 31,7% der rohen Varianz durch das Modell der
Varianzkomponentenschétzung erklért. In eben diesen Herden in den Neuen Bundesldandern

ist auch die mittlere Varianz innerhalb Herdenkalbejahr mit 1206,6 kg am groften.

Fir das Merkmal Fett-kg auf Basis der Laktationsdaten gelten dhnliche Tendenzen
(Anhangstabellen 47 — 43).
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3.4.2.2 Multivariate Rechenliufe

Zur Schitzung der genetischen Parameter im Merkmal Eiweil3-kg zwischen zwei Regionen
zur Bestimmung etwaiger Genotyp-Umwelt-Interaktionen wurden sowohl mit VCE als auch

mit MTDFREML acht verschiedene Rechenldufe gestartet (Tabelle 21).

Nachdem dies fiir das gesamte Datenmaterial zweier Ostverbénde, zweier Westverbdande bzw.
eines Ost- und eines Westverbandes erfolgte, wurde der Verband OST-1 nach der Anzahl
Férsen innerhalb HKJ stratifiziert und die genetischen Korrelationen zum Verband WEST-1
berechnet. Mit jeweils 15 bis 60 Firsen je HKJ wurden im sechsten Rechenlauf gleiche
Betriebsstrukturen fiir den Verband aus den Alten und den Verband aus den Neuen
Bundeslédndern geschaffen. SchlieBlich erfolgte die Korrelationsberechnung innerhalb des
Ostverbandes, wobei Eiweil3-kg in kleinen Herden (< 50 Férsen je HKJ) als Merkmal A und
in groferen Herden (= 150 Férsen je HKJ) als Merkmal B definiert wurde. Dieser Rechenlauf
wurde wiederholt, allerdings unter Eliminierung der Testbullentochter. Durch Eliminierung
der Testbullentdchter sollten die genetischen Verkniipfungen zwischen kleinen und groB3en
Herden in OST-1 analog zu den bivariaten Rechldufen mit WEST- und OST- Datenmaterial
auf den Wiedereinsatzbullen beruhen, um eine bessere Vergleichbarkeit der Ergebnisse zu

gewihrleisten

Tabelle 21: Datenstruktur fiir die bivariaten Rechenldufe

Regionen Anzahl Firsen gemein- @ Tochterzahl
same d. gem. Viiter
A B Region A Region B | Viter | Region A Region B
WEST-1 x WEST-2 43926 132972 570 39 138
OST-2 x OST-1 77550 94335 885 63 75
WEST-1 x OST-1 43926 94335 586 51 91
WEST-1 X OST-1='00Fasen | 43926 53094 373 64 79
WEST-1 X OST-1="0Fsen | 43926 34521 292 68 65
WEST-1 x OST-1 21186 16407 368 32 28
(je 15 bis 60 Farsen / HKJ)
OST-150Fmen x  QgT-1> 120 Fmsen | 13773 34521 588 21 55
OST-1=20Fsen - x QST-1> 10 Fmsen | 12357 29602 400 28 71
(ohne Testbullentochter)
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Die Schitzung der genetischen Korrelationen beruht, bedingt durch die Strukturen in der
Milchrinderzucht, hauptsidchlich auf der Beziehung zwischen viterlichen Halbgeschwister-
gruppen. Die Genauigkeit hingt stark von der Anzahl Viter in beiden Regionen und der
Anzahl Nachkommen pro Vater ab. Zur genaueren Charakterisierung der Viter wurden fiir
jeden Rechenlauf die gemeinsamen Viter nach Importbullen (Import), Wiedereinsatzbullen
mit deutschen Testeinsatz (WE), Testbullen (TB) und Deckbullen (DB) unterteilt und
Kennzahlen der Tochter berechnet. In den Tabellen 22a und 22b wird speziell die genetische
Verkniipfung zwischen Regionen fiir das gesamte Datenmaterial WEST-1 und OST-1 sowie
innerhalb OST-1 mit kleinen und groBen Herden betrachtet. Die genetische Verkniipfung
zwischen den Regionen, stratifiziert nach Viterkategorien, ist fiir die iibrigen Rechenldufe in

den Anhangstabellen A4-A8 wiederzufinden.

Zur genetischen Verkniipfung zwischen den Regionen innerhalb Deutschlands tragen im
wesentlichen die deutschen Wiedereinsatzbullen bei, gefolgt von den Importbullen. Es gibt
insgesamt 249 Wiedereinsatzbullen, die sowohl Tochter im Verband der Alten als auch im
Verband der Neuen Bundesldander haben. Dabei stellen die Wiedereinsatzbullen ca. 2/3 aller
Tochter der gemeinsamen Bullen im Verband WEST-1, im Verband OST-1 gar 4/5 aller
Tochter. Es gibt zwar insgesamt 119 Testbullen mit Tochtern in beiden Gebieten, deren
Tochterzahlen sind allerdings als gering zu bezeichnen, insbesondere in der Region OST-1
mit insgesamt nur 243 Tochtern und durchschnittlich 2 Tochtern je Testbulle. Bei den
gemeinsamen Testbullen handelt es sich ausschlieBlich um solche, die ihren Testeinsatz im
Verband WEST-1 absolviert haben. Erwartungsgemil tragen die Deckbullen am geringsten

zu den gemeinsamen Vitern bei.

Tabelle 22a: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf WEST-
1 x OST-1 mit Kennzahlen ihrer Téchter

Anzahl Téchter
Viiter WEST-1 OST-1
N %) MIN MAX Y %) MIN MAX Y
alle 586 51 1 1889 30139 91 1 4878 53065
Import 137 32 1 519 4406 78 1 1669 10632
WE 249 81 1 1889 20148 169 1 4878 42033
TB 119 42 1 108 4994 2 1 10 243
DB 81 7 1 38 591 2 1 30 157
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Tabelle 22b: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf OST-1
(£ 50 Féarsen/HKJ) x OST-1 (= 150 Farsen/HKJ) mit Kennzahlen ihrer Tochter

Anzahl Tochter
Viiter OST-1: £50 Férsen / HKJ OST-1: 2150 Firsen / HKJ
N %) MIN MAX Y (%) MIN MAX Y
alle 588 21 1 617 12239 56 1 1722 32818
Import 140 21 1 304 2905 55 1 681 7652
WE 231 35 1 617 7981 86 1 1722 19959
TB 188 6 1 19 1102 24 1 66 4497
DB 28 4 1 23 113 8 1 49 226

Die genetische Verkniipfung zwischen kleinen und groBen Betrieben innerhalb des
Zuchtgebietes OST-1 wird ebenfalls stark durch die Wiedereinsatzbullen bestimmit.
Allerdings stellt sich nun eine bessere Verkniipfung tiber die Testbullen dar, da in diesem Fall
die Region A und die Region B zu jenem Gebiet gehort, innerhalb dessen der Testeinsatz der
gleichen Bullen durchgefiihrt wird. Die Gesamtzahl der Tochter der gemeinsamen Testbullen

betrdgt in Region A 1102, in Region B 4497.

Die Schitzung der additiv genetischen Varianzen und der Restvarianzen im Merkmal 305-
Tage-Eiwei3-kg fiir einzelne Zuchtverbandsgebiete in der bivariaten Analyse (Tabelle 23),
und daraus resultierend die Heritabilititen entsprechen den Ergebnissen der zuvor
durchgefiihrten univariaten Analysen. Die additiv-genetischen Varianzen fiir die hier bertick-
sichtigten vier Zuchtverbinde liegen auf etwa gleichem Niveau von 323,6 kg® (OST-2) bis
342,4 kg® (WEST-2), aber die Restvarianzen liegen in OST-1 (825,0 kg®) und OST-2 (774,6
kgz) auf deutlich hoherem Niveau als in WEST-1 (520,3 kgz) und WEST-2 (555,3 kg3).

Stratifiziert man die Daten innerhalb Verband OST-1 nach der Grofle des HKJ, so ist damit
ein Anstieg der Varianzkomponenten verbunden. Da die additiv-genetischen Varianzen
starker ansteigen als die Restvarianzen, erhoht sich die Heritabilitdt gegeniiber der Aus-
gangssituation von 0,30 auf 0,33; dies gilt sowohl fiir die Restriktion mit mindestens 100
Farsen je HKJ als auch die mit mindestens 150 Farsen je HKJ. Kleinere Betriebe in den
Neuen Bundesldndern (OST-1, 15 bis 60 Firsen je HKJ) weisen eine geringere Heritabilitét
auf (h” = 0,27). In den noch kleineren Betrieben in Region OST-1 (< 50 Firsen / HKJ) ist die

additiv-genetische Varianz und auch die Heritabilitit am grofften. Nur geringfiigige

69



Unterschiede in den geschitzten Varianzkomponenten ergeben sich, wenn aus dem Schétzlauf
mit kleinen und grofen Herden des Verbandes OST-1 die Testbullentdchter eliminiert

werden.

Tabelle 23:  Ergebnisse der Varianzkomponentenschitzung aus der bivariaten Analyse fiir

das Merkmal 305-Tage-Eiweif3-kg

Regionen OA2 Or’ h’

A B Reg. Reg. Reg. Reg. |Reg. Reg.

A B A B A B

WEST-1 x WEST-2 324,8 3424 | 5203 5553 [0,39 0,38

OST-2 x OST-1 323,6 3286 | 7746 8250 |029 0,30

WEST-1 x OST-1 3382 3419 | 510,1 8143 | 040 0,30

WEST-1 X QST-12!00Fasen | 3457 4044 | 504,9 8259 | 041 0,33

WEST-1 X OST-12130Frsen | 3441 4263 | 5056  851,6 | 041 0,33

WEST-1 x OST-1 3273 2733 | 601,8 7525 | 035 027
(je 15 bis 60 Farsen / HKJ)

OST-1530Fmsen  y gT-1=130Fmen | 3339 4419 | 6540 8356 | 034 034

OST-150Fdsen  y QgT-12130Fdsen | 3249 4490 | 6522 8299 | 0,33 0,35
(ohne Testbullentdchter)

In einem Zweimerkmalsmodell mit Eiwei-kgregiona als erstes Merkmal und EiweiB-kgregions
als zweites Merkmal kann es kein Tier geben, das eine Leistung in beiden Regionen aufweist.
Deshalb kénnen Kovarianzen und Korrelationen zwischen Resteffekten (rg) nicht geschitzt
werden. Die genetischen Korrelationen (r,) zwischen den einzelnen Regionen, der Standard-
fehler der Schitzung (s.e. ry) sowie die — 2Log Likelihood-Werte mit und ohne Fixierung der

Kovarianzen sind in Tabelle 24 dargestellt.

Die genetischen Korrelationen im Merkmal Eiweill-kg zwischen den vollstindigen
Datensidtzen innerhalb der Alten Bundeslinder (WEST-1 x WEST-2) bzw. der Neuen
Bundesldnder (OST-1 x OST-2) liegen mit 0,99 bzw. 0,96 im erwartet hohen Bereich. Nur
geringfiigig niedriger (0,95) ist die genetische Korrelation fiir dieses Merkmal zwischen dem

Verbandsgebiet WEST-1 und dem Verbandsgebiet OST-1.
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Tabelle 24:  Schitzwerte fiir die genetischen Korrelationen zwischen Regionen im Merkmal

305-Tage-EiweiB-kg

-2 Log L

A B Iy s.e. Iy Konvergenz  Mit Fixierung
WEST-1 x WEST-2 0,99 | 0,007 1292728 1292728
OST-2 x OST-1 0,96 | 0,014 1357210 1357216
WEST-1 x OST-1 0,95 0,011 1066963 1066985
WEST-1 X OST-12'%0Fmsen 1092 10,020 744751 744777
WEST-1 X OST-1*!0Fsen 1 088 10,033 597197 597230
WEST-1 x OST-1 0,96 | 0,025 287000 287002

(je 15 bis 60 Farsen / HKJ)

OST-1=0Fmen  x QgT-1=120Fmen | 998 | 0,012 383844 383845
OST_IS 50 Férsen X OST_IZ 150 Féarsen 0,98 0’012

(ohne Testbullentdchter)

Es ist eine Tendenz hin zu niedrigeren genetischen Korrelationen festzustellen, wenn das
Datenmaterial innerhalb OST-1 nach Herdengr6Ben stratifiziert und die Beziehung dieser
grolen Herden aus Region OST-1 (= 100 Farsen / HKJ bzw. = 150 Firsen / HKJ) zum
gesamten Gebiet WEST-1 betrachtet wird. Die genetischen Korrelationen sinken von 0,95
(gesamte Region) {iber 0,92 (= 100 Férsen / HKJ) bis auf 0,88 (= 150 Farsen / HKJ). Werden
gleiche Betriebsstrukturen fiir WEST-1 und OST-1 mit 15 bis 60 Férsen je HKJ kreiert, so

steigen die genetischen Korrelationen auf 0,96.

Der Betriebsgrofleneffekt bestétigt sich nicht, wenn genetische Korrelationen zwischen
kleinen (£ 50 Férsen / HKJ) und groflen (= 150 Farsen je HKJ) Betrieben innerhalb des
Gebietes OST-1 berechnet werden; es wird mit 0,98 das gleiche hohe Niveau erreicht wie
zwischen OST-1 und OST-2. Die Eliminierung der Testbullentdchter hat keine Auswirkungen
auf die Ergebnisse. Die —2 Log-Likelihood-Werte fiir die Schétzlaufe der vollstindigen
Datenmaterialien mit und ohne Fixierung der Kovarianzen sind nahezu identisch. Sie
differieren aber doch stdrker voneinander, wenn im Datenmaterial OST-1 nur die groRen

Herden beriicksichtigt werden.
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3.4.2.3 Zuchtwertschiitzung

Zuchtwerte fiir das Merkmal Eiweif-kg wurden sowohl fiir Kiithe aus den Verbandsgebieten
WEST-1 und OST-1 als auch fiir Bullen, die in einer dieser Regionen ihren Testeinsatz

absolviert hatten, geschétzt und analysiert.

Im ersten Schitzlauf wurden gleiche genetische Parameter fiir alle Tiere unterstellt, d.h. eine
additiv-genetische Varianz von 340 kg® und eine Restvarianz von 650 kg”. Die Zuchtwerte
dieses Schitzlaufs dienten als Referenzwerte zum Vergleich mit den Ergebnissen der
Zuchtwertschédtzung, die auf den zuvor geschitzten korrekten Restvarianzen basierten. Fiir
das Zuchtgebiet WEST-1 wurde eine Restvarianz von og” = 500 kg” und fiir das Zuchtgebiet
OST-1 eine Restvarianz von og> = 800 kg” in das BLUP-Gleichungssystem eingesetzt. Im
Mehrmerkmalsmodell erhielten die Tiere einen Zuchtwert fiir Eiweil-kg in Region WEST-1
und einen Zuchtwert fiir Eiweil3-kg in Region OST-1.

In Tabelle 25 ist dargestellt, welche Rangverschiebungen sich fiir Bullen der Geburts-
jahrgénge 1992 bis 1995 mit einem Testeinsatz in Region OST-1 oder Region WEST-1 in
Toplisten ergeben, wenn die fiir das jeweilige Gebiet geltenden korrekten Restvarianzen
berticksichtigt werden. Hierbei wird der Zuchtwert mit einheitlichen Varianzkomponenten als
ZW1 und mit verschiedenen Restvarianzen als ZW2 definiert. Die Ergebnisse der Rang-

verschiebungen in fiinf Toplisten fiir Kiihe aus diesen Regionen zeigt Tabelle 26.

Tabelle 25: Analyse der Toplisten nach ZW-Eiweill-kg fiir 237 Bullen der
Zuchtverbande OST-1 und WEST-1; (Erlauterungen im Text)
Rangverschiebungen
Bullen in beiden (ZW,) (ZW>)

Toplisten grofite von Platz... nach Platz...

Top-10 9 1 10 11

Top-20 19 4 23 19

Top-30 29 3 31 28

Top-40 38 7 37 44

Top-50 47 12 57 45
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Tabelle 26:  Analyse der Toplisten nach ZW-Eiweill-kg fiir 138261 Férsen der
Zuchtverbidnde OST-1 und WEST-1; (Erlduterungen im Text)

Rangverschiebungen
Kiihe in beiden (ZW)) (ZW>)
Toplisten grofite von Platz... nach Platz...
Top-10 6 42 73 31
Top-20 14 55 78 13
Top-50 28 119 157 38
Top-100 76 257 310 73
Top-500 400 1016 1487 471

Werden mit den fiir den jeweiligen Verband tatséchlich vorliegenden Restvarianzen Zucht-
werte geschétzt, so sind die Auswirkungen auf die Rangverschiebungen in den Toplisten von
Bullen gering, wihrend bei den Kiihen stirkere Anfilligkeiten auf Anderungen im Modell der
Zuchtwertschidtzung festzustellen sind. 94% aller Bullen sind in beiden Top-50-Listen
vertreten, wihrend es bei den Kiithen nur 56% sind. Insbesondere einzelne Kiithe kénnen stark
betroffen sein, die groBite Rangverschiebung einer Kuh in diesen distinkten Toplisten betragt
von der einen zur anderen Variante 1016 Rangplédtze. Bei den Bullen sind die maximalen

Rangverschiebungen als unerheblich zu bezeichnen.

Diese Toplistenanalyse fiir Bullen aus Region WEST-1 und Region OST-1 wurde auch
anhand der geschitzten Zuchtwerte mit dem Mehrmerkmalsmodell durchgefiihrt (Tabelle 27).
Jeder Bulle erhilt einen geschitzten Zuchtwert auf der Basis von Region West-1 (ZWwgsr-1)
und einen Zuchtwert auf der Basis von Region OST-1 (ZWosr-1), auch wenn er in einer dieser

Regionen keine Tochter hat.

Die Anzahl der Bullen in beiden Toplisten variiert von 85% (Top-20) bis zu 90 % (Top-10
und Top-40). Dennoch gibt es vereinzelt Bullen, die nach ihrem ZWqgr.; deutlich schlechter
rangiert sind als nach threm ZWygsr 1. Ein Bulle, der sich in der Top-30-Liste fiir WEST-1
auf Platz 25 befindet, ist nach seinem Zuchtwert in Region OST-1 nur auf Platz 41 rangiert.
Die maximale Differenz eines Top-40- und eines Top-50-Bullen aus WEST-1 zu seiner OST-

1-Rangierung betrigt 32 Plitze
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Tabelle 27: Analyse der Toplisten nach ZW-Eiweil-kg fiir 237 Bullen der
Zuchtverbinde OST-1 und WEST-1 fiir die Basen beider Regionen;

(Mehrmerkmalsmodell)
Rangverschiebungen
Bullen in beiden (ZWwgst-1) (ZWost-1)
Toplisten grofite von Platz... nach Platz...
Top-10 9 1 10 11
Top-20 17 7 20 27
Top-30 27 16 25 41
Top-40 36 32 36 68
Top-50 44 32 36 68
3.4.3 Diskussion

Die Ergebnisse der Varianzkomponentenschdtzung mit einem Laktationsmodell zeigen
deutlich erhohte Restvarianzen in den Zuchtverbandsgebieten der Neuen Bundesldnder. Bei
gleichen additiv-genetischen Varianzen fiithrt dies zu Heritabilititen in diesen beiden
Regionen, die gegeniiber den Gebieten aus den Alten Bundesldndern um ca. 25% reduziert

sind.

Aufgrund dieser Ergebnisse wurde die Notwendigkeit fiir anschlieBende Analysen erkannt
und Schritte zur Varianzkomponentenschitzung fiir das Merkmal Eiweil3-kg auf der Basis
eines Testtagsmodells eingeleitet. Das Datenmaterial umfasste auch hier sémtliche Kiihe der
Rasse Holstein, die im Zeitraum vom 1.1.1997 bis zum 31.12.1999 in den ersten drei
Laktationen eine Kalbung hatten. Die Erweiterung des Datenmaterials bestand lediglich darin,
dass nicht nur die Herdbuchkiihe, sondern samtliche Kiihe aus allen 14 deutschen Verbands-
gebieten, die der Milchleistungspriifung (MLP) angeschlossen sind, beriicksichtigt wurden.
Eine Gegentiberstellung der Ergebnisse der Varianzkomponentenschitzung mit dem Test-
tagsmodell (SWALVE et al., 2001) mit denen des Laktationsmodells zeigt fiir die sechs Ver-
bandsgebiete vergleichbare Ergebnisse. Diese Vergleichbarkeit der Ergebnisse ist darin
begriindet, dass auch die Varianzkomponentenschitzung mit einem Testtagsmodell zu
additiv-genetischen Varianzen auf gleichem Niveau, aber deutlich erhdhten Restvarianzen in

den beiden Gebieten der Neuen Bundesldnder fiihrt. Die mit dem Testtagsmodell ermittelten
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Heritabilititen betragen fiir die Regionen OST-1 und OST-2 0,14 bzw. 0,16, wihrend sie fiir
die vier Regionen aus den Alten Bundesléndern in der GréBenordnung von 0,18 bis 0,19
liegen. Zuchtwertschdtzung des VIT erfolgt aber mit einem einheitlichen Satz genetischer
Parameter (VIT, 2001). Die beim VIT verwendete Heritabilitit fir EiweiB3-kg von h? = 0,248
liegt deutlich tiber den mit dem Testtagsmodell ermittelten Werten fiir die einzelnen Ver-

bandsgebiete.

DIETL (2001, unveroffentlicht, Abbildung 13) berechnet mit einem vereinfachten Modell mit
Indexkalkulationen zur Zuchtwertschédtzung und ohne Berticksichtigung der Verwandtschafts-
matrix von Bullen die Wahrscheinlichkeit fiir Verbdnde, unter bestimmten Parameter-
konstellationen eigene Bullen in Toplisten zu placieren. Er zeigt, dass Verbdnde bzgl. der
ZWS ihrer Bullen Vorteile haben, wenn die in diesen Verbdnden tatsdchlich vorliegende

Heritabilitdt grofer als die in der offiziellen Zuchtwertschitzung verwendete ist.
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Abbildung 13: Wahrscheinlichkeit (%) fiir einen Verband A mindestens 3 Bullen in eine
Topliste der GroBe 20 zu bekommen bei unterschiedlicher wahrer Heritabilitdt im Verbands-
gebiet A (n. DIETL, 2001, unveréffentlicht)

Annahmen: (Gesamttestkapazitit = 700 Bullen; Verband A testet 100 Bullen, h” in Verband A
variiert von 0,30 bis 0,40; in der ZWS wird h®= 0,30 verwendet)

VAN VLECK (1987) betrachtet die Milchleistung in zwei Regionen als zwei Merkmale, die

mit r = 1 korreliert sind. Die Heritabilitédt in Region 1 betrédgt 0,18; in Region 2 0,30. Er zeigt,
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dass der genetische Fortschritt in der Gesamtpopulation maximiert wird, wenn alle Tochter
eines Bullen ihre Leistung in der Region mit der grof3ten Heritabilitdt erbringen, ungeachtet

der Restvarianzen.

Gemadl theoretischer Arbeiten sollte bei Vorliegen von Heterogenitit im Datenmaterial zur
Zuchtwertschétzung idealerweise diese dadurch beriicksichtigt werden, dass fiir die distinkten
Subgruppen unterschiedliche Varianzkomponenten direkt in die BLUP-ZWS eingesetzt
werden. Im Programmpaket PEST zur Zuchtwertschédtzung ist es relativ einfach, mittels
Option die fiir die einzelnen Verbandsgebiete geltenden korrekten Restvarianzen in das
BLUP-Gleichungssystem einzusetzen. Allerdings zeigen die durchgefiihrten Zuchtwert-
schitzungen mit einheitlicher Varianzstruktur bzw. mit den korrekten Restvarianzen keine
groBeren Anderungen bei der Betrachtung von Toplisten fiir Bullen. Begriindet in der Theorie
des Selektionsindexes sind grofere Verschiebungen in Toplisten zu erwarten, wenn in
derartigen Analysen nur Bullen mit wenigen Tochtern beriicksichtigt werden. Wenn man 6°g
als heterogen erachtet, und dieser Parameter differenziert nach Regionen in die Zucht-
wertschitzung integriert wird, ist zu erwarten, dass hinsichtlich des Testens von Bullen fiir
eine Region mit hoher Reststreuung Nachteile in der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung bei

gleicher Tochterzahl, verglichen mit einer anderen Region, bestehen.

BoLDMAN und FREEMAN (1990) fithren ebenfalls Zuchtwertschitzungen mit und ohne
Berticksichtigung heterogener Varianzen durch. Bei beiden Varianten der Zuchtwertschétzung
werden die jeweils besten 5% von 460 Bullen selektiert. 23 Bullen sind in beiden Toplisten
enthalten, die durchschnittliche Rangverdnderung betrdgt 1,4 Plitze, die maximale 7.
BOLDMAN und FREEMAN (1990) leiten daraus ab, dass die Zuchtwertschédtzung von Bullen nur

wenig beeintrichtigt wird, wenn eine heterogene Varianzstruktur aufer acht gelassen wird.

Um der Problematik der heterogenen Varianzstruktur zu begegnen, sollten die Zucht-
organisationen einen moglichst breit gestreuten Testeinsatz ihrer Jungbullen durchfiihren,
damit von jedem Testbullen Leistungsinformationen von Tochtern aus mehreren Zucht-
verbandsgebieten fiir die nationale Zuchtwertschdtzung vorliegen. Zusétzlich zur eigenen
Intention der TopQ-Kooperation, Sperma ihrer Jungbullen grof3flichig iiber alle
Mitgliedsverbinde zu verteilen, muss ein Spermaaustausch der Jungbullen mit anderen
Zuchtorganisationen innerhalb Deutschlands praktiziert werden. Derartige Uberlegungen

werden aktuell seitens des Deutschen Holsteinverbandes (DHV) diskutiert. Hierbei gibt es
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einen konkreten Ansatz fiir einen bilateralen Spermaaustausch der Jungbullen. Dies hitte u.a.
in der Praxis die Konsequenz, dass die ZBH fiir 5% ihrer Jungbullen den Testeinsatz im
Zuchtgebiet der RPN absolvieren ldsst und umgekehrt. Als ein weiterer positiver Effekt
konnte eine bessere genetische Verkniipfung zwischen den einzelnen Verbandsgebieten

erreicht werden.

Dass die Zuchtwertschidtzung von Kiithen empfindlicher auf heterogene Varianzen reagiert als
die der Bullen, wird analog zur vorliegenden Untersuchung durch die Arbeit von BOLDMAN
und FREEMAN (1990) bestitigt. In einer Top-900-Liste nach beiden Zuchtwertschitzverfahren
sind 872 Kiihe vertreten, die maximale Rangverdnderung betrdgt 235 Pldtze. Auch in der
Simulationsstudie von GARRICK und VAN VLECK (1987) sind die Effekte nicht beriick-
sichtigter heterogener Varianzen auf die Zuchtwertschédtzung von Bullen gering, wéhrend die
Zuchtwertschédtzung von Kithen empfindlich reagiert und gravierende Verdnderungen in der

Rangierung der Kiihe auftreten.

Es wire durchaus denkbar, in der deutschen Zuchtwertschdtzung nicht nur die korrekten
Restvarianzen zu beriicksichtigen, sondern eine getrennte Zuchtwertschitzung fiir die Alten
Bundeslédnder und die Neuen Bundesldnder durchzufiihren. Dies liegt darin begriindet, dass
die Heterogenitdt der Varianzen im wesentlichen an der Einteilung Alte Bundesldander -Neue
Bundeslidnder festzumachen ist, aber innerhalb derselben durchaus Homogenitdt besteht.
Diese MaBnahme konnte jedoch weitreichende, international negative Folgen fiir die
Vermarktungsfihigkeit deutscher Bullen haben. Aufgrund der ermittelten genetischen
Korrelation zwischen den Verbdnden WEST-1 und OST-1 von r, = 0,95 ist es aber unnétig,
Leistungsauspriagungen in beiden Regionen als verschiedene Merkmale zu interpretieren und
eine getrennte Zuchtwertschitzung durchzufithren. Nach ROBERTSON (1959) besteht keine
Notwendigkeit dafiir, solange die genetischen Korrelationen iiber 0,80 liegen. Allerdings
werden in der internationalen Zuchtwertschiatzung Leistungsauspriagungen in verschiedenen
Léndern als verschiedene Merkmale interpretiert, obwohl die genetischen Korrelationen fiir
Produktionsmerkmale auf #hnlich hohem Niveau liegen (http://www.interbull.org). Eine
Ausnahme bilden lediglich Australien und Neuseeland mit ihrem vom européisch-
nordamerikanischen abweichenden Produktionssystem. CHARAGU und PETERSON (1998)
ermitteln signifikante Rangverschiebungen, wenn fiir kanadische Bullen Zuchtwerte aufgrund
kanadischer Tochterleistungen oder basierend auf Leistungsinformationen aus Neuseeland

geschitzt werden.
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Genetische Korrelationen unter 0,80 als Indiz einer etwaigen Genotyp-Umwelt-Interaktion
ermitteln COSTA et al. (1998), CIENFUEGAS-RIVAS et al. (1999) sowie COSTA et al. (2000),
wenn sie in ithren Rechenldufen das Merkmal Milch-kg des gesamten USA-Datenmaterials als
Merkmal A und in brasilianischen bzw. mexikanischen Herden mit geringerer Standard-
abweichung innerhalb Herdenkalbejahr als Merkmal B definieren. In der vorliegenden
Untersuchung ndhert sich die genetische Korrelation dem Wert von 0,80 an, wenn eine
Stratifizierung innerhalb des Ostverbandes nach HerdengroBen erfolgt. Die Problematik wire
somit nicht durch ein Mehrmerkmalsmodell mit der differenzierten Betrachtung der

Leistungsauspriagung in Alten und Neuen Bundesldndern zu 16sen.

Die Giite des in der eigenen Untersuchung verwendeten Modells der Varianzkom-
ponentenschitzung bzw. der Zuchtwertschidtzung differiert stark zwischen den Regionen aus
den Alten und den Regionen aus den Neuen Bundeslindern. In den Regionen der Neuen
Bundesldnder werden nur ca. 42% der phénotypischen Varianz durch das Modell erklart, in
den Alten Bundesliandern dagegen 55%. Hieraus muss die Schlussfolgerung gezogen werden,
dass aufgrund der derzeitigen Datengrundlage in den Neuen Bundesléndern ein Modell zur
Varianzkomponentenschéitzung nicht anndhernd so effektiv ist wie in den Alten Bundes-
landern. Die Griinde dafiir sind in der hohen Heterogenitit der Herden in den Neuen
Bundeslidndern zu finden (siehe mittlere Standardabweichung innerhalb HKJ). In den groB3en
Milchviehherden in den Neuen Bundeslindern sind eben oftmals Kiihe in der Leistungs-
spanne von 3000 kg bis 14000 kg Milch anzutreffen, die erfolgreich in unterschiedlichen
Managementgruppen gehalten werden (KOESLING, 2001). Eine Losung wére, die Zuge-
horigkeit einer Kuh an einem Kontrolltag zu einer Managementgruppe auch an den Landes-
kontrollverband und bis an das Rechenzentrum weiterzuleiten. Hier konnte diese Zuge-
horigkeit zur genaueren Codierung der Herdentesttagsgruppe verwendet werden. Es ist zu
vermuten, dass bei einem derartigen Datenmaterial das Phdnomen der iiberhohten Rest-
varianzen in den Neuen Bundesldndern nicht mehr auftreten wiirde. Durch Weitermeldung
des dreimaligen Melkens an das VIT (Dopp und REINHARDT, 2000) wird nur fiir einen Teil
der Herden die Zugehorigkeit der Kuh zu ihrer Managementgruppe erfasst. PTAK und
SCHAEFFER (1993) schlagen zur besseren Erfassung der Umwelt die Beriicksichtigung von
Managementgruppen innerhalb eines Herdentesttags vor. Dies fithrt zwar zu insgesamt
kleineren Subzellenbesetzungen in der Zuchtwertschédtzung, was aber nicht als Nachteil fiir

die ZWS aufgefasst werden muss. REINHARDT (1995) beispielsweise zeigt mit einer Analyse
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der Residuen, dass ein direkter Vergleich innerhalb Herde * Kalbejahr * Kalbesaison dem

innerhalb Region * Herdenklasse * Kalbejahr * Kalbesaison vorzuziehen ist.

Dass diese Einteilung nach Managementgruppen insbesondere in den GrofBlbetrieben der
Neuen Bundesldnder praktiziert wird, zeigen die Ergebnisse der Stratifizierung des
Datenmaterials nach der Anzahl Farsen je Herdenkalbejahr innerhalb Verbandsgebiet. In den
groBBten Herden aus Verband OST-1 (> 100 Férsen / HKJ) konnen nur 31,7% der rohen
Varianz durch das Modell erkldrt werden. Wihrend im Gebiet von Verband WEST-3 die
Heritabilitit von der HerdengréBe weitestgehend unbeeinflusst bleibt, ist in den GroB3-
betrieben von OST-1 die Heritabilitdt groBer als in den fiir dortige Verhéltnisse kleinen oder
mittleren Betriebsstrukturen. SWALVE et al. (2001) ermitteln mit Testtagsdaten sowohl fiir den
Verband OST-1 als auch WEST-3 steigende Heritabilitidten mit steigender Herdengrofe. In
Anbetracht der Untersuchungen von DIETL (2001, unverdffentlicht) sollten die
Zuchtorganisationen die Struktur ihres Testeinsatzes {iberdenken und eventuell das Testen
von Jungbullen ausschlieBlich in groBeren Betriebseinheiten in Erwégung ziehen. Unabhingig
von den Varianzverhidltnissen in der jeweiligen Regionen wiirde eine grofere Anzahl

Vergleichstiere zu einer hoheren Genauigkeit der geschétzten Zuchtwerte fiihren.

Stratifiziert man das vorliegende Datenmaterial nach der Streuung innerhalb Herdenkalbejahr,
so steigen mit dieser Stratifizierung die additiv-genetischen Varianzen stirker an als die Rest-
varianzen. Daraus resultieren die hochsten Heritabilitdten in der hochsten HKJ-Standardab-
weichungsklasse. Dennoch gibt es regionsspezifische Unterschiede. Dieser starke Anstieg 674
von der zweiten zur dritten HKJ-Standardabweichungsklasse ist besonders im Gebiet OST-1
ausgepragt. Die Ursache ist darin begriindet, dass innerhalb der modernen ostdeutschen
GroB3betriebe das Management eng mit der Genetik korreliert ist. In den GroBbetrieben der
Neuen Bundesldnder ist es wesentlich einfacher, mehrere Fiitterungsgruppen zu bilden
(ILLGNER, 1999) und Kiihe entsprechend ihres genetischen Potenzials zu versorgen. Daraus

ergibt sich eine Genotyp-Umwelt-Korrelation.

Mit dieser Stratifizierung nach der HKJ-SD ist insbesondere fiir das Teildatenmaterial aus
OST-1 ab einer HKJ-SD von 1500 Milch-kg eine deutliche Zunahme der Rohmittelwerte
verbunden (vgl. Tabelle 17). MEINERT et al. (1985) folgern aus der Tatsache, dass bei
zunehmender Durchschnittsleistung sowohl die additiv-genetische als auch die Restvarianz

ansteigt, dass in Herden mit einer hoheren Leistung grofere genetische Unterschiede
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vorliegen als in Herden mit niedriger Leistung. SWALVE und DOPKE (1994) ermitteln eine po-
sitive Korrelation von 0,38 zwischen dem Herdenmittel und der Streuung innerhalb Herden-
kalbejahr. Dass im hoheren Herdenniveau die Heritabilitit am hochsten ist, kann der
Literaturzusammenstellung aus der Arbeit von DODENHOFF (1994) entnommen werden.
Bessere Durchschnittsleistungen sind ein wesentliches Resultat verbesserter Umweltgestalt-

ungen, die zu einer besseren Ausschopfung des genetischen Potentials fithren (VINSON, 1987).

CosTA et al. (2000) klassifizieren ihr Datenmaterial fiir bivariate Analysen im Merkmal
Milch-kg (305-Tage-Leistung) zwischen Herden aus den USA und aus Brasilien ebenfalls
nach der Standardabweichung innerhalb Herdenkalbejahr. In den USA ist in der Herden-
klasse mit der hoheren Streuung auch die Heritabilitdt am hochsten. In den brasilianischen
Herden steigt aber von der niedrigen zur hohen Herdenkalbejahr-Standardabweichungsklasse
die Restvarianz wesentlich stirker an als die additiv-gentische Varianz. Somit ist hier die
Heritabilitdt in der Klasse der homogenen Herden deutlich hoher als in der Klasse der
heterogenen Herden. CASTILLO et al. (2000) bestdtigen die hoheren Heritabilitdten in den

heterogenen Herden der USA.

3.4.4 Schlussfolgerungen fiir die Zuchtwertschiitzung und das Zuchtprogramm

Die Ergebnisse und Diskussionspunkte zur Varianzkomponetenschitzung lassen sich in zwei

wesentlichen Empfehlungen zusammenfassen:

1.)  Fur die Optimierung der Zuchtwertschétzung ist es notwendig, die Zugehorigkeit einer
Kuh am Kontrolltag zur Managementgruppe zu ermitteln und bis an das VIT weiter-
zuleiten.

2.) In modernen Milchviehbetrieben mit entsprechend groen Tierzahlen sind die Herita-
bilitdten innerhalb der Regionen am hochsten; das gilt sowohl fiir die Alten als auch die
Neuen Bundesldnder. Durch die Optimierung der Umwelt treten genetische Unter-
schiede zwischen den Tieren deutlich hervor. Deshalb sollte der Testeinsatz von
Besamungsbullen auf diese modernen Betriebseinheiten konzentriert und spezielle
Testherden eingerichtet werden. Da in Zukunft die kleinen Milchviehbetriebe wirt-
schaftlich nicht mehr konkurrenzfiahig sind, werden auch in den Alten Bundesldndern
groflere Betriebseinheiten an Bedeutung gewinnen. GOBBEL (1999) geht aufgrund der

wirtschaftlichen Rahmenbedingungen davon aus, dass von den derzeit in den Alten
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Bundeslidndern vorhandenen Milchviehbetrieben in 10 Jahren nur noch 30 bis 50%
ibrig bleiben. Der Milchviehbetrieb der Zukunft besteht aus mindestens 200
,standardisierten Hochleistungskiithen’, die keinerlei Fehler in Kuhkomfort und
Fiitterung dulden. Ein Testeinsatz der Jungbullen in bestens gemanagten Grof3betrieben
wiirde dann auch der Intention von LUSH (1945), ndmlich Tiere unter den Um-
weltbedingungen zu selektieren, unter denen ihre Nachkommen in der Praxis Leistung
erbringen miissen, entsprechen.

Soll der Testeinsatz aber in seiner urspriinglichen Form bestehen bleiben, so sind seitens
der Organisationen weitere Intensivierungen der Einzelbetriebsberatung zu unter-
nehmen, um Fiitterung, Haltung und Melktechnik nach neuesten wissenschaftlichen

Erkenntnissen zu praktizieren.

3.5 Selektion von Bullenmiittern

3.5.1 Extreme Intraherdenvarianzen und deren Beziehung zur Selektion von
Bullenmiittern

3.5.1.1 Material und Methode

Fir diese Auswertungen fand das gleiche Datenmaterial Verwendung, das zur Varianz-
komponenten- bzw. Zuchtwertschitzung genutzt wurde (Kapitel 3.4.1). Ein integraler
Bestandteil dieser Analysen zur Selektion von Bullenmiittern waren die im Datenmaterial
enthaltenen Zuchtwerte der Kiihe der Zuchtwertschitzung von August 2000. Die Daten-
auswertung erfolgte mit dem Programmpaket SAS Version 6.12 fiir UNIX.

Auch fiir diese Analysen wurden nur Erstlaktationsleistungen von Kiihen beriicksichtigt, da
fir die erste Laktation das Datenmaterial am umfangreichsten ist und fiir die Selektion von
Bullenmiittern im zunehmenden Mafe junge Tiere im Mittelpunkt des Interesses der An-
paarungskommissionen stehen. Die Eliminierung betraf wiederum jene Kiihe, die ihre
Leistung in weniger als 250 Melktagen erbracht haben. Auf eine Hochrechnung
unvollstdndiger Laktationen wurde verzichtet. Schwarzbunt- und Rotbuntbetriebe wurden
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gleichermallen in die Analyse einbezogen. Eine Analyse der Heterogenitit der Leistungen in
einer Herde kann bei einem Datenmaterial, das sich iiber mehrere Jahre erstreckt, nur
innerhalb Kalbejahr erfolgen. Als Kalbejahr wurde der Zeitraum vom 1. Januar bis zum 31.
Dezember des jeweiligen Jahres gewéhlt, und somit standen drei Kalbejahre (1997, 1998,
1999) je Betrieb fiir die Analysen zur Verfiigung. Die Untersuchung etwaiger Heterogenitit
einer Herde bezog sich ausschlieBlich auf die so definierten Herdenkalbejahre (HKJ).

Um die Streuung der Leistungen innerhalb HKJ korrekt analysieren zu konnen, muss auf sehr
kleine Herden mit nur wenigen Abschliissen verzichtet werden. Ein Problem hierbei war die
Existenz vieler kleiner Herden in den Verbénden der Alten Bundeslinder. Als Kompromiss
wurde eine Untergrenze von 6 Abschliissen je HKJ festgelegt. Bei einer durchschnittlichen
Remontierungsrate von 30% entspricht dies einer Betriebsgrof3e von ca. 20 Kiihen. In Tabelle

28 ist die Verteilung der HKJ auf HKJ-Grossenklassen fiir die einzelnen Verbénde dargestellt.

Tabelle 28:  Absolute (N) und prozentuale (%) Verteilung der Herdenkalbejahre (HKJ) auf
HKIJ-GroBenklassen stratifiziert nach Zuchtverbidnden

Anzahl Firsen je Herdenkalbejahr

<6 6-10 11-15  16-20 21-25  26-30 31-35 >35
WEST-1 N| 2210 1965 1183 631 229 101 47 41
(n=6407) %| 34,5 30,7 18,4 9,9 3,6 1,5 0,8 0,6
WEST-2 N| 6169 5432 3568 1958 931 434 165 191
(n=18848) | %| 32,7 28,9 18,9 10,4 4,9 2,3 0,9 1,0
WEST-3 N| 3608 3509 2027 1032 437 172 68 69
(n=10922) | %| 33,0 32,2 18,1 9,5 4,0 1,5 0,6 0,7
WEST-4 N| 1990 2796 1706 803 312 106 53 52
(n=7818) %| 25,5 35,7 21,8 10,3 4,0 1,4 0,7 0,6
OST-1 N| 159 109 89 70 58 60 47 841
(n=1433) %| 11,1 7,6 6,2 4,9 4,0 4,2 3.3 58,7
OST-2 Nl 121 125 151 166 145 140 120 783
(n=1751) % 6,9 7,1 8,7 9,5 8,2 8,0 6,9 44,7
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Die vorgenommene Restriktion von 6 Abschliissen je HKJ hat fiir die beiden Verbénde aus
den Neuen Bundslédndern nur geringe Auswirkungen, da das Datenmaterial in Region OST-1
nur um 401 Férsenleistungen und in Region OST-2 um 282 Férsenleistungen reduziert wird
(Tabelle 29). In den Verbdnden der Alten Bundesldander gehen dem Datenmaterial durch diese
MaBnahme ca. 20% aller Betriebe verloren, aber nur ca. 10% der Firsenleistungen. Die
Anzahl der HKJ entspricht in etwa der Anzahl Betriebe multipliziert mit dem Faktor 3. Die
tatsdchliche Anzahl der HKJ liegt geringfiigig unter dieser theoretischen Grof3e, da nicht alle
Betriebe vollstindig in allen drei Herdenkalbejahren vertreten sind. Als Griinde hierfiir sind
die zwischenzeitliche Betriebsaufgabe, der Austritt aus dem Zuchtverband oder erst spitere

Mitgliedschaft im Zuchtverband zu nennen.

Tabelle 29:  Anzahl Laktationsleistungen, Betriebe und Herdenkalbejahre stratifiziert
nach Zuchtverbidnden mit und ohne der Restriktion = 6 Abschliissen / HKJ

WEST- WEST- WEST- WEST- OST- OST-
1 2 3 4 1 2

Laktationsleistungen insgesamt | 60019 189106 103697 78428 99402 80434
Betriebe insgesamt 2267 6930 3845 2710 522 618
Herdenkalbejahre insgesamt 6407 18848 10922 7818 1433 1751
Laktationen in Herden mit 52992 170220 92068 71842 99001 80152
> 6 Ab./HKJ
Betriebe mit > 6 Ab./HKJ 1755 5261 3058 2358 466 579
Herdenkalbejahre > 6 Ab./HKJ 4197 12679 7314 5828 1274 1630

Fir das aufbereitete Datenmaterial wurden die Rohmittelwerte, Standardabweichungen und
Variationskoeffizienten fiir die Produktionsmerkmale innerhalb der einzelnen Verbédnde
berechnet (Tabelle 30). Zur Beurteilung der Streuung der jeweiligen Merkmale hat der
Variationskoeffizient den Vorteil, dass er im Gegensatz zur Standardabeichung vom
Skaleneffekt der Leistungssteigerung unbeeinflusst bleibt. Die Rohmittelwerte, Standard-
abweichungen und Variationskoeffizienten der Produktionsmerkmale sind fiir alle 6 Verbinde

recht einheitlich.
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Tabelle 30: Statistische Parameter der Erstlaktationsleistungen

Milch-kg Eiweil}-kg Fett-kg
N X s VK X s VK X s VK

WEST-1 | 52992 | 6516 1320 20,3 | 2154 43,8 203 | 2694 54,1 20,1
WEST-2 | 170220 | 6759 1341 19,8 | 223,5 443 19,8 | 278,1 543 195
WEST-3 | 92068 | 6882 1314 19,1 | 230,9 44,3 19,2 | 291,7 544 18,6
WEST-4 | 71842 | 6691 1261 18,8 | 222,7 42,1 189 | 2852 53,4 18,7
OST-1 99001 | 6287 1372 21,8 | 215,8 44,2 204 | 267,1 53,3 20,0
OST-2 80152 | 6551 1345 20,5 | 225,6 44,3 19,6 | 274,0 54,1 19,7

Wichtiger fir die zu untersuchende Fragestellung ist aber die Grofenordnung dieser
statistischen Kennzahlen innerhalb der HKJ. Hierzu wurden Mittelwerte, Standard-
abweichungen, Variationskoeffizienten, maximale und minimale Leistungen sowie die
Differenzen der hochsten zur niedrigsten Leistung (Range) innerhalb der HKJ berechnet und
schlieBlich tber alle HKJ innerhalb eines Verbandes hinweg Mittelwert und Standard-
abweichung gebildet. Auf diese Weise ist es moglich, auch ein Mittel der HKJ-Standard-
abweichung oder die Streuung der Standardabweichung zu berechnen. Die HKJ-Standard-
abweichungen wurden in sieben Klassen zusammengefasst und fiir jeden Verband der Anteil
Kiihe und der Anteil potenzieller Bullenmiitter in diesen distinkten Klassen ermittelt. In
Einzelbetriebsanalysen sollten jene Betriebe identifiziert werden, die durch eine hohe
Intraherdenvarianz in mehreren Jahren auffallen und eine Reihe potenzieller Bullenmiitter
stellen. SchlieBlich wurde versucht, Losungsansidtze flir die praktische Bullenmiitterselektion

Zu erarbeiten.

Mit der Verteilung der Einzelleistungen auf Leistungsklassen (7Tabelle 31) und des
Erstkalbealters der Féarsen auf Erstkalbealterklassen (7Tabelle 32) soll die Charakterisierung
des Datenmaterials vervollstindigt werden. Wéhrend die Leistungsklassen beim Vertikal-
vergleich iiber die Verbdnde recht gleichmafig besetzt sind, gibt es bzgl. der Frequenzen in
den Erstkalbealterklassen verbandsspezifische Unterschiede. Mit ca. 30% ist die Leistungs-
klasse von 6000 kg bis 7000 kg Milch in allen Verbinden am stirksten besetzt. Uber 70%
aller Einzelbeobachtungen sind im Bereich von 5000 kg bis 8000 kg Milch angesiedelt.
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Tabelle 31:  Verteilung der Féarsenleistungen auf Leistungsklassen

Leistungsklassen (Milchmenge)
< 3001 4001 5001 6001 7001 8001 9001 10000 >
3000 -4000 -5000 -6000 -7000 -8000 -9000 -10000 -11000 11000

WEST-|N| 61 920 5274 12956 16036 10841 4803 1607 407 51
1 %| 0,1 1,7 10,0 244 303 205 9,1 3,0 0,8 0,1

WEST- |N| 146 1888 12653 35727 50442 39713 20259 7209 1739 444
2 % 0,1 1,1 7,4 21,0 29,6 23,3 11,9 4,2 1,0 0,3

WEST-|N| 74 795 5305 17401 27425 23258 12383 4147 1056 224
3 % 0,1 0,9 5,8 18,9 29,8 25,3 13,4 4,5 1,1 0,2

WEST-|N| 53 752 5155 15657 22431 17087 7813 2318 503 73
4 % 0,1 1,0 7,2 21,8 31,2 23,8 10,9 3,2 0,7 0,1

OST- |N| 339 3036 13271 26805 28162 16878 7072 2352 796 290
1 % 0,3 3,1 13,4 27,1 28,4 17,0 7,1 2,4 0,8 0,3
OST- |N| 165 1519 7870 18726 23555 16991 8017 2542 638 129
2 %| 0,2 1,9 9,8 23,4 29,4 21,2 10,0 3,2 0,8 0,2

Tabelle 32:  Verteilung der Férsen auf Erstkalbealterklassen

Erstkalbealterklasse

<20 21-25 26 -30 31-35 36 40 > 40

WEST- |N 50 3669 24128 18856 5740 540
1 % 0,1 6,9 45,4 35,6 10,9 1,0
WEST- | N 85 7463 29715 26875 6919 812
2 % 0,1 10,4 41,3 37,4 9,7 1,1
WEST- | N 144 14970 91176 50652 12348 929
3 % 0,1 8,8 53,5 29,8 7,3 0,5
WEST- | N 81 8282 45558 30122 7436 589
4 % 0,1 9,0 49,5 32,7 8,1 0,6
OST- |N 66 7629 63715 22972 4272 347
1 % 0,1 7,7 64,3 23,2 43 0,4
OST- |N 74 6473 48858 20630 3787 303
2 % 0,1 8,1 60,9 25,8 4,7 0,4

Interessant ist die Feststellung, dass in den Verbinden der Neuen Bundeslinder ein
niedrigeres Erstkalbealter angestrebt wird. In den Erstkalbealterklassen ab 31 Monate liegen
fir die Verbdande OST-1 nur 27,9% und OST-2 nur 30,9% aller Beobachtungen. Die
Anteile in den Westverbdnden in diesen Erstkalbealterklassen ist wesentlich hoher und

variiert von 37,6% (WEST-3) bis zu 48,2% (WEST-2). Auf die 6konomische Bedeutung
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eines niedrigen Erstkalbealters hat MACK (1998) hingewiesen. Unter den gegenwértigen
okonomischen Rahmenbedingungen mit Milchquotenkosten von 0,87 DM / kg (Referenz-
fettgehalt 3,94%) ermittelt sie einen Grenznutzen von 17,29 DM je Kuh und Jahr bei

Verkiirzung des Erstkalbealters um einen Monat innerhalb der physiologischen Grenzen.

3.5.1.2 Ergebnisse

Die statistischen Kennziffern fiir die Produktionsmerkmale innerhalb der Herdenkalbejahre
zeigen einige Unterschiede zwischen den Verbianden auf (Tabelle 33 und Tabelle 34);
insbesondere dann, wenn der Vergleich auf die Gegeniiberstellung Alte Bundeslédnder — Neue

Bundeslédnder gerichtet wird.

Tabelle 33:  Statistische Beschreibung der Produktionsmerkmale tiber alle Herdenkalbe-
jahre fiir die Verbdnde WEST-1, OST-1 und WEST-2
WEST-1 OST-1 WEST-2
(n=4197) (n=1274) (n=12679)
Merkmal Parameter X Ox X Ox X Ox
Milchmenge |HKJ-Mittel (kg) | 6446,1 909,3 | 6229,7 794,8 | 6706,7 931,0
HKJ-STd. (kg) 935,5 277,6 | 1070,7 243,6 960,8 38,0
HKJ-VK (%) 14,6 4,0 17,2 3,5 14,4 3,9
HKJ-Max (kg) 8053,9 1297,1 | 8724,0 1330,9 | 8359,4 1293.,6
HKJ-Min (kg) 4970,0 874,4 | 3901,1 913,8 | 51524 915,7
HKJ-Range (kg) | 3084,0 1094,0 | 4829,0 1330,9 | 3207,0 1114,8
Fettmenge HKJ-Mittel (kg) 267,2 38,4 265,0 31,9 276,5 38,0
HKJ-STd. (kg) 38,0 11,0 43,3 9.4 39,3 11,2
HKJ-VK (%) 14,3 4,0 16,4 3,3 14,3 3,9
HKJ-Max (kg) 331,1 52,0 363,6 51,2 343,1 51,2
HKJ-Min (kg) 206,0 38,2 167,2 38,5 212,0 38,6
HKJ-Range (kg) 125,2 42,8 196,4 58,9 131,1 442
EiweiBmenge | HKJ-Mittel (kg) 2124 32,6 213,1 27,8 221,0 32,8
HKJ-STd. (kg) 28,6 8,7 33,6 7,7 29,4 9,0
HKJ-VK (%) 13,5 3,9 15,8 3.3 13,4 3.8
HKJ-Max (kg) 260,7 44,0 288,6 43,6 270,7 43,6
HKJ-Min (kg) 166,1 30,7 136,6 31,1 172,5 31,7
HKJ-Range (kg) 94,7 34,8 152,1 49,3 98,2 35,7
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Tabelle 34:

Statistische Beschreibung der Produktionsmerkmale {iber alle Herdenkalbe-

jahre fiir die Verbinde WEST-3, WEST-4 und OST-2

WEST-3 WEST-4 OST-2
(n=7314) _(n=5828) _(n=1630)
Merkmal Parameter X Ox X Ox X Ox
Milchmenge |HKJ-Mittel (kg) | 6874,2 6676,3 | 6676,3 918,0 | 6547.,8 803,8
HKJ-STd. (kg) 966,7 918,0 918,0 263,6 | 1077,9 211,7
HKIJ-VK (%) 14,1 13,8 13,8 3,8 16,6 3,2
HKIJ-Max (kg) 8500,9 8211,1 | 8211,1 1169,8 | 8889,5 1194,1
HKJ-Min (kg) 5332,9 5206,4 | 5206,4 883,2 | 4345,5 937,9
HKJ-Range (kg) | 3168,0 3004,7 | 3004,7 1010,4 | 4544,0 1293,9
Fettmenge HKIJ-Mittel (kg) 291,7 285.,0 285.,0 37,8 272,8 31,5
HKJ-STd. (kg) 40,0 38,3 38,3 10,6 42.9 8,4
HKIJ-VK (%) 13,8 13,5 13,5 3,8 15,9 3,2
HKIJ-Max (kg) 3574 347.9 347.9 48,6 3644 46,3
HKJ-Min (kg) 226,4 223,0 223.0 39,5 182,1 39,0
HKJ-Range (kg) 131,0 124,9 124,9 40,8 182,3 52,2
Eiweimenge | HKJ-Mittel (kg) 230,0 221,7 221,7 31,2 224.5 28.7
HKJ-STd. (kg) 29,8 28,0 28,0 8,5 34,0 6,9
HKIJ-VK (%) 13,0 12,7 12,7 3,7 15,3 3,2
HKJ-Max (kg) 279,3 267,9 267,9 40,3 296,1 39,5
HKJ-Min (kg) 181,5 175,8 175,8 30,9 152,3 33,2
HKIJ-Range (kg) 97,8 92,1 92,1 32,6 143,9 41,9

Im Merkmal Milch-kg liegen in den Westverbédnden die mittleren Streuungen innerhalb HKJ
im Bereich von 918,0 kg (WEST-4) bis 960,8 kg (WEST-2), wihrend in den Verbinden
OST-1 und OST-2 mittlere HKJ-Standardabweichungen von iiber 1000 kg Milch erreicht
werden. Diese hohere Intraherdenvarianz fiir die Verbiande der Neuen Bundeslédnder spiegelt

sich auch fiir die Merkmale Fett-kg und Eiwei3-kg wieder.

Auch der zweite Parameter zur Beurteilung etwaiger Heterogenitdt der Herden, der
Variationskoeffizient innerhalb Herdenkalbejahr, ist fiir alle Produktionsmerkmale in den
beiden Ostverbdnden um ca. 2% bis 3% erhoht. Der Verband WEST-4 hebt sich durch seine
in der Milch-, Fett- und Eiweilmenge homogenen Herden hervor. Im Merkmal Eiweil3-kg

erreicht er mit einem Wert von 12,7% fiir den mittleren HKJ-Variationskoeffizienten den
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niedrigsten Wert tiberhaupt. Der hochste mittlere Intraherdenvariationskoeffizient wurde fiir

den Verband OST-1 im Merkmal Milchmenge mit 17,2% ermittelt.

Die Heterogenitét der Herden aus den Neuen Bundeslédndern kann auch an den Werten fiir den
mittleren HKJ-Range abgeleitet werden. Diese mittlere Differenz von der niedrigsten zur
hochsten Leistung tiber die Herdenkalbejahre betrdgt im Merkmal Milch-kg fiir die Verbande
OST-1 4829 kg bzw.OST-2 4544 kg, liegt aber in den Verbanden der Alten Bundeslander nur
geringfiigig tiber 3000 kg. Dies begriindet sich im wesentlichen darauf, dass in den Verbanden
OST-1 und OST-2 die mittlere minimale Leistung (Ost-1 3901,1 kg und OST-2 4345,5 kg)
deutlich unter dem Niveau in den Westverbénden liegt. In den modernen GroBbetrieben der
Neuen Bundeslidnder gibt es eben Kiihe in einer groferen Leistungsspanne. Das fiir das
Merkmal Milch-kg Gesagte trifft ebenso fiir die Fett- und EiweiBmenge zu. Der HKJ-Range
ist in den Westverbdnden gegeniiber OST-1 oder OST-2 um nahezu 40% reduziert.

Fir die folgenden Auswertungen sollen die extrem heterogenen Herden in den Mittelpunkt
der Betrachtungen gestellt werden. Als extrem heterogen wurden hier jene Herden definiert,
die eine HKJ-Standardabweichung von mehr als 1500 kg Milch aufweisen. Es besteht durch-
aus die theoretische Moglichkeit, dass die hinsichtlich der mittleren Streuung innerhalb der
HKJ eher unauffilligen Westverbiande einen hohen Anteil der Herdenkalbejahre im extrem
heterogenen und im extrem homogenen Bereich haben und sich dies letztendlich positiv auf
die mittlere HKJ-Standardabweichung auswirkt. Als extrem homogen sind jene Herden-
kalbejahre mit einer HKJ-Standardabweichung bis 600 kg Milch zu definieren. Ebenso ist
denkbar, dass die Verbinde OST-1 und OST-2, die durch eine iiberhéhte mittlere HKJ-
Standardabweichung auffallen, viele HKJ im Streuungsbereich von 1000 kg bis 1200 kg
haben, aber ab 1500 kg keine Besonderheiten auszumachen sind. In Tabelle 35 ist aus diesem
Grund die Verteilung der Einzelleistungen und der HKJ auf die 7 gebildeten HKJ-Standard-
abweichungsklassen dargestellt. Es wurde nur aus dem Grund das Merkmal Milch-kg zur
Beschreibung der Heterogenitidt gewihlt, weil dies fiir den Betrachter eine anschaulichere
Grofle ist als z.B. die Fett- oder die Eiweilmenge. Die phinotypischen Korrelationen im
gesamten Datenmaterial zwischen Milch- und Eiweimenge bzw. Milch- und Fettmenge

betragen 0,95. Deshalb ist dieser Schritt durchaus gerechtfertigt.

Die Analyse der beiden HKJ-Standardabweichungsklassen mit der hochsten Heterogenitit
(HKJ-SD > 1500 kg) zeigt, dass in den Verbanden der Alten Bundesldnder der Anteil der
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HKJ in diesen Klassen hoher ist als der Anteil der Einzelleistungen. Somit sind es eher die
kleinen Herden der Westverbinde, die hohe Intraherdenvarianzen aufweisen. Die Verbdnde
OST-1 und OST-2 fielen wegen ihrer tiberhohten mittleren HKJ-Standardabweichung (7a-
belle 33 und Tabelle 34) auf. In den beiden hochsten HKJ-Standardabweichungsklassen ist
aber der Verband OST-2 nicht stirker besetzt als die Westverbdnde. Ein hoher Anteil,
nidmlich 29% der Einzelleistungen bzw. 24% der Herdenkalbejahre, ist in der HKJ-Standard-
abweichungsklasse von 1200 kg bis 1500 kg angesiedelt. Mit den deutlich groBBten Anteilen
(6% der Einzelleistungen; 4,9% der Kiihe) in den beiden HKJ-Standardabweichungsklassen
ab 1500 kg hebt sich der Verband OST-1 von den iibrigen Verbianden ab. Gemein ist den
beiden Ostverbidnden, dass sie mit keinem Herdenkalbejahr in der homogensten HKIJ-
Standardabweichungsklasse vertreten sind. Wenig auffillig hinsichtlich heterogener Intra-
herdenvarianzen sind neben den Herden aus Verband WEST-4 die Herden aus Verband
WEST-1. 10,9% (WEST-1) bzw. 10,4% (WEST-4) aller Farsen sind den beiden homogensten
Klassen zuzuordnen. Auf gleichem Niveau mit etwa deckungsgleichen Werten folgen die

Verbinde WEST-2 und WEST-3.

Tabelle 35:  Prozentuale Anteile der HKJ und der Einzelleistungen in Herdenkalbejahr-

Standardabweichungsklassen

Herdenkalbejahr-Standardabweichungsklasse

< 300 - 600 — 900 — 1200 - 1500 — >

300 <600 <900 <1200 <1500 <1800 1800

Kl 1 Kl. 2 Kl 3 Kl 4 KL § Kl. 6 K. 7
WEST-1 |Kiihe 0,2 7,4 33,9 40,2 15,6 2,3 0,2
HKJ 0,5 10,4 36,2 36,1 13,9 2,5 0,4
WEST-2 |Kiihe 0,1 5,7 32,0 42,3 16,8 2,8 0,3
HKJ 0,3 8,3 34,8 38,2 14,8 3,1 0,5
WEST-3 | Kiihe 0,2 6,1 33,1 40,1 17,2 2,9 0,5
HKJ 0,4 8,3 34,3 37,6 15,6 3.3 0,6
WEST-4 |Kiihe 0,2 7,9 37,9 39,9 12,2 1,6 0,2
HKJ 0,4 10,0 38,8 36,9 11,7 2,0 0,2
OST-1 Kiihe - 0,3 12,1 53,2 28,4 5.4 0,6
HKJ 2,0 20,2 50,6 22,4 4,2 0,7
OST-2 Kiihe - 0,2 10,4 57,8 29,0 2,5 0,1
HKJ 0,7 19,0 53,6 24,0 2,4 0,3
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Zu den Verbanden WEST-1, WEST-2 und WEST-3 ist noch anzumerken, dass deren Anteile
der HKJ und der Einzelleistungen in den Standardabweichungsklassen von 600 kg bis 900 kg
bzw. 900 kg bis 1200 kg in etwa identisch sind. Die Anteile der HKJ fiir diese drei Verbénde
unterscheiden sich von HKJ-Klasse 3 zu HKJ-SD-Klasse 4 nur unwesentlich, wihrend doch

ein stirkerer Anstieg der Einzelleistungen zu verzeichnen ist.

Im folgenden geht es konkret darum, die Beziehung der Intraherdenvarianz zum RZM bzw.
zur Selektion der potenziellen Bullenmutter darzustellen. In den Abbildungen 14 und 15 sind
exemplarisch fiir die Alten Bundesldnder (WEST-3) und die Neuen Bundeslander (OST-1)
die statistischen Charakteristika der Kuhzuchtwerte in Abhingigkeit von den HKJ-Standard-

abweichungsklassen dargestellt.
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Abbildung 14: Statistische Parameter der Kuhzuchtwerte (RZM) innerhalb der HKIJ-
Standardabweichungsklassen fiir Verband OST-1
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Abbildung 15: Statistische Parameter der Kuhzuchtwerte (RZM) innerhalb der HKIJ-
Standardabweichungsklassen fiir Verband WEST-3

Auf der Abszisse erfolgte die Klasseneinteilung nach der Standardabweichung innerhalb HKJ
entsprechend der vorangegangen Analysen. Mit der Zahl 1 ist die homogenste (HKJ-SD <
300 kg) und der Zahl 7 die heterogenste Klasse (HKJ-SD > 1800 kg) gekennzeichnet. Neben
der gesamten Streubreite und dem Mittel der RZM-Werte ist innerhalb jeder Klasse durch den
Boxplot jener Bereich angegeben, in dem 70% aller Beobachtungen liegen; d.h. in Klasse 1
des Verbandes WEST-3 liegen 70% der Kuhzuchtwerte im Bereich von 87 bis 99 RZM-

Punkten.

In den Klassen 1 und 2 fiir Verband WEST-3 bzw. Klasse 2 fiir Verband OST-1 ist nicht nur
die Intraherdenvarianz am kleinsten, sondern auch die Streubreite der Zuchtwerte. Die
Einzelzuchtwerte sind stirker um das Mittel konzentriert, es gibt nicht diese extremen
Abweichungen nach oben oder unten wie in den Klassen mit hoherer Intraherdenvarianz.
Sowohl fiir Verband OST-1 als auch Verband WEST-3 ist festzustellen, dass mit zu-
nehmender Intraherdenvarianz ein Anstieg der RZM-Werte verbunden ist. Die mittlere RZM-
Punktzahl der Firsen aus Verband WEST-3 liegt in allen HKJ-Standardabweichungsklassen

auf hoherem Niveau im Vergleich zu den Féarsenzuchtwerten aus Verband OST-1.

Konkret auf die Selektion potenzieller Bullenmiitter wird in 7Tabelle 36 eingegangen. Es

wurden jeweils die besten 1000 Firsen in jedem Verband nach ihrem Zuchtwert in Eiweil3-kg
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und nach ihrer Laktationsleistung im Merkmal Eiweil3-kg selektiert und ihre Verteilung auf

die bekannten 7 HKJ-Standardabweichungsklassen ermittelt.

Beim Vergleich mit der prozentualen Klassenbesetzung aller Kithe (Tabelle 35) zeigt sich,
dass in keinem der Verbdnde eine potenzielle Bullenmutter aus den homogensten Herden-
kalbejahren hervorgeht. Allerdings sind die HKJ-Klassen 6 und 7 (HKJ-SD > 1500 kg)
anteilmifig starker mit potenziellen Bullenmiittern besetzt, als dies im gesamten Daten-
material der Fall ist. Mit Ausnahme von Verband OST-1 betrdgt der Anteil der Farsen am
Gesamtdatenmaterial in diesen Klassen ca. 2% (1500 kg < HKJ-SD < 1800 kg) bzw. ca. 0,2%
(HKJ-SD > 1800 kg). Bezogen auf die potenziellen Bullenmiitter variieren diese Anteile von
6,0% (OST-2, 1500 kg < HKJ-SD < 1800 kg ) bzw. 0,4% (OST-2, HKJ-SD > 1800 kg) bis
17,1% (OST-1, 1500 kg < HKJ-SD < 1800 kg) bzw. 4,1% (WEST-2, HKJ-SD > 1800 kg),
wenn der Zuchtwert fiir EiweiB3-kg als Selektionskriterium angewendet wird. Wird nach der
absoluten EiweiBmenge eine Vorauswahl der Bullenmiitter getroffen, ist insbesondere in der
zweithochsten HKJ-Standardabweichungsklasse ein noch hoherer Anteil an den TOP-1000
Kiihen festzustellen. In Verband OST-1 wiirden allein 51,5% aller potenziellen Bullenmiitter

aus extrem heterogenen Klassen rekrutiert werden.

Der Verband mit den wenigsten potenziellen Bullenmiittern in den beiden Klassen mit
hochster Intraherdenvarianz ist WEST-4, gefolgt von OST-2. Das Phénomen, dass grofB3e
Anteile potenzieller Bullenmiitter aus heterogenen Herden stammen, ist somit nicht an der
Einteilung Alte Bundesldnder — Neue Bundeslédnder festzumachen. Als wichtiges Ergebnis
und Gemeinsamkeit der Verbande OST-1 und OST-2 bleibt aus Tabelle 36 festzuhalten, dass
in den Neuen Bundesldndern der Anteil potenzieller Bullenmiitter aus den Klassen 6 und 7
starker reduziert wird als dies in den Alten Bundeslindern der Fall ist, wenn anstelle der
absoluten Eiweilmenge der Zuchtwert fiir Eiweil3-kg als Selektionskriterium verwendet wird.
In den Ostverbdnden findet eine Reduktion um den Faktor 2,6 (OST-1) bzw. 2,2 (OST-2)
statt, in den Westverbénden liegt dieser Faktor in der Grof3enordnung von 1,4 (WEST-2) bis
1,7 (WEST-3 und WEST-4). Die aufgefiihrten mittleren RZM-Werte der TOP-1000-Kiihe fiir
jeden Verband liegen in den Verbinden der Alten Bundeslander mit Ausnahme von WEST-1

leicht iiber dem Niveau in den Neuen Bundeslidndern.
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Tabelle 36: Prozentuale Anteile der TOP-1000 Kiihe nach ihrem Zuchtwert im Merkmal
EiweiB-kg und nach EiweiB3-kg absolut in HKJ-Standardabweichungsklassen

Herdenkalbejahr-Standardabweichungsklasse
Selektions- | & < 300 - 600 — 900—- 1200- 1500 — >
kriterium |RZM |300 <600 <900 <1200 <1500 <1800 1800
WEST-| Zuchtwert | 123 | - 0,9 11,3 43,6 33,6 9,3 1,3
1 absolut 114 | - 0,2 5,0 32,0 46,2 14,4 2,2
WEST-| Zuchtwert | 132 | - 0,2 8,1 34,5 36,9 16,2 4,1
2 absolut 123 | - 0,4 2,3 20,2 48,7 22,2 6,2
WEST-| Zuchtwert | 128 | - 0,7 9,1 39,8 36,4 10,5 3,5
3 absolut 120 - - 4,2 28,0 44,0 15,9 7,9
WEST- | Zuchtwert | 124 | - 0,3 15,4 47,6 30,1 5,7 0,9
4 absolut 117 | - 0,3 7,1 41,0 40,5 9,1 2,0
OST- | Zuchtwert | 123 | - - 2,3 25,7 52,9 17,1 2,0
1 absolut 115 | - - 0,1 7,3 42,1 44,0 6,5
OST- | Zuchtwert | 123 | - - 24 47,4 43,8 6,0 0,4
2 absolut 116 | - - 0,9 25,4 59,5 13,9 0,3

3.5.1.2.1 Einzelbetriebsanalysen

Die potenziellen Bullenmiitter nach ithrem Zuchtwert fiir Eiweif-kg aus den HKJ-Standard-
abweichungsklassen 6 und 7 wurden einer genaueren Analyse bzgl. ihrer Herkunftsbetriebe
unterzogen. Dabei ging es im wesentlichen darum, zu sehen, ob mehrere potenzielle Bullen-
miitter in diesen Klassen von den gleichen Herdenkalbejahren oder auch Betrieben stammen.
In Tabelle 37 sind fir die HKJ-Standardabweichungsklasse 6 jene Betriebe aufgefiihrt, die
mehr als 5 Bullenmiitter stellen; fiir Klasse 7 jene Betriebe mit mehr als 2 Bullenmiittern. Die
grundlegende Interpretation von Tabelle 37 soll exemplarisch fiir Verband WEST-1 erfolgen.
Die insgesamt 93 Bullenmiitter, die der HKJ-Standardabweichungsklasse 6 angehdren, stehen
in 37 verschiedenen Betrieben. Im Durchschnitt sind dies 2,5 Bullenmiitter je Betrieb. Es gibt
aber einzelne Betriebe, die deutlich mehr Bullenmiitter stellen: Aus einem Betrieb, der dieser
HKJ-Standardabweichungsklasse-Klasse 6 angehort, kommen insgesamt 16 Bullenmiitter, aus

einem weiteren 11 Bullenmiitter, aus wiederum einem anderen 10 Bullenmiitter und
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schlieBlich gibt es einen hinsichtlich der heterogenen Intraherdenvarianz auffilligen Betrieb

mit 7 Bullenmiittern.

Tabelle 37: Verteilung der potenziellen Bullemiitter aus heterogenen HKJ-Standardab-

weichungsklassen auf ihre Herkunftsbetriebe

> 1500 bis <1800 HKJ — STD > 1800 HKJ - STD
Kiihe / Betrieb Kiihe / Betrieb
Kiihe | Betriebe | @& Max (>5) Kiihe | Betriebe | @& Max. (=2)
WEST-1 93 37 2,5 1*(16,11,10, | 13 7 1,9 1*4
7) 3%2
WEST-2 162 85 1,9 1%*(9.8,7) 41 21 1,95 1*11
2*6 2%4
1*3
2%2
WEST-3 105 64 1,6 2*7 35 17 2,1 1*8
1*5
3*%3
1*2
WEST-4 57 38 1,5 1*6 9 6 1,5 1*3
1*2
OST-1 171 23 74 1%*(23,18,17, | 20 6 33 1*8
16,15,13,12, 1*6
10,8,7,6) 1*3
OST-2 60 22 2,7 1*6 4 2 2,0 1*3

In Verband OST-1 sind die 171 Bullenmiitter der HKJ-Standardabweichungsklasse 6 nur 23
verschiedenen Betrieben zuzuordnen. Allein 23 dieser 171 Kiihe werden von einem einzigen
Betrieb gestellt. In HKJ-Standardabweichungsklasse 7 fallen jene Betriebe mit 8 bzw. 6
potenziellen Bullenmiittern auf. Neben Verband OST-1 ist es insbesondere Verband WEST-2,
in dem es mehrere Betriebe gibt, die in mindestens einem Jahr den heterogensten HKJ-
Standardabweichungsklassen angehéren und aus denen sich mehrere Bullenmiitter
rekrutieren. In den Verbdnden WEST-4 und OST-2 ist kein Betrieb als extrem auffillig bzgl.
hoher Intraherdenvarianz zu definieren, der zusitzlich eine Reihe potenzielle Bullenmiitter
stellt. Mit 6 Bullenmiittern je Betrieb wird soeben die Veroffentlichungsgrenze fiir diese Ta-

belle tiberschritten.
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Die weitere Analyse konzentrierte sich auf jene Betriebe, die in einem oder mehreren
Herdenkalbejahren durch groBe Streuungen im Merkmal Milch-kg auffillig sind und stark in
die BM-Selektion einbezogen werden (vgl. Tabelle 37). Dabei galt es im wesentlichen, an-
hand der Hiufigkeitsverteilung fiir das Merkmal Milchmenge und der Uberpriifung der
Einzelleistungen und Pedigrees bestimmter Férsen die Zuchtpolitik zu analysieren. Fiir die
Haufigkeitsverteilung wurde die Darstellung mit interpolierten Linien gewéhlt. Als Beispiele
zur Illustration sind in den Abbildungen 16 bis 18 drei Betriebe ausgewéhlt worden, deren
Herdencharakteristika ziemlich eindeutige Schlussfolgerungen bzgl. der Ursachen erhohter

Intraherdenvarianz erméglichen.

In Abbildung 16 ist die Haufigkeitsverteilung fiir jenen Betrieb aus Verband OST-1 dar-
gestellt, der 8 potenzielle Bullenmiitter stellt und der Klasse mit hochster Intraherdenvarianz
angehort. Diese 8 Bullenmiitter sind den Herdenkalbejahren 1997 (HKJ-SD = 2065 kg) und
1998 (HKJ-SD = 2062 kg) zuzuordnen, wihrend im Herdenkalbejahr 1999 die HKJ-SD 1478
kg betrigt. Die Verteilungskurven der HKJ 1997 und 1998 sind durch ihre Mehrgipfligkeit
gepriagt. Dagegen ndhert sich die Verteilungskurve des HKJ 1999 mit deutlich reduzierter

Intraherdenvarianz einer Normalverteilungskurve an.
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Abbildung 16:  Haufigkeitsverteilung im Merkmal Milchmenge fiir Betrieb 1 aus OST-1
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Nach Uberpriifung der Pedigrees und der Einzelleistungen in diesem Betrieb, der auch als
intensiver Zuchtbetrieb bekannt ist, wird eindeutig festgestellt, dass die Maximalleistungen
jenen Kiithen zuzuordnen sind, die auf Embryonenimporte aus den USA und Kanada
zuriickgehen. Die niedrigsten Leistungen werden von Kiihen ohne Abstammung erbracht oder
von solchen Kiihen, von denen der Vater weder in die Kategorie der Wiedereinsatzbullen
noch in die Kategorie der Testbullen gehort und somit aller Wahrscheinlichkeit nach ein
Deckbulle ist. Als vornehmliche Ursache der heterogenen Herdenvarianz ist fiir diesen
Beispielsbetrieb das Halten von Trégertieren auf der einen und die sonderbehandelte

Bullenmutter auf der anderen Seite zu nennen.
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Abbildung 17: Héaufigkeitsverteilung im Merkmal Milchmenge fiir Betrieb 2 aus OST-1

Betrieb 2 aus Verband OST-1 (4bbildung 17) ist ein GroBbetriecb aus den Neuen
Bundeslidndern, aus dem im Herdenkalbejahr 1999 (HKJ-SD = 1560 kg) 23 potenzielle
Bullenmiitter hervorgehen. Im HKJ 1997 betrdgt die HKJ-SD 1475 kg, im HKJ-SD 1998
1477 kg. Im Gegensatz zu Betrieb 1 gleichen sich die dargestellten Kurven sehr stark einer
Normalverteilungskurve an. Es gibt in diesem Betrieb Kiihe in der Spannbreite von 4716 kg
bis 14341 kg. Der Abszissenwert fiir das Maximum dieser Kurven entspricht in etwa der
mittleren Milchleistung innerhalb Herdenkalbejahr. Die mehrgipfligen Verteilungskurven von
Betrieb 1 sind eher die Ausnahme in Gebiet OST-1; exemplarisch fiir die GroB3betriebe sind

die Verteilungskurven von Betrieb 2.
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Fiir Betriecbe aus den Alten Bundeslindern mit hoher Intraherdenvarianz sind eher die zwei-
oder mehrgipfligen Verteilungskurven die Regel. Dies bestitigt die grafische Darstellung der
Haufigkeiten fiir das Merkmal Milchmenge von Betrieb 3 aus Verband WEST-1 (4bbildung
18). Betrieb 3 fillt in den Jahren 1997 (HKJ-SD = 1690 kg) und 1999 (HKJ-SD = 1617 kg) in
die zweithochste HKJ-SD-Klasse. In 1998 betragt die HKJ-SD nur 1218 kg. Im HKJ 1998
weist die Verteilungskurve nur ein Maximum auf, wihrend fir 1999 die Zweigipflig- bzw.
1997 die Mehrgipfligkeit der Kurven gilt. Eine Rangierung der Férsen nach ihrem RZM
zeigt, dass die vorderen Plitze von Kiihen ausldndischer Herkunft und deren Nachkommen
besetzt sind, aber auf den schlechteren Rangpositionen vereinzelt Tiere mit fehlender Ab-

stammung vorkommen.
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Abbildung 18: Haufigkeitsverteilung im Merkmal Milchmenge fiir Betrieb 3 aus WEST-1

Einige markante Betriebe, die mehrere potenzielle Bullenmiitter stellen und in einem oder
mehreren Herdenkalbejahren durch eine HKJ-SD von > 1500 kg auffallen, sind in Tabelle 38
zusammengefasst. In der Rubrik der Bemerkungen sind die vermeintlichen Ursachen der

hohen Streuung und weitere Besonderheiten des jeweiligen Betriebes aufgefiihrt. Die grau
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unterlegten HKJ-Standardabweichungen beziehen sich auf die Kalbejahre der potenziellen

Bullenmiitter.

Tabelle 38: Herdencharakteristika fiir Betriebe, die mehrere Bullenmiitter aus extrem

heterogenen HKJ-SD-Klassen stellen

Betrieb Jahr N HKJ- HKJ- HKJ- Bemerkung
(Verband) X SD VK
Betrieb 1 97 34 7794 2056 26,4 | e &BM in HKJ-SD > 1800
(OST-1) 98 24 8015 2062 25,7 | & Trigertiere <> beste

99 52 6588 1476 22,4 Genetik

¢ zweigipflige Verteilung

Betrieb 2 97 257 8036 1475 18,3 | ¢ 23 BM in HKJ-SD > 1500
(OST-1) 98 323 8986 1477 16,4 | ¢ Zukauf bester Genetik in

99 232 9277 1560 16,8 1999; schlechte Kiihe bleiben

im Bestand; Normalverteilung

Betrieb 3 97 24 7746 1690 21,8 | e 16 BM in HKJ-SD > 1500
(WEST-I) 98 21 8724 1218 14,0 ¢ Trﬁgertiere < beste

99 24 8569 1617 18,9 Genetik
Betrieb 4 97 228 7638 1879 24,6 | 6 BM in HKJ-SD > 1800
(OST-1) 98 158 8590 1664 19,4 | & fillt nur in einem Jahr richtig

99 150 8707 1486 20,5 auf; Normalverteilung
Betrieb 5 97 226 6292 1185 18,8 | e 18 BM in HKJ-SD > 1500
(Ost-1) 98 221 6196 1503 24,4 | & bewihrte Vererber mit hohem

99 242 6664 1526 22,9 ZW; schlechte Kiihe bleiben

im Bestand; Normalverteilung

Betrieb 6 97 6 12286 3051 24,8 | e 11 BM in HKJ-SD > 1800
(WEST-2) 98 7 11766 1858 15,8 | & hohes Niveau, aber einzelne
99 8 12372 2359 19,1 Kiihe extrem hoch
¢ zweigipflige Verteilung
Betrieb 7 97 11 7585 1085 14,3 | e 4BM in HKJ-SD > 1800
(WEST-1) 98 8 7941 1479 6,0 | ¢ Gemischtbetrieb, Zukiufe in
99 8 7939 1846 23,2 1999
Betrieb 8 97 30 8114 1231 15,2 |« 10 BM in HKJ-SD > 1500

(WEST-1) 98 44 8835 1703 19,3 | & GroBbetrieb der ABL
99 33 8680 1506 174 | & Verteilung analog

ostdeutscher GrofB3betriebe

Betrieb 9 97 14 6196 1349 21,8 | e 11BM in HKJ-SD > 1500
(WEST-1) 98 22 7302 155%) 21,4 | e reiner Rotbuntbetrieb

99 13 7286 1644 22,6 | & Vollgeschwister aus ET mit
hohem RZM in der Topliste
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3.5.1.2.2 Restriktionen fiir die Selektion von Bullenmiittern

Wenn die grolen Streuungen in den Produktionsmerkmalen innerhalb der Herdenkalbejahre
auf bewusste Beeinflussungen des Betriebsleiters zuriickzufiihren sind, sei es durch Sonder-
behandlungen wertvoller Embryonenimporte oder Vollgeschwistern aus ET, dem gezielten
Behalten minderwertiger Tréagertiere oder auch auf die differenzierten Managementbe-
dingungen innerhalb der Betriebe der Neuen Bundesldnder, dann sollte die Intraherden-
varianz als Kriterium bei der Selektion von Bullenmiittern Beriicksichtigung finden. Die
Herden mit niedriger Intraherdenvarianz miissten demnach von den Sire Analysten in ihren
Selektionsentscheidungen bevorzugt werden. Das extremste Szenario wére, Herden mit

extrem hoher Intraherdenvarianz von der Selektion der Bullenmiitter auszuschlief3en.

Zur Untersuchung wurden daher schrittweise strengere Restriktionen bzgl. der HKIJ-
Standardabweichung angewendet und die jeweils besten 100 Kiithe nach RZM in jedem
Zuchtverband selektiert. In Tabelle 39 ist der Umfang des zur Verfligung stehenden
Selektionspools und die Kennziffern der daraus besten 100 Kithe nach RZM aufgefiihrt, wenn
verschiedene Selektionsgrenzen fiir die HKJ-Standardabweichung eingezogen werden. Wenn
in Verband WEST-1 die besten 100 Kiihe nach RZM aus allen 52292 Kiihen selektiert
werden, dann haben diese Bullenmiitter eine durchschnittliche Milchleistung von 10008 kg,
wobei die maximale Férsenleistung 12980 kg und die minimale 6834 kg betragt. Die RZM-
Punkte dieser Kiihe liegen im Bereich von 130 bis 155 bei einem Mittel von 135. Die erste
Selektionsgrenze wurde bei einer HKJ-SD von 1800 kg gezogen. Innerhalb WEST-1 ver-
ringert sich durch diese Maflnahme der Selektionspool nur um 131 Kiihe und auch die Kenn-
ziffern der selektierten Tiere bleiben auf etwa gleichem Niveau. Grofere Verdnderungen er-
geben sich erst, wenn jene Fiarsen, die einer HKJ-SD > 1500 kg zuzuordnen sind, von der
Selektion ausgeschlossen werden. Die durchschnittliche Milchmenge ist um 202 kg riick-
laufig im Vergleich zur vorangegangenen Restriktion, die minimale Leistung der potenziellen
Bullenmutter sinkt auf 5804 kg und die maximale RZM-Punktzahl erfdhrt eine Reduktion von
155 auf 148. Durch die Einbeziehung der Intraherdenvarianz als zusétzliches Selektions-
kriterium haben Kiithe mit hohen Leistungen, die vorher in den TOP-100 unberiicksichtigt
blieben, die Chance, als Bullenmutter ausgew#hlt zu werden. Jene Kuh mit der maximalen
Leistung von 12793 kg aus Verband WEST-1 findet erst dann Beriicksichtigung, wenn Kiihe
mit einer HKJ-SD > 1600 kg nicht mehr im Selektionspool zur Auswahl stehen.
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Tabelle 39: Grofe des Selektionspools und Kennziffern der selektierten besten 100 Férsen
nach RZM unter Berticksichtigung von Restriktionen fiir die HKJ-SD

Kennziffern der selektierten Tiere
Milch -kg RZM
HKJ-SD N X s Max Min X Max  Min

alle 52992 | 10008 1282 12980 6834 135 155 130
< 1800 52861 9972 1255 12726 6834 135 155 129
<1700 52658 9954 1244 12726 6834 135 155 129
<1600 52320 9889 1299 12793 6834 134 155 129
< 1500 51617 9687 1312 12793 5804 133 148 128
<1400 50037 9587 1331 12793 5804 132 148 128

WEST-1

alle 170220 | 11077 1592 16285 8182 145 162 139
<1800 |[169630 | 10528 1090 12939 8182 143 162 138
<1700 |168842 | 10423 1104 12939 7370 142 156 137
<1600 |167505 | 10201 1159 12516 7184 141 155 137
<1500 |[164834 | 10154 1166 12516 7184 140 155 136
<1400 | 159817 9899 1193 12516 7050 139 155 135

WEST-2

alle 92068 | 10278 1231 14103 7514 138 152 135
< 1800 91624 | 10105 1116 14103 7514 138 152 134
<1700 91201 | 10080 1123 14103 7514 138 152 134
<1600 90400 | 10029 1101 14103 7514 137 152 134
<1500 88982 9986 1072 14103 7514 137 152 134
< 1400 86594 9783 1082 12385 7514 137 152 134

WEST-3

alle 71842 9887 1001 12298 7593 134 151 130
< 1800 71701 9861 1002 12298 7593 134 151 130
<1700 71497 9804 970 12298 7593 134 151 130
<1600 71185 9784 986 12298 7593 134 151 130
<1500 70530 9772 977 12298 7593 134 151 130
< 1400 69106 9685 938 12298 7593 133 151 130

WEST-4

alle 99001 | 10189 1444 14341 6739 133 146 129
<1800 98441 | 10013 1410 14341 6739 133 146 129

; <1700 97524 | 10070 1413 14341 6739 133 146 129
8 <1600 96437 | 10029 1420 14341 6739 133 146 129
<1500 93066 9739 1262 12745 6739 132 146 128

< 1400 87344 9353 1135 12054 6739 131 146 127

alle 80152 | 10156 1205 13245 6689 132 148 128
<1800 80095 | 10128 1200 13245 6689 132 148 128

S <1700 79893 | 10139 1213 13245 6689 132 148 128
8 <1600 79550 | 10049 1227 12785 6689 132 145 128

<1500 78104 | 10007 1217 12785 6689 132 145 128
<1400 74506 9954 1203 12785 6689 131 145 128
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Im Gebiet OST-1 haben die Restriktionen fiir die HKJ-SD gréBere Auswirkungen auf die
praktische Bullenmiitterselektion. Hier reduziert sich der Selektionspool von der ersten bis zur
letzten Stufe um 11,8%. In Verband WEST-1 betrdgt diese Reduktion nur 5,8% und in
Verband WEST-4 gar nur 3,8%. Dies hat zur Folge, dass in Verband OST-1 die phéno-
typischen Leistungen der selektierten Tiere ab einer Grenze der HKJ-SD von 1500 kg starker
sinken als das in den iibrigen Verbinden der Fall ist. Auf die mittleren, minimalen und
maximalen RZM-Werte sind die Auswirkungen im Gebiet OST-1 ebenso unbedeutend wie in
den iibrigen Verbdanden. Auch fir WEST-2, WEST-3 und OST-2 gilt die geringe Reduktion
im Selektionspool (6,1%, 5,9% und 7,0%) und das durchschnittliche hohe Niveau der RZM-

Werte der selektierten Kiihe auf allen Selektionsstufen.

Als Ergidnzung zur eben geschilderten Thematik gelten die in Tabelle 40 dargestellten
Untersuchungsergebnisse. In jedem Verband wurden die besten 1000 Firsen nach ihrem
Zuchtwert in Eiweill-kg selektiert und anschliefend die statistischen Parameter in diesem
Merkmal fiir die Farsen aus Herdenkalbejahren mit hoher (HKJ-SD > 1500 kg) und niedriger
(HKJ-SD < 1500 kg) Streuung ermittelt.

Auf die Anteile von Kithen aus den HKJ-SD-Klassen 6 und 7 (HKJ-SD > 1500 kg) in den
TOP-1000, bezogen auf die einzelnen Verbande, wurde ausfiihrlich bei der Kommentierung
von Tabelle 36 eingegangen. Die hier dargestellten statistischen Parameter zeigen, dass der
mittlere Zuchtwert im Merkmal Eiweil3-kg um 1,1 kg (OST-1) bis 5,1 kg (WEST-1) sinkt,
wenn Kiihe aus diesen Klassen mit hoher Intraherdenvarianz als Bullenmiitter nicht bertick-
sichtigt werden. Wenn nach Zuchtwerten selektiert wird, sind die Bullenmiitter aus homo-
genen Herden der Neuen Bundesldnder im Niveau ihrer Zuchtwerte nur geringfligig
schlechter als Bullenmiitter aus heterogenen Herden. Im Gebiet OST-1 hat die beste Bullen-
mutter aus homogenen Herden einen Zuchtwert von 77 Eiweil3-kg, aber die beste Bullen-

mutter aus heterogenen Herden nur einen Zuchtwert von 67 Eiweif3-kg.
Niedrigere Standardabweichungen und Variationskoeffizienten der Zuchtwerte charakteri-

sieren die potenziellen Bullenmiitter aus homogenen Herden. Uber die Range der Zuchtwerte

ist keine gerichtete Aussage bzgl. verbandsspezifischer Besonderheiten moglich.
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Tabelle 40:  Statistische Kennziffern der TOP-1000 Kithe im Zuchtwert fiir Eiweil3-kg

stratifiziert nach ihrer Herdenkalbejahr-Standardabweichung

HKJ-SD N X s VK Max Min  Range
WEST-1 <1500 894 41,9 6,5 15,5 79 35 44
> 1500 106 47,0 10,1 214 85 35 50
WEST-2 <1500 797 53,7 6,2 11,5 85 47 31
> 1500 203 58,4 9,9 16,9 93 47 46
WEST-3 <1500 860 48,4 6,2 12,7 82 42 40
> 1500 140 51,4 8,2 16,1 77 42 35
WEST-4 <1500 934 44,4 5,9 13,3 85 38 47
> 1500 66 46,3 7,1 15,3 71 38 33
OST-1 <1500 809 41,9 5,5 14,1 77 36 41
> 1500 191 43,0 6,7 15,6 67 36 41
OST-2 <1500 936 41,7 5,7 13,7 75 36 39
> 1500 64 42,9 7,7 18,0 76 36 40
3.5.13 Empfehlungen fiir die Zuchtorganisation

Die vorliegende Untersuchung zeigt, dass insbesondere im Verband OST-1 jene Firsen in der
Bullenmiitterselektion bevorzugt werden, die aus Herden mit groBer Streuung in den
Produktionsmerkmalen stammen. Diese hohe Streuung innerhalb Herden ist an sich kein
grundlegendes Problem, und auch die Selektion von Bullenmiittern aus diesen Herden ist
nicht grundsétzlich in Frage zu stellen. Da aber ein Zusammenhang zwischen der Hohe der
Intraherdenvarianz und dem maximalen Zuchtwerten innerhalb des Herdenkalbejahres
besteht, ist in all den Fillen, in denen gleichzeitig Sonderbehandlungen oder differenziertes
Management , die zu extremen Leistungen fiithren, vermutet werden kann, aus der Sicht einer

Zuchtorganisation eine Anderung der Selektionsstrategie fiir Bullenmiitter angebracht.

Sonderbehandlungen potenzieller Bullenmiitter, das Melken von Trigertieren, der Zukauf

einzelner Spitzentiere sowie der Testbulleneinsatz wurden von SWALVE und DOPKE (1994) als
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Ursachen fiir das Auftreten heterogener Herden in einem Gebiet der Alten Bundesldnder
ermittelt. Diese in der vorliegenden Arbeit differenzierte Betrachtung fiir Verbénde aus den
Alten und den Neuen Bundesldndern wurde bisher noch nicht durchgefiihrt. Die schon bei der
Interpretation der Varianzkomponentenschitzung (Kapitel 3.4.3) getroffenen Schluss-
folgerungen bestitigen die Auswertungen der Einzelbetriebsanalysen. Die modernen
GroB3betriebe der Neuen Bundeslédnder halten Kiihe in der breiten Leistungsspanne von ca.
3000 kg bis 14000 kg, wobei aber nicht die gezielte Sonderbehandlung von Einzelkiihen zu
vermuten ist, sondern die Kiihe entsprechend ihrer Leistung in verschiedene Management-
gruppen eingeteilt werden. Die sich einer Normalverteilung anndhernden Héiufigkeitsver-

teilungen im Merkmal Milch-kg sind ein weiteres Indiz dafiir.

In der offiziellen deutschen Zuchtwertschdtzung des VIT wird eine Vorstandardisierung der
Rohdaten innerhalb des Herdentestags angewendet (REENTS et al., 1998). Da die Anzahl Kiihe
je HTD in die Berechnung der gewichteten Standardabweichung innerhalb HTD eingeht,
fiihrt dieses Verfahren in den groBBen heterogenen Herden der Neuen Bundesldnder durchweg
zu Stauchungen der Varianzen. Damit wird auch in jenen Herden die Varianz gestaucht, die
eigentlich hinsichtlich eventueller Manipulation vollig unauffillig sind. D.h. dass gute Kiihe
aus heterogenen Betrieben der Neuen Bundesldnder in der Zuchtwertschidtzung teilweise zu
Unrecht bestraft werden und somit nicht als potenzielle Bullenmiitter in Frage kommen. Dass
das Verfahren der Zuchtwertschitzung, bzw. genauer gesagt die Vorstandardisierung der
Rohdaten, stirkere Auswirkungen auf die Kuhzuchtwerte in den Neuen als in den Alten
Bundesldndern hat, zeigen die deutlich geringeren Anteile von Kithen aus Verband OST-1 in
den Klassen mit hoher Intraherdenvarianz wenn nach Zuchtwerten und nicht nach
Absolutleistungen selektiert wird. Eine Vorstandardisierung der Rohdaten kann gravierende
Auswirkungen auf die Rangierung von Kiihen nach ihren geschétzten Zuchtwerten haben.
GRUNHAGEN (1998) schitzte Zuchtwerte fiir Kiithe auf Basis von Testtagsdaten mit und ohne
einer Vorstandardisierung der Varianz innerhalb des Herdentesttags. Danach wiirden nur 46%

der Top-20 und 76% der Top-500 in beiden Listen vertreten sein.

Auch in diesem Zusammenhang scheint es sinnvoll, die Zugehorigkeit einer Kuh an einem
Kontrolltag zu einer Managementgruppe bis an das VIT weiterzumelden und diese
Information in der ZWS zu verwenden. Auf die Vorstandardisierung der Rohdaten konnte

verzichtet werden. Verbesserungen im Bereich der Zuchtwertschiatzung sind vornehmlich zu
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erwarten, wenn in Zukunft hohere Anforderung an die eingehende Datenqualitét gestellt wird

bzw. die eben erwihnten Zusatzinformationen erfasst werden.

Eine weitere Moglichkeit zur Beriicksichtigung heterogener Intraherdenvarianzen wire eine
Clusteranalyse (SWALVE und DOPPKE, 1994; GRUNHAGEN, 1998). SWALVE und DOPKE (1994)
verwenden die Clusteranalyse zur Einteilung von Laktationsleistungen innerhalb HKJ fiir ein
Teildatenmaterial aus den Alten Bundesldndern. GRUNHAGEN (1998) korrigiert zunédchst die
tatsdchlich erbrachten Leistungen innerhalb Herdentesttag um zufillige Effekte (Tiereffekt,
permanenter Umwelteffekt) und um fixe Effekte auf ein einheitliches Laktationsstadium (vgl.
REENTS et al., 1998), bevor er die bis auf den fixen Effekt des Herdentesttags vorkorrigierten
Leistungen mit einer Clusteranalyse in voneinander unabhédngige Gruppen innerhalb Herden-
testtag aufteilt. Beide Autoren zeigen, dass es mit dem Verfahren der Clusteranalyse offen-
sichtlich moglich ist, Kiihe, die sich in Relation zu ihren Herdengefdhrtinnen im extremen
Leistungsbereich befinden, zu erkennen und zu isolieren und somit die Herdenstandard-

abweichung erheblich zu reduzieren.

Die Clusteranalyse ist rechentechnisch relativ schnell durchfiihrbar (fastcluss-Prozedur, SAS
1989), ist aber keine Losung, um der ,unfreiwilligen Heterogenitét® der groBen Herden in den
Neuen Bundeslidndern entgegenzuwirken, da es schwierig ist, eine einheitliche, weite Ver-

teilung mittels Clusteranalyse optimal zu gruppieren.

Die praktische Selektion von Bullenmiittern muss dahingehend vorbereitet werden, dass den
Sire Analysten ein Instrumentarium zur Beschreibung der Herdeninformation zur Verfligung
steht. Hierzu wéren die Verteilungskurven im Merkmal Milch-kg fiir jeden Betrieb sicherlich
eine Hilfe. Die Entscheidung tiber die Ursachen der Heterogenitét ist durch Recherchen der

Betriebsdaten und letztendlich durch den Betriebsbesuch zu erkunden.
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3.5.2 Modellkalkulationen zur zentralen Priifung von Bullenmiittern

3.5.2.1 Testkapazitiit
3.5.2.1.1 Methode

Berechnungsgrundlage fiir den erzielbaren Zuchtfortschritt bei zentraler Priifung der Bullen-
miitter war ein von ALPERS und SWALVE (1996) geschriebenes FORTRAN-Computer-
programm mit Berticksichtigung von 2-Stufen-Selektion und Findung der Selektionsintensitét

auf der zweiten Stufe aus einer finiten Population.

Der erste Selektionsschritt ist die Auswahl der potenziellen Bullenmiitter zur Anpaarung bzw.
zum ET. Die endgiiltige Selektion erfolgt nach einem Test in vertraglich gebundenen
Testherden, fiir die gleiche Umweltbedingungen gelten sollen. Der Selektionserfolg muss auf
den zwei Stufen unterschieden werden, da zum einen durch den ersten Selektionsschritt die
genetische Varianz in der zweiten Stufe verringert ist und zum anderen fiir die Leistungen der
Kiihe, die die Priifung absolvieren, eine schiefe Verteilung zu erwarten ist, da es sich um
vorselektiertes Material handelt. Ferner ist im Programm beriicksichtigt, dass die Korrelation
zwischen Zuchtwert und Index (rr;) auf der zweiten Stufe durch Einbeziehung der

Informationen aus der ersten Stufe verindert ist.

Die vollstindige Formel zur Berechnung des Zweistufenselektionserfolgs auf dem Bullen-
miitterpfad (AGgwm) beriicksichtigt die oben angegebenen Aspekte und ist, da fiir die Vor-
selektion nach Pedigree-Index oder nach Einsatzleistung verschiedene genetische Parameter

gelten, in zwei Komponenten zu zerlegen:
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Anteil der Tiere, die nach Pedigree-Index (PI) ausgewéhlt werden

Anteil der Tiere, die dem Embryo-Transfer (ET) unterzogen werden bzw.
mit denen OPU/IVP durchgefiihrt wird

Korrekturfaktor fiir 6o’ und rypp’ fiir die Selektion auf der 2. Stufe
c=1* (i1 - k);

On’ = Oa* (1-1,," *c
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en aus der 1. und 2. Selektionsstufe ist.

, wobei r der Quotient der Korrelation-

I =

stehen fiir Tiere, selektiert nach Pedigree-Index

stehen fiir Tiere, selektiert nach Einsatzleistung

Selektionsintensitit auf der 1. Stufe

korrigierte Selektionsintensitit auf der 2. Stufe

Korrelation zwischen Index der 1. Stufe und Zuchtwert

Korrelation zwischen Index der 2. Stufe und Zuchtwert
Generationsintervall von Bullenmiittern, die auf der 1. Stufe nach PI
selektiert und dem ET unterzogen werden (2,0 Jahre).
Generationsintervall von Bullenmiittern, die auf der 1. Stufe nach PI
selektiert werden, von denen aber nur die eigene Trichtigkeit genutzt wird
(2,25 Jahre).

Generationsintervall von Bullenmiittern, selektiert nach Einsatzleistung

(3,33 Jahre).

Die Genauigkeit der Zuchtwertschédtzung (rr) auf den verschiedenen Selektionsstufen fiir die

Bullenmiitter wurde mit dem Selection Index Program (SIP) von WAGENAAR et al. (1995)

errechnet (Tabelle 41). Fur die Priifung in Testherden wird eine eigene Teilleistung im

zweiten Drittel der ersten Laktation zugrundegelegt. Zuchtziel ist das Merkmal EiweiB3-kg in

der 1. Laktation. Die Indexkalkulationen wurden mit einer Heritabilitit von 0,36

durchgefiihrt, was dem Durchschnittswert der in dieser Arbeit nach Regionen ermittelten

Werten entspricht.
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Tabelle 41:

Genauigkeit der Zuchtwertschitzung flir Bullenmiitter fiir verschiedene

Zeitstufen
Zeitstufe Jungrind Jungrind (1. Stufe) | Farse mit Einsatz- | Férse mit Einsatz-
(1. Stufe) + Station (2. Stufe) | leistung (1. Stufe) |leistung (1. Stufe)
+ Station (2. Stufe)
Informations- | 50 viterliche HG |50 véterliche HG |50 viterliche HG | 50 véterliche HG
quellen 1 Mutterleistung |1 Mutterleistung | 1 Mutterleistung | 1 Mutterleistung
1 eigene Teillstg. |1 Einsatzleistg. 1 Einsatzleistg.
1 eigene Teillstg.
T 0,54 0,68 0,65 0,74

Die Selektionsintensitit auf der ersten Stufe errechnet sich aus der Schirfe der Selektion im
Feld und kann frei gewihlt werden. Die Remontierungsrate auf der zweiten Stufe und somit
die Selektionsintensitét ist abhidngig vom Verhéltnis der letztendlich selektierten Bullenmiitter
zur Testkapazitit. Die Kalkulationsparameter zur Vorausschétzung des Zuchtfortschritts auf
den iibrigen Pfaden der Selektion, also Bullenvéter, Kuhviter und Kuhmiitter, wurden analog

aus den Berechnungen zum Testbulleneinsatz tibernommen (Kapitel 3.1.1).

Vier Varianten der Bullenmiitterpriifung waren hinsichtlich des erzielbaren Zuchtfortschritts
zu vergleichen. Annahme fiir das TopQ-Zuchtprogramm ist, dass in Zukunft 1/3 der Test-
bullen eine testherdengepriifte Mutter haben. D.h. dass auf der zweiten Selektionsstufe 100
Bullenmiitter zu selektieren sind. Da aber aus Kostengriinden eine Mehrfachnutzung der
Bullenmiitter anzustreben ist und im Durchschnitt von jeder Bullenmutter 2 mannliche Nach-
kommen fiir den Testeinsatz vorgesehen sind, kann die Zahl der zu selektierenden Bullen-

miitter auf der zweiten Stufe auf 50 reduziert werden.

Variante 1 orientiert sich an den Vorgaben des Firsentestprogramms der OHG. Es kommen
nur jene Kiihe in der ersten Laktation auf Station, die einen ménnlichen Nachkommen haben.

Die Remontierungsrate auf der ersten Selektionsstufe betragt 3,8%.
Variante 2, ein intensives Jungrinderspiilprogramm, d.h. Nutzung der modernen Biotech-

niken ET und OPU/IVP bei allen potenziellen Bullenmiittern, findet seine Parallelen im

Zuchtprogramm der Nord-Ost-Genetik. Strenge Auswahl der Jungrinder auf der ersten
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Selektionsstufe (p1 = 0,5%) und Priifung der Bullenmiitter in der ersten Laktation sind deren

Charakteristika.

Variante 3 hat das ET/DT-Programm der OHG als Richtlinie. Die potenziellen Bullenmiitter
werden in der ersten Laktation dem Embryotransfer unterzogen, aber die Stationspriifung
absolvieren sie in der zweiten Laktation. Die Remontierungsrate auf der ersten

Selektionsstufe im Feld betrdgt pl = 1%.

Variante 4 kann als eine Mischform der tibrigen drei Varianten interpretiert werden. Die
Priifung der potenziellen Bullenmiitter in Testherden findet in der ersten Laktation statt und
somit orientiert sich die Vorauswahl der Tiere am Pedigreeindex. Intensive Biotechnik (ET
bzw. OPU/IVF) soll aber aus Kostengriinden nur bei den letztendlich 50 selektierten
Bullenmiittern angewendet werden. Fiir die Programmierung bzgl. der Kalkulationen zum
Zuchtfortschritt hat dies folgende Konsequenzen: Da von den 50, auf der zweiten Selektions-
stufe ausgewihlten Bullenmiittern, aufgrund der eigenen Tréchtigkeit im Mittel 25 ménnliche
Nachkommen vorliegen, miissen noch drei Viertel der 100 angestrebten Testbullen durch ET
bzw. OPU/IVF nach der Priifung in Testherden erzeugt werden. Demzufolge muss fiir 75%
der Testbullen auf dem Bullenmutterpfad gegeniiber dem intensiven Jungrinderspiilprogramm
mit einem um 20 Monate verldngerten Generationsintervall kalkuliert werden. Die Biotech-
nikmafBnahmen finden ihre Anwendung somit nicht im Jungrinderstadium von 12 bis 15

Monaten, sondern im Alter der Kuh von 33 bis 40 Monaten.

3.5.2.1.2 Ergebnisse

Der Zuchtforschritt fiir die vier Varianten ist in Abhidngigkeit von der Testkapazitit (50 bis
325 Priifkiihe pro Jahr) in Abbildung 19 dargestellt.

Grundsitzlich ist allen Varianten gemein, dass der Zuchtfortschritt mit der GroBe der
Testkapazitdt ansteigt, wobei allerdings die Interpretation auf Basis des Gesetzes des
abnehmenden Ertragszuwachses auch hier seine Berechtigung findet. So ist z.B. der Anstieg
im Zuchtfortschritt bei einer Erhohung der Testkapazitdt von 75 auf 100 Kiihe pro Jahr
deutlich stiarker ausgeprigt, als dies bei einer Erh6hung von 250 auf 275 Kiihe der Fall ist.
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Der groBite Zuchtfortschritt tiber alle Testkapazititen hinweg wird in Variante II, dem
intensiven Jungrinderspiilprogramm, erreicht. Ein Programm mit ET bzw. OPU/IVF in der
ersten und der Priifung in der zweiten Laktation (Variante III) ist aufgrund des ldngeren
Generationsintervalls nur bei niedriger Testkapazitdt konkurrenzfihig. Bei niedriger Test-
kapazitit erweist sich hier die hohere Genauigkeit der geschitzten Zuchtwerte fiir den ersten
Selektionsschritt als Vorteil. Dieser Vorteil ist aber bei hoheren Testkapazitidten nicht mehr
gegeben, weil dann intensiver unter den Priifkithen selektiert werden kann. Es ist somit kein

paralleler Verlauf der dargestellten Kurven festzustellen.

Ein Programm, das ganz auf modernste Biotechnik verzichtet (Variante I), ist einem inten-
siven Jungrinderspiilprogramm (Variante II) in Bezug auf die genetischen Erwartungen deut-
lich unterlegen. Auch die Konkurrenzfdhigkeit mit dem Priifprogramm in der zweiten
Laktation (Variante III) ist erst ab einer Testkapazitdt von 250 Kiihen pro Jahr gegeben.
Variante IV schneidet tiber alle Testkapazititen hinweg im Zuchtfortschritt besser ab als
Variante I. Da die Selektion auf der ersten Stufe in Variante IV ausschlieBlich auf der
Information des Pedigreeindexes basiert, ergeben sich fiir den Vergleich mit Variante III

Nachteile bei Testkapazitdten unter 250 Kiihen pro Jahr.

0,285

0,275
g 0,265 —e— Variante 1
« —&— Variante 11
g 0,255 4 .
80 —— Variante 111
% 0,245 A —%— Variante IV

0,235 f/

0,225 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1

50 75 100 125 150 175 200 225 250 275 300 325
Testkapazitiit

Abbildung 19:  Zuchtfortschritt in Einheiten der genetischen Standardabweichung in Ab-
hiangigkeit von der Testkapazitit fiir vier Varianten der BM-Selektion

Theoretische Uberlegungen von ALPERS (1996) kommen zu dem Schluss, dass die Se-
lektionsquote nach Beendigung der Priifung unter 20% liegen sollte. Dies wird auch durch

Vergleiche anhand von Praxisdaten der Osnabriicker Herdbuchgesellschaft bzw. des nie-
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derldndischen DELTA-Programmes bestitigt (GLODEK und SWALVE, 1999). Bei 50 zu

selektierenden Bullenmiittern miissen daher mindestens 250 Kiihe die Priifung absolvieren.

3.5.2.2 Testdauer

3.5.2.2.1 Methode

Um zu einem frithen Zeitpunkt die Entscheidung treffen zu konnen, welche ménnlichen
Nachkommen als Testbullen zu selektieren sind, sollte der Test der Bullenmiitter in vertrag-

lich gebundenen Herden generell ab Tag 1 nach der Kalbung beginnen.

Die Kalkulation, zu welchem Zeitpunkt dieser Test beendet werden sollte, basierte auf der
Theorie des Selektionsindexes. Dazu stand das Selection Index Program (SIP) von
WAGENAAR et al. (1995) zur Verfligung. ZielgroBe und somit Merkmal im Zuchtwert war die
305-Tage-Leistung im Merkmal EiweiB3-kg. Es wurde ein Index fiir mehrere Merkmale im
Index und ein Merkmal im Zuchtwert konstruiert. Merkmale im Index waren Test-
tagsleistungen im Zeitabschnitt von Tag 10 bis Tag 170 im Abstand von 20 Tagen.
Uberlegung war, dass, wenn die Sicherheit der ZWS (rr®) durch weiter einbezogene Testtage

nicht gesteigert werden kann, die Priifung der Bullenmiitter zu beenden ist.

Fiir die Losung des Gleichungssystems P * b =G * a, mit:

P = phéanotypische Var/Kovarinaz-Matrix der Testtage

b = Vektor der Indexgewichte

G = Vektor der genetischen Kovarianz zwischen Indexmerkmalen und 305-Tage-
Leistung

a = Vektor der 6konomischen Gewichte der Merkmale im Zuchtwert;

galt es, aus der Fiille der Literatur nach geeigneten Parametern zum Aufstellen der P- und G-
Matrix zu recherchieren. Der Vektor der 6konomischen Gewichte bleibt in diesem Fall
unberiicksichtigt, da es sich nur um ein Merkmal im Zuchtwert handelt. Es wurde ein

Parametersatz fiir Testtagsdaten zusammengestellt, der auf folgenden Literaturquellen basiert:
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e Heritabilitdten, phénotypische Varianzen und additiv-genetische Varianzen fiir einzelne
Testtage sowie phinotypische Korrelationen zwischen einzelnen Testtagen, geschitzt an
einem deutschen Datenmaterial (SWALVE, 1995).

e Heritabilitidten, phdnotypische Varianzen und additiv-genetische Varianzen fiir einzelne
Testtage sowie phinotypische Korrelationen zwischen einzelnen Testtagen, geschitzt an
einem umfangreichen Datenmaterial aus den USA (GENGLER, 1997).

e Genetische Korrelationen zwischen einzelnen Testtagen und der 305-Tage-Leistung,

geschitzt an einem kanadischen Datenmaterial (JAMROZIK und SCHAEFFER, 1997).

3.5.2.2.2 Ergebnisse

Der aus obigen Literaturdaten zusammengestellte Parametersatz fiir einzelne Testtage von
Tag 10 bis Tag 170 ist in den Tabellen 42 und 43 dargestellt. Es zeigt sich, dass
Heritabilitdten an einzelnen Testtagen zu Beginn der Laktation (Tag 10 und Tag 30) mit 0,11
bzw. 0,12 niedriger sind als gegen Ende des ersten Laktationsdrittels bzw. zu Beginn des

zweiten Laktationsdrittels (0,19 bis 0,21).

Tabelle 42:  Varianzkomponenten und Heritabilitdten fiir einzelne Testtage und deren

genetische Korrelation zur 305-Tage-Leistung im Merkmal Eiweif3-kg

I I 111 IV \4 VI Vil VIII IX
10 30 50 70 90 110 130 150 170

op> | 0123  .0115 .0102 0102 .0103 .0104 .0105 .0109 .0109
o2 | 0013 .0014 .0017 .0017 .0018 .0020 .0021 .0023 .0023
h? A1 A2 A7 A7 17 .19 .20 21 21

Iy .50 .60 .70 .80 .90 .94 95 .96 95

Testtage am Anfang der Laktation haben niedrigere genetische Korrelationen (r, = 0,50) zur
ZielgroBe 305-Tage-EiweiB-kg als spiter folgende Testtage, insbesondere ab Tag 90 (ry =
0,90). Die Betrachtung der phéinotypischen Korrelationen im Merkmal Eiweil3-kg zwischen
verschiedenen Testtagen (7abelle 43) bringt zum Ausdruck, dass in einem engen
Zeitabschnitt erbracht Leistungen deutlich hoher miteinander korreliert sind als weit entfernte

Testtage.
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Tabelle 43: Phinotypische  Korrelationen der Testtagsleistungen untereinander

(Merkmal EiweiB3-kg)
| II 11 v \% VI VII VIII

10 30 50 70 920 110 130 150

| 10

II 30 .70

11 50 .60 .65

10Y 70 .50 .62 .64

\Y% 90 45 57 .63 .62

VI 110 40 52 .58 .59 .62

A% 1 130 35 48 .53 .55 .58 .62

VIII 150 33 45 .50 52 .55 .60 .62

IX 170 .30 42 45 .50 .52 58 .60 .62

In Abbildung 20 ist die Sicherheit der Zuchtwertschitzung fiir das Merkmal 305-Tage-

EiweiB-kg in Abhidngigkeit von sukzessiv einbezogenen Testtagen von Tag 10 bis Tag 170

graphisch dargestellt.

Abbildung 20:

LB

M 1M D 13 10 Wé 150 180 17D
Tesity
Sicherheit der ZWS auf Basis von sukzessiv einbezogenen Testtagen von

Tag 10 bis Tag 170 im Abstand von 20 Tagen
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Die Vorhersage der 305-Tage-Leistung aufgrund der Testtage bis Tag 110 ist mit einem
groBBen Unsicherheitsfaktor belastet, die Sicherheit der Zuchtwertschitzung liegt unter e =
0,20. Werden weitere Testtage ab Tag 110 beriicksichtigt, so néhert sich die Kurve
asymptotisch dem Maximum von rT12 = 0,30 an, da in den Kalkulationen fiir 305-Tage-
Eiweil-kg eine Heritabilitdit von 0,30 unterstellt wurde. Da nur die Eigenleistung der zu
testenden Kuh berticksichtigt wurde, gilt: b = h? = rrf°. Dieser Maximalwert von 1> = 0,30 ist
auch dann nicht zu steigern, wenn noch weitere Testtage im Priifungsabschnitt mit einbezogen
werden, da die zu bearbeitende Problematik als Mehrmerkmalsmodell mit mehreren Be-
obachtungen im Index und einem Merkmal im Zuchtwert aufgefasst wurde. Testtage mit den
geringsten genetischen Korrelationen zur 305-Tage-Leistung erhalten unter Einbeziehung

weiterer Testtage geringere Gewichtungsfaktoren (b-Werte).

Ein 180-Tage-Test in vertraglich gebundenen Testherden ermdéglicht unter Berticksichtigung
der Eingewdhnungs- und Quaranténezeit zwei Umtriebe pro Jahr. Bezogen auf die 250 zu

testenden Bullenmiitter bedeutet dies, dass eine Stallkapazitit von 125 Platzen erforderlich ist.

3.5.23 Organisatorischer Ablauf und Kosten-Nutzen-Rechnung

3.5.2.3.1 Methode

Mit dem Test potenzieller Bullenmiitter in vertraglich gebundenen Testherden sind zwei Ziele
zu verfolgen. Neben der objektiven Priifung unter gleichen Umweltbedingungen wird eine
effiziente Nutzung weiblicher Nachkommen aus Embryonenimporten angestrebt. Diese
effiziente Nutzung ist am ehesten zu verwirklichen, wenn der Zuchtverband im Besitz dieser
Tiere bleibt bzw. durch vertragliche Absicherungen iiber sie verfiigen kann und diese Tiere

als potenzielle Kandidatinnen fiir die Bullenmiitterselektion zur Verfiigung stehen.

Das Grundschema eines moglichen Zuchtprogramms zeigt Abbildung 21. Wihrend zwei
Drittel der Bullenmiitter mit verbesserten Selektionskriterien im Feld selektiert werden, ist die
neutrale Priifung in den Testherden ausschlieflich fiir die weiblichen Nachkommen aus

Embryonenimporten konzipiert. Dabei wird der Nukleusgedanke aufgegriffen, d.h. weibliche
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Nachkommen der Tiere mit erfolgreich abgeschlossener Priifung gelten als potenzielle
Bullenmiitter; sie werden den BiotechnikmaBnahmen und der Priifung in Testherden unter-
zogen. Die méinnlichen Nachkommen aus Embryonenimporten gehen bis zum Testeinsatz in
die ELP- oder Aufzuchtstationen. Die nach der Priifung selektierten Bullenmiitter werden fiir
das weitere Zuchtprogramm analog zum DELTA-Programm in den Niederlanden intensiv als

Donoren genutzt.

Priifbetriebe
Priifung Tag 1 bis 180

ET/OPU

Q Kilber verbleiben
der Besten

Biotechnik ET/OPU <

Trigertierherde Embryonen
< aus dem
‘ Ausland
Bullenkilber
Aufzucht
KB-Station Ausland
Herkédmmliche
Testbullen BM-Selektion Elitebullen
Gepr. Bullen

Herdbuch Nur MLP

Gesamtpopulation

Abbildung 21: Schema eines Zuchtprogramms mit zentraler Bullenmiitterpriifung und

effizienter Nutzung der Embryonenimporte

Im Schema des Zuchtprogramms werden die in den bisherigen Auswertungen gewonnen
Erkenntnisse integriert. Zum einen ist dies die starke Einbeziehung von genetisch hoch-
wertigen Zuchtprodukten aus dem Ausland (siehe Landervergleich, Kapitel 3.3.2) in Form

von Embryonen, zum anderen der Test in vertraglich gebundenen Herden in der ersten
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Laktation von Tag 1 bis Tag 180 (siehe Kapitel 3.5.2.1.2 und Kapitel 3.5.2.2.2). Zusitzlich
gilt es, die Moglichkeiten der markergestiitzten Selektion (Kapitel 2.5) mit einzubeziehen.
Anhand dieser wissenschaftlichen Erkenntnisse, Aufzeichnungen bisheriger Kosten- und
Erlospositionen sowie Daten zur Erfolgskontrolle wurde fiir drei konkrete Alternativen eine
O6konomische Betrachtung vorgenommen und der organisatorische Ablauf skizziert, wobei das
in Abbildung 21 dargestellte Grundgeriist fiir alle Alternativen gilt. In konkreten Zahlen
ausgedriickt bedeutet dies, dass 100 Testbullen eine testherdengepriifte Mutter haben sollen.
Durch Anwendung von ET bzw. OPU / IVP wird mit durchschnittlich 2 Testbullen je
Bullenmutter kalkuliert. Somit sind nach der Priifung in Testherden 50 Bullenmiitter zu
selektieren. Um eine Remontierungsrate auf der zweiten Selektionsstufe von unter 20% zu

erzielen, miissen mindestens 250 Bullenmiitter pro Jahr den Test absolvieren.

Bei den 6konomischen Betrachtungen gilt es nicht, ldngerfristige Auswirkungen, z.B. in Form
des Nettoselektionserfolges zu beurteilen, sondern ganz konkret zu berechnen, welche Kosten
und Erlése die Zuchtorganisation mit Beginn des Programms zu erwarten hat. Dabei sind
zweil Phasen zu unterscheiden. Phase I ist die Startphase, d.h. zu diesem Zeitpunkt kdnnen
noch nicht die Nachkommen des eigenen Nukleus als potenzielle Bullenmiitter genutzt
werden. In Phase II dagegen ist der Embryonenimport aus dem Ausland zu reduzieren, da von
nun an nach obigem Schema die weiblichen Nachkommen der 50 besten Testfiarsen die

ndchste Bullenmiittergeneration komplettieren.

3.5.2.3.2 Ergebnisse

Alternative 1

In Alternative I ist ausschlieflich die Zuchtorganisation der Triger des Nukleuszucht-
programms, da die aus dem Ausland erworbenen Embryonen und deren weibliche und
ménnliche Nachkommen im Besitz des Verbandes bleiben.

Zielgrofle sind 250 Jungrinder, die den Test in Vertragsherden absolvieren und zuvor
erfolgreich auf BiotechnikmafBnahmen (ET und OPU/IVF) reagiert haben miissen. Nach
bisherigen Erfahrungen ist bei ca. 15 bis 20% der Jungrinder die Superovulation nicht
moglich. Deshalb sollen 300 Jungrinder fiir ET und OPU/IVF ab einem Alter von 12 Monaten
zur Verfiigung stehen. Verluste ab der erfolgreichen Ubertragung der Embryonen, sprich
Trachtigkeit, beziehen sich auf Aborte wihrend der Trichtigkeit, Totgeburten sowie
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verendete Tiere wéhrend der Aufzuchtphase bis zum Alter von 12 Monaten und liegen in der
GroBenordnung von 15%. Unter Berticksichtigung dieser Verluste sind 350 Trachtigkeiten
mit weiblichen Embryonen anzustreben. Eine Tréichtigkeitsrate von 50% und ein Ge-
schlechterverhéltnis von 50% weiblichen Tieren und 50% minnlichen zwingen in Phase I

zum Kauf von insgesamt 1400 Embryonen.

Der chronologisch-organisatorische Ablauf fiir Alternative I in Phase I mit sédmtlichen

Kosten- und Erlospositionen ist in Tabelle 44 aufgefiihrt.

Fiir den Kauf der 1400 Embryonen ist mit einem Durchschnittspreis von 1500 DM / Embryo
zu kalkulieren, was zu einer Gesamtsumme von 2,1 Mio. DM fiihrt. Diese Embryonen sind in
geeignete Tragertiere landwirtschaftlicher Betriebe zu iibertragen. Da die anfallenden Kélber
im Besitz der Zuchtorganisation bleiben, ist der Betriebsleiter angemessen zu entschiadigen.
Nach bisherigen Erfahrungen sind fiir diesen Kostenpunkt, umgerechnet auf die Tréachtigkeit,
1000 DM je Tréchtigkeit aufzubringen. 10% Aborte und Kalbeverluste fiihren zu 630
lebensfihigen Kélbern, die alle auf in Verbindung mit QTLs zu bringende genetische Marker
zu typisieren sind. Gegenwirtig betragen die Typisierungskosten 75 DM / Einzeltier. Aller-
dings wire es nicht unbedingt notwendig, zu diesem Zeitpunkt alle Kilber zu typisieren, da
das Bottom Up- als auch das Top Down-Design nur fiir Bullen mit erstem hohen Zuchtwert
bzw. auf dem Bullenmiitterpfad relevant wére. Dennoch konnten diese Typisierungs-
ergebnisse mit Blick auf die Zukunft und den Aufbau der gametischen Verwandtschaftsmatrix

genutzt werden.

Die Kosten der Aufzuchtperiode sind differenziert zu betrachten. Bis zum Alter von 3
Monaten ist mit Aufzuchtkosten von 8 DM / Tag zu rechnen, {iber diesen Zeitpunkt hinaus
mit 5 DM / Tag. Die aus den Embryonenimporten anfallenden Bullenkélber miissen auf der
Erlosseite des Zuchtverbandes (2500 DM / Bullenkalb) verbucht werden. Ein GroBteil dieser
méannlichen Nachkommen steht fiir den Testeinsatz zur Verfligung, was zu Einsparungen von

anderweitigen Jungbullen fiihrt.

Ab dem Alter von 12 Monaten werden bei den 300 weiblichen Nachkommen ET und
OPU/IVP angewendet. Die Durchfiihrung dieser BiotechnikmafBnahmen kostet 1000 DM je
Jungrind, wobei auch die 50 nicht auf Biotechnik reagierenden Jungrinder in die Kosten mit
einbezogen werden miissen. Von den 250 auf Biotechnik reagierenden Jungrindern sind in

Anlehnung an die Erfolgsraten des DELTA-Programms in den Niederlanden 14 fiir den
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Transfer taugliche Embryonen je Jungrind bzw. 7 Trichtigkeiten je Jungrind zu erwarten.
Darin integriert sind auch die gewonnen Embryonen durch OPU/IVP wihrend der ersten 4
Tréachtigkeitsmonate. Bezogen auf das superovulierte bzw. dem OPU/IVP-Verfahren unter-
zogenem Jungrind verursachen diese 7 Tréichtigkeiten Kosten von 7000 DM (1000 DM /
Trichtigkeit). Besamungskosten betragen 100 DM je Jungrind. Die 50 nicht auf Biotechnik
reagierenden Jungrinder, hier definiert als sogenannte Nichtspiiler, sind fiir je 1500 DM im

Alter von 15 Monaten an Zuchtbetriebe zu verkaufen.

Bis 6 Wochen vor der Kalbung verbleiben die 250 Jungrinder im Aufzuchtbetrieb. Direkt
nach der Kalbung im Priifbetrieb schlieft die 180-tdgige Testperiode an. Die Kosten wihrend
der Priifung belaufen sich auf 1000 DM je Farse. Hierzu gehéren Aufwendungen fiir
Veterindr- und Quarantdnemalinahmen, die Einstellung einer zusédtzlichen Arbeitskraft zur
Betreuung der Kiihe und zur Koordination des gesamten organisatorischen Ablaufs sowie
eventuell weitere Kompensationszahlungen fiir den Priifbetrieb. Der Priifbetrieb verfiigt zu-
sdtzlich tiber die Einnahmen aus dem Milchgeld. Nach Beendigung der Priifung sind die
Selektionsentscheidungen iiber die Bullenmiitter zu treffen. 150 der 200 Kiihe, die nicht als
Bullenmiitter in Frage kommen, werden an Zuchtbetriebe verkauft (2500 DM / Farse), die

tibrigen 50 Farsen zum Schlachten (1000 DM / Férse).

Von jeder der 250 Testfiarsen liegen 8 Nachkommen vor, 7 durch Fremdaustragung, ein
Nachkomme durch die eigene Trichtigkeit. Die 4 weiblichen Nachkommen der nicht als
Bullenmutter selektierten Fiarsen (Nsel) werden bis zum Alter von 10 Monaten aufgezogen
und auf einer Elite- oder Sonderauktion zum Verkauf angeboten (2000 DM / Jungrind). Fiir
die ménnlichen Nachkommen bleibt nur der Verkauf zur Mast im Alter des Bullenkalbes von

14 Tagen (200 DM / BK).

Sind Vollbriidder unter den Nachkommen der 50 selektierten Bullenmiitter, dann wire die
Konstellation des Markergenotyps ein addquates Auswahlkriterium. Von den insgesamt 200
ménnlichen Nachkommen sind nédmlich nur 100 fiir den Testeinsatz vorgesehen, wéhrend die

tibrigen 100 im Alter von 14 Tagen zur Mast verkauft werden.

Durch weitere intensive Anwendung von ET und OPU/IVP nach der Priifung soll es gelingen,
im Durchschnitt von jeder der 50 Bullenmiitter 20 Embryonen zu gewinnen, die fiir 1500 DM

je Embryo verkauft werden konnen. Fiir die Donoren bleibt anschlieBend nur die Schlachtung.
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Tabelle 44: Kosten- Nutzen- Rechnung fiir Phase I von Alternative I eines modifizierten
MOET-Nukleuszuchtprogramms

Alter? Aktion Tiere-Anzahl Kosten Erlose
des weibl. minnl. |Stiick Gesamt | Stiick  Gesamt
Tieres
Embryonenzukauf 700 700 | 1500 2100000
Embryonentrichtigkeit 350 350 | 1000 700000
1 |Geburt der Kilber 315 315
1-3 |Typisierung 315 315 75 47250
1-3 |Aufzucht bis 3 Monate 315 315 720 453600
3 |Verkauf BK 300 2500 750000
3-12 |Aufzucht bis 12 Monate 300 1405 421500
12-15 |[ET/OPU 300 1000 300000
12-15 |Embryonentrachtigkeit 250 7000 1750000
15 |Verkauf Nichtspiiler 50 1500 75000
12-15 |Aufzucht Nichtspiiler 50 450 22500
15 |Besamung 250 100 25000
12-27 |Aufzucht 250 2250 562500
27-33 |Station 250 1000 250000
1-3 |Aufzucht wbl. NK der Nsel 800 672 537600
3-10 |Aufzucht wbl. NK der Nsel 800 1050 840000
10 |Verkauf wbl. NK der Nsel 800 2000 1600000
1 |Typisierung ml. NK d. BM 200 75 15000
14 T. |Aufzucht ml. NK der Nsel 900 | 112 100800
14 T. |Verk. ml. NK d. Nsel Mast 900 200 180000
33 |Verkauf n. Priifung Zucht 150 2500 375000
33 |Verkauf n. Priif. Schlachten 50 1000 50000
33-40 [ET/OPU n. Stationstest 50 1000 50000
33-40 |Embr.-verkauf 20/Donor 50 30000 1500000
40 |Verkauf n. ET Schlachten 50 700 35000
8175750 4565000

Y Alter in Monaten, T = Alter in Tagen

In Phase II (Tabelle 45) reduziert sich der Embryonenimport aus dem Ausland. 200 weibliche
Nachkommen aus 50 positiv gepriiften Bullenmiittern verbleiben im Nukleus. Zielgr6Be sind
wieder 300 Jungrinder, die fiir Biotechnikmalnahmen zur Verfligung stehen miissen.
Ausgehend von 100 zusitzlichen Jungrindern aus Embryonenimporten sind unter Beriick-

sichtigung von Aufzucht- und Kalbeverlusten, Geschlechterverhéltnis sowie Trachtigkeitsrate
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500 Embryonen aus dem Ausland zu importieren. Zu typisieren sind zusétzlich zu den 110

weiblichen Nachkommen aus Embryonenimporten noch die 200 weiblichen Nachkommen der

50 selektierten Bullenmiitter. Die 100 Testbullen von diesen Bullenmiittern werden ab der

Position ,Aufzucht bis 3 Monate‘ in der Kalkulation von Phase II beriicksichtigt. Ansonsten

verlduft Phase II analog zu Phase 1.

Tabelle 45: Kosten-Nutzen-Rechnung fiir Phase II von Alternative I eines modifizierten
MOET-Nukleuszuchtprogramms
Alter? Aktion Tiere-Anzahl Kosten Erlose
des weibl. minnl. |Stiick Gesamt | Stiick Gesamt
Tieres
Embryonenzukauf 250 250 | 1500 750000
Embryonentrichtigkeit 125 125 1000 250000
1  |Geburt der Kélber 110 110
1-3 |Typisierung 310 110 75 31500
1-3 |Aufzucht bis 3 Monate 310 2101 720 374400
3 |Verkauf BK 200 2500 500000
3-12 |Aufzucht bis 12 Monate 300 1405 421500
12-15 |[ET/OPU 300 1000 300000
12-15 |Embryonentrachtigkeit 250 7000 1750000
15 |Verkauf Nichtsptiler 50 1500 75000
12-15 |Aufzucht Nichtspiiler 50 450 22500
15 |Besamung 250 100 25000
12-27 |Aufzucht 250 2250 562500
27-33 |Station 250 1000 250000
1-3 |Aufzucht wbl. NK der Nsel | 800 672 537600
3-10 |Aufzucht wbl. NK der Nsel | 800 1050 840000
10 |Verkauf wbl. NK der Nsel 800 2000 1600000
1 |Typisierung ml. NK d. BM 200 75 15000
14 T. |Aufzucht ml. NK der Nsel 900 | 112 100800
14 T. |Verk. ml. NK d. Nsel Mast 900 200 180000
33 |Verkauf n. Priifung Zucht 150 2500 375000
33 |Verkauf n. Prif. Schlachten 50 1000 50000
33-40 |[ET/OPU n. Stationstest 50 1000 50000
33-40 |Embr.-verkauf 20/Donor 50 30000 1500000
40 |Verkauf n. ET Schlachten 50 700 35000
6280300 4315000

Y Alter in Monaten, T = Alter in Tagen
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Dadurch, dass in Phase II der Nukleusgedanke aufgegriffen wird und somit weniger
Embryonenimporte aus dem Ausland notwendig sind, tiberwiegen die jahrlichen Kosten die
jéhrlichen Erlose nicht mehr mit 3,61 Mio. DM (Phase I), sondern ,nur’ noch mit 1,97 Mio.
DM.

Alternative 11
Wegen der hohen Kosten fiir die Embryonenaustragung (1000 DM / Trachtigkeit) wird nur
bei den besten 50 Farsen nach der Priifung ET und OPU/IVP angewendet. Die Kalkulationen

zum Zuchtfortschritt zu dieser Alternative sind in Kapitel 3.5.2.1.2, Variante 4, nachzulesen.

Tabelle 46: Kosten-Nutzen-Rechnung fiir Phase I von Alternative II eines modifizierten
MOET-Nukleuszuchtprogramms
Alter? Aktion Tiere-Anzahl Kosten Erlose
des weibl. miinnl.| Stiick Gesamt | Stiick Gesamt
Tieres
Embryonenzukauf 580 580 1500 1740000
Embryonenaustragung 290 290 1000 580000
1 |Geburt der Kélber 260 260
1-3 |Typisierung 260 260 75 39000
1-3 |Aufzucht bis 3 Monate 260 260 720 374400
3 |Verkauf BK 250 2500 625000
15 |Besamung 250 100 25000
3-27 |Aufzucht bis Abkalbung 250 3600 900000
27-33 |Kosten der Stationspriifung | 250 1000 250000
33 |Verkauf n. Priifung Zucht 150 2500 375000
33 |Verkauf n. Prf. Schlachten 50 1000 50000
1-3 |Aufzucht wbl NK der Nsel | 100 720 72000
3-10 |Aufzucht wbl NK der Nsel | 100 1050 105000
10 |Verkauf wbl Nk der Nsel 100 2000 200000
14 T. |Aufzucht ml NK der Nsel 100 112 11200
14 T. [Verk. ml NK der Nsel 100 200 20000
33-40 |[ET/OPU n. Stationstest 50 1000 50000
40 |Embr.-verkauf 12/Donor 50 18000 900000
33-40 |Trachtigkeiten (4/Donor) 50 4000 200000
40 |Verkauf n. ET Schlacht. 50 700 35000
gesamt 4346600 2225000

Y Alter in Monaten, T = Alter in Tagen
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In Phase I von Alternative I mussten 300 Jungrinder fiir Biotechnikmafnahmen zur
Verfiigung stehen. Dieser ungewollte Selektionsschritt der nicht auf die hormonellen Behand-
lungen ansprechenden Jungrinder bleibt in Alternative II aullen vor. Es ist natiirlich moglich,
dass ein Teil der 50 besten Testfdrsen nicht auf Biotechnikmafnahmen anspricht. Ist dies der
Fall, so ist auf Farsen mit etwas schlechterem Testergebnis auszuweichen oder von anderen
Top-50-Férsen mehr als die urspriinglich beabsichtigte Zahl an Embryonen fiir das eigene
Zuchtprogramm zu nutzen. Somit ist in Phase I ausgehend von 250 Jungrindern unter
Beriicksichtigung sdamtlicher Verluste die Zahl der zu kaufenden Embryonen aus dem
Ausland zu kalkulieren (1160 Embryonen). Die einzelnen Schritte der Kosten-Nutzen-
Rechnung fiir Phase I in Alternative II sind in Tabelle 46 aufgefiihrt, wobei die

Kommentierung auf die Besonderheiten gegeniiber Alternative I beschriankt sein soll.

Als ,Abfallprodukte®, also méinnliche und weibliche Nachkommen der nichtselektierten
Testfdarsen (Nsel), fallen nur die Nachkommen aus der eigenen Trichtigkeit dieser Férsen an

(100 ménnliche, 100 weibliche). Die Vermarktung dieser Tiere ist analog zu Alternative L.

Von den 50 Donoren werden nach der Priifung im Durchschnitt je 20 Embryonen gewonnen.
25 minnliche Nachkommen als potenzielle Testbullen stehen aus der eigenen Trichtigkeit der
Donoren zur Verfiigung. Da wieder 100 Testbullen mit testherdengepriifter Mutter angestrebt
werden, sind 75 durch Anwendung von ET und OPU/IVP zu gewinnen. D.h. von den
insgesamt 20 Embryonen je Donor sind 8 Embryonen (4 Trichtigkeiten) auf Kosten des
Verbandes zu iibertragen. Die iibrigen 12 Embryonen je Donor kann der Verband an die
Zichter verkaufen. In Folge dessen stehen dann allerdings nur 100 Jungrinder aus test-
herdengepriiften Bullenmiittern fiir Phase II zur Verfiigung. Es konnten durchaus hohere
Anteile der 20 Embryonen fiir das Zuchtprogramm genutzt werden. Wenn aber gleich hohe
Verkaufserlose bzw. Kaufpreise fiir die Embryonen unterstellt werden, macht dies fiir die
Kosten-Nutzen-Rechnung keinen Unterschied. Unter dieser Konstellation ergeben sich fiir
Phase II in Alternative II jéhrliche Kosten von insgesamt 3,39 Mio. DM und jahrliche Erlose
von 2,17 Mio. DM.

Alternative I11
In Alternative III importiert der Verband in Phase I zur Reduktion der Kosten nur noch 500
Embryonen pro Jahr und bietet diese Embryonen vertraglich gebundenen Aufzuchtbetrieben

unentgeltlich an. Innerhalb eines festgelegten Zeitraumes hat der Aufzuchtbetrieb auf eigene
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Kosten fiir die Ubertragung der Embryonen zu sorgen. Fallen minnliche Nachkommen an, so

sind diese fiir den Testeinsatz vorgesehen und bleiben im Besitz des Verbandes.

Die Aufzuchtkosten der weiblichen Nachkommen hat der Aufzuchtbetrieb zu tibernehmen. Er
verpflichtet sich, alle gewiinschten biotechnischen Mafinahmen ab einem Alter der Jungrindes
von ca. 12 Monaten durchfiihren zu lassen. Die Kosten fiir ET und OPU/IVF- Anwendungen
tragt der Zuchtverband.

Um die Zahl von 250 Testfarsen zu vervollstdndigen, haben Ziichter des eigenen Zucht-
gebietes die Moglichkeit, eigene, genetisch wertvolle Férsen, in das 180-tdgige Testprogramm
zu integrieren. Voraussetzung hierfiir ist die erfolgreiche Anwendung von ET und OPU/IVF.
Bis zum 4. Triachtigkeitsmonat werden 10 Embryonen je Jungrind angestrebt. Hat der Auf-
zuchtbetrieb nicht die Moglichkeit, alle Embryonen seiner Jungrinder in eigene Tragertiere zu

tibertragen, so sind die iiberzédhligen Embryonen an andere Aufzuchtbetriebe zu verteilen.

Der 180-Tage-Test ab Tag 1 nach der Kalbung mit vorangegangener Eingewohnungszeit von
ca. 6 Wochen sollte auf moglichst wenig Testbetriebe konzentriert werden, um vergleichbare
Umweltbedingungen zu schaffen. Dabei ist es u.U. moglich, dass Aufzuchtbetrieb und Test-
betrieb die gleichen Betriebe sind. Aus den 250 Priifkithen sind wiederum die 50 besten als
Bullenmiitter zu selektieren. Sie werden weiterhin als Donoren genutzt, um analog zu Alter-

native [ und Alternative II insgesamt 200 weibliche Nachkommen sicher zu stellen.

Die 200 Priifkithe, die nicht als Bullenmiitter in Frage kommen, gehen ebenso wie die
Donoren nach Beendigung der intensiven BiotechnikmaBnahmen in die urspriinglichen Auf-

zuchtbetriebe zuriick.

200 weibliche Nachkommen von 50 selektierten Bullenmiittern stehen fiir die Priifung in
Phase II zur Verfligung. Insgesamt werden 300 Jungrinder fiir das Zuchtprogramm benétigt.
Diese zusitzliche Anzahl von 100 Jungrindern wird genau dann realisiert, wenn der jéhrliche

Import von 500 Embryonen beibehalten wird.

Die genauen Schritte mit den einzelnen Kosten- und Erléspositionen fiir die Phasen I und II
sind in Tabelle 47 nachzuvollziehen. Dabei reduziert sich die Differenz aus Kosten minus

Erlosen gegeniiber den vorangegangenen Varianten auf unter 1 Mio. DM. Dieses Programm
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soll nicht auf die vorgestellte Losung fixiert sein, sondern es ist auch dariiber nachzudenken,

nicht nur in Phase I mit Jungrindern aus dem eigenen Zuchtgebiet zu arbeiten. Ansonsten

konnte es zu Akzeptanzproblemen seitens der Ziichter kommen.

Tabelle 47:  Kosten-Nutzen-Rechnung fiir Phase I und Phase II von Alternative III eines
modifizierten MOET-Nukleuszuchtprogramms
PHASE 1
Alter d. Aktion Tiere-Anzahl Kosten Erlose
Tieres weibl. ménnl. Stiick GesamtStiick Gesamt
Embryonenzukauf 250 250 1500 750000
Embryonenverteilung an Betriebe 250 250
Embryonenaustragung 125 125
1 |Geburt der Kilber 110 110
1-3  [Typisierung” 310 1100 75 31500
3 |Verkauf BK 100 2500 250000
12-15 [ET/OPU 300 1000 300000
15 [Besamung 250 100 25000
27-33 [Station 250 1000 250000
33-40 [ET/OPU nach Stationstest 50 1000 50000
1406500 250000
\PHASE 11
weibl. minnl. Stiick Gesam¢gStiick Gesamt
Embryonenzukauf 250 250 1500 750000
Embryonenverteilung an Betriebe 250 250
Embryonenaustragung 125 125
1 |Geburt der Kélber 110 110
1-3  [Typisierung” 310 3100 75 46500
3 |Verkauf BK 200 2500 500000
12-15 ET/OPU 300 1000 300000
15 [Besamung 250 100 25000
27-33 [Station 250 1000 250000
33-40 |[ET/OPU nach Stationstest 50 1000 50000
1421500 500000

Y Typisierung incl. 200 weiblicher Jungrinder von heimischen Ziichtern

? Typisierung incl. der 200 weiblichen und ménnlichen Nachkommen der 50 Bullenmiitter

aus Phase I; auf die Integration von Jungrindern heimischer Ziichter wird in Phase II

verzichtet.
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3.5.2.4 Schlussfolgerungen zur zentralen Priifung von Bullenmiittern

Testkapazitiit

Wenn 50 Bullenmiitter nach dem Test selektiert werden sollen, ist eine Testkapazitit, die
jéhrlich fiir mindestens 250 Kiihe ausgelegt ist, anzustreben. Ab einer jahrlichen Testkapazitit
fir Bullenmiitter von 250 Pldtzen ist nur noch ein geringer Zuwachs an genetischem Fort-
schritt zu erzielen. Dies gilt sowohl fiir die Priifung in der ersten als auch in der zweiten
Laktation. Die Remontierungsrate sollte generell nach dem Test unter 20% liegen. NIERMANN
(1992) ermittelt fir das ET/DT-Programm der OHG eine Remontierungsrate nach der

Stationspriifung von 35%.

Eine Priifung in der zweiten Laktation ist nur bei geringer Testkapazitidt konkurrenzfihig.
Ko6nnen nur 100 Bullenmiitter pro Jahr getestet werden, muss jede zweite Kuh nach dem Test
Bullenmutter werden; die Selektionsquote betrdgt 50%. Fiir diesen Fall macht sich der Vorteil
der hoheren Genauigkeit der geschitzten Zuchtwerte unter Beriicksichtigung der Eigen-
leistung bemerkbar. Erst bei Erhohung der Testkapazitit ldsst sich der deutliche Vorteil der
Jungrinderprogramme, bedingt durch das kiirzere Generationsintervall, erkennen. Durch die
hohere Selektionsintensitidt nach dem Test und somit bessere Selektionsmdoglichkeiten kann
sich die Auswahl auf die wirklich besten Tiere konzentrieren. Es werden dann solche Tiere
konsequent von der Selektion ausgeschlossen, die zwar einen hohen Pedigreeindex haben,
aber wihrend der Stationspriifung aufgrund ihrer Eigenleistung nicht mit den Besten

konkurrieren konnen.

Um den Zuchtfortschritt zu maximieren, ist die intensive Nutzung moderner Biotechniken wie
ET und OPU/IVF unumginglich. Dies zeigt in der vorliegenden Studie der Vergleich von
Variante I (,Férsentestprogramm der OHG’) mit Variante Il (,Jungrinderspiilprogramm der
Nord-Ost-Genetik’). In Variante II ist sichergestellt, dass von den wirklich besten Kiihen auch
ein Jungbulle zur Verfiigung steht, der in den Testeinsatz gehen kann. In einem
Zuchtprogramm, das diese intensiven BiotechnikmaBnahmen konsequent anwendet und diese
hohen Vermehrungsraten auf der Bullenmutterseite anstrebt, koénnen die Vorteile der
markergestiitzten Selektion stirker zum Zuge kommen. Intensive Nutzung modernster
Biotechnik plus markergestiitzter Selektion fithrt zu dem grofften Zuchtfortschritt, wie
MCcCLINTOCK (2000) anhand von Modellkalkulationen zeigt. Auch SPELMAN und GARRICK

(1998) weisen darauf hin, dass das Potenzial zur Anwendung von MAS nur effizient genutzt
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werden kann, wenn die Reproduktionsleistung auf der weiblichen Seite erhoht wird. MOET-
Nukleuszuchtprogramme begiinstigen die Selektion zwischen Familien, MAS die Selektion

innerhalb von Familien.

Testdauer

Es wurde ein Index konstruiert mit mehreren Merkmalen im Index (EiweiB-kg fiir einzelne
Testtage) und einem Merkmal im Zuchtwert (305-Tage-Eiwei3-kg). Die Grundiiberlegung
bestand darin, dass der Test beendet werden kann, wenn die Genauigkeit der geschétzten
Zuchtwerte das Maximum erreicht. Dies ist, wenn ab Tag 10 sukzessiv Testtage im Abstand
von 20 Tagen einbezogen werden, nach einer Priifperiode von 170 bis 180 Tagen der Fall. Die
Genauigkeit der Zuchtwertschitzung kann auch dann nicht erh6ht werden, wenn zusitzliche
Testtage zu Beginn der Laktation einbezogen werden. Die Indexgewichte verhalten sich so,
dass dann jene Testtage mit der geringsten genetischen Korrelation zur Zielgrofe 305-Tage-
EiweiB-kg weniger stark oder u.U. gar negativ gewichtet werden. Die geringsten genetischen
Korrelation zur Zielgroe haben die Testtage am Anfang der Laktation (JAMROZIK und
SCHAEFFER, 1997). Die Verkiirzung der Priifungsintervalle hat allerdings den Vorteil, dass
durch StorgroBen verursachte kurzfristige Leistungsschwankungen, z.B. der Einfluss einer
Brunst, eliminiert werden konnen. JUNGE et al. (1999) favorisieren daher die tégliche

Milchmengenmessung.

DODENHOFF (1994) hélt aufgrund hoher Korrelationen zur Laktationsleistung einen Kurztest
im zweiten Laktationsdrittel fiir ausreichend. Wenn ein Kurztest im zweiten Laktationsdrittel
von 100 Tagen plus 40 Tage Akklimatisation unterstellt wird, konnten 2,5 Durchldufe pro
Jahr realisiert werden. Dennoch scheint es sinnvoller, dass die Féarsen vor der Kalbung zur
besseren Eingewohnung in die Testbetriebe angeliefert werden und direkt nach der Kalbung
mit der Priifung begonnen wird. Diese Variante wird auch im Programm der Nord-Ost-
Genetik (SCHNOOR, 2000) verwirklicht. Bei einer Testdauer von 180 Tagen sind 2

Durchginge pro Jahr moglich, die Stallkapazitit miisste fiir 125 Plédtze konzipiert sein.

Okonomische und organisatorische Aspekte

Mehrere deutsche Zuchtorganisationen importieren eine Vielzahl an Embryonen (u.a. TopQ:
500 Embryonen pro Jahr), um die ménnlichen Nachkommen als Testbullen zu nutzen. Die
genetisch hochwertigen weiblichen Nachkommen konnten dann stirker ins Zuchtprogramm

einbezogen werden, wenn sie einen Grofteil der nachsten Bullenmuttergeneration stellen. Um
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die in Modellkalkulationen gezeigten Vorteile der Anwendung intensiver Biotechnik zu
nutzen, wire es am sinnvollsten, wenn der Zuchtverband im Besitz der Nachkommen aus den
Embryonenimporten bleibt oder durch vertragliche Absicherungen iiber sie verfiigen kann.
Des weiteren besteht die Gefahr, dass insbesondere Nachkommen teurer Embryonenimporte
in den Ziichterstillen sonderbehandelt werden. Die Ziichter sind bestrebt, die fiir den Kauf
wertvoller Zuchttiere und deren Superovulation angefallenen Kosten durch den Verkauf von
Nachkommen zu kompensieren. EVERETT (1986) untersuchte den Pedigreeindex von ET- und
Nicht-ET-Bullen und die eigenen geschitzten Zuchtwerte dieser Bullen. Die ET-Bullen waren
im Mittel wesentlich schlechter, als aufgrund des Pedigreeindexes zu erwarten gewesen wére.

Sie weisen ein groBeres ,pedigree-slippage’ auf als Nicht-ET-Bullen.

Um wirklich die genetisch besten Tiere als Bullenmiitter herauszufinden, ist die zentrale
Prifung in ein oder wenigen Testherden ein probates Mittel. Ein Stationsneubau nach
Osnabriicker Vorbild (NIERMANN, 1992) ist aus Kostengriinden abzulehnen. Die Priifung
muss in vertraglich gebundenen Testherden organisiert sein. Wenn die Priifung vornehmlich
fiir Nachkommen aus Embryonenimporten konzipiert sein soll, so ist die in dieser Arbeit
vorgestellte Alternative III die beste Losung. Der Zuchtverband tibernimmt die Kosten fiir den
Kauf der Embryonen, fiir Biotechnikmafinahmen und fiir die Priifung in Testherden. Der
Aufzuchtbetrieb, der die Embryonen kostenlos vom Zuchtverband erhdlt, muss die
minnlichen Nachkommen fiir den Testeinsatz abgeben. Er trigt simtliche Aufzuchtkosten
und verpflichtet sich, die gewiinschten Biotechnikmafnahmen an den weiblichen Tieren und
deren Nachkommen durchfithren zu lassen. Ferner muss er sich bereit erkldren, dass
weibliche Tier fiir den neutralen 180-Tage-Test zur Verfiigung zu stellen. Der weitere Vorzug
dieses Programms ist darin zu sehen, dass es nicht nur auf Embryonenimporte fixiert ist,
sondern heimischen Ziichtern die Mdglichkeit bietet, ihre besten Jungrinder in die zentrale

Priifung zu integrieren, sofern erfolgreich ET bzw. OPU/IVF durchgefiihrt wurde.

Alle anderen Alternativen, bei denen der Zuchtverband im Besitz der Embryonen und der
daraus resultierenden Nachkommen bleibt, sind aufgrund der hohen Kosten und des
Ausschlusses der eigenen Mitglieder von der eigentlichen Zuchtarbeit in der Praxis schwer zu

verwirklichen.
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4 Zusammenfassende Diskussion zur Ausrichtung

zukiinftiger Zuchtprogramme

Die gegenwirtige, vor allem aber die zukiinftige Lage der Rinderzuchtorganisationen wird
insbesondere durch die wirtschaftlichen Rahmenbedingungen und durch die Stellung der
Landwirtschaft in der Gesellschaft gepragt. Mindernde Erlossituationen durch Riickgang der
Erstbesamungszahlen sowie weiter steigende Preise fiir Produktionsmittel werden die wirt-
schaftlichen Zwénge fiir die Zuchtorganisationen erhdhen (POTT, 1999). Um auch in Zukunft
weiterhin konkurrenzfihig, insbesondere gegeniiber ausldndischen Anbietern wirtschaften zu
konnen, sehen POTT (1999) und LEISEN (1999) Zusammenschliisse auf nationaler Ebene als

die logische Konsequenz.

Moglichkeiten zur Effizienzsteigerung eines Zuchtprogramms ergeben sich durch Nutzung
neuester Erkenntnisse aus Molekulargenetik und Biotechnik. Im Sinne der praktischen An-
wendung der markergestiitzten Selektion durch das Top-Down oder Bottom-Up-Verfahren
(MACKINNON und GEORGE, 1998) zur Vorselektion von Testbullen muss die Vermehrungsrate
potenzieller Bullenmiitter erhoht werden (SPELMAN und GARRICK, 1998). Hierbei ist die
OPU/IVP-Anwendung eine ideale Ergénzung zum nun schon seit 20 Jahren praktizierten ET-
Verfahren mit vorangegangener hormonell stimulierter Superovulation. Gegenwirtig laufen
auf internationaler Ebene eine Vielzahl an Projekten, um QTL’s, welche die Effizienz der
tierischen Produktion beeinflussen, in den verschiedenen Rinderpopulationen genetisch zu
kartieren. Eine Zusammenstellung fiir mehrfach in HF-Populationen nachgewiesene QTL fiir
Milchleistungsmerkmale hat SCHWERIN (1999) vorgenommen. Die in der Vielzahl der
Kartierungsansétze gewonnenen Ergebnisse weisen aber auch auf Probleme hin, die vor einer
breiten Anwendung genetischer Marker in der praktischen Tierzucht gelost werden miissen
(SCHWERIN und KUHN, 1999). Hierzu gehdren mogliche Rekombinationen von Marker und
QTL sowie die in vielen bisherigen QTL-Kartierungsansétzen nur sehr ungenau bestimmten
QTL-Positionen. Die Selektion auf einen effizienten Marker wird dazu fithren, dass seine

genetische Variabilitdt in der Zielpopulation schnell erschopft wird.

Auch im Bereich der eher ,klassischen Zuchtwertschitzung® und ihrer Auswirkung auf das
gesamte Zuchtprogramm gilt es, das Optimum zu realisieren. Hierzu wurden in der
vorliegenden Arbeit ausfiihrliche Analysen durchgefiihrt, da nach POTT (1999) wesentlicher

Forschungsbedarf aus Sicht der deutschen Zuchtorganisationen hinsichtlich der Zucht-
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wertschédtzung auf Milchleistung besteht. Verzerrungen in der Zuchtwertschitzung von Bullen
und Kithen und, daraus resultierend, ein suboptimaler genetischer Fortschritt, sind zu
erwarten, wenn in Modellen zur Zuchtwertschidtzung filschlicherweise eine homogene
Varianzstruktur unterstellt wird (u.a. HILL, 1984; VINSON, 1987; GARRICK und VAN VLECK,
1987; BOLDMAN UND FREEMAN, 1990; DODENHOFF und SWALVE, 1998; IBANEZ et al., 1999).
Insbesondere innerhalb Deutschlands ist es dringend notwendig, eine Untersuchung der
Varianzstrukturen vorzunehmen. Unterschiedliche Produktionsbedingungen in den Alten und

Neuen Bundesldndern lassen heterogene Varianzverhiltnisse vermuten.

Ziel eines Teilprojektes in der vorliegenden Arbeit war daher die Durchfithrung von Varianz-
komponentenschitzungen fiir Merkmale der Milchleistung an Erstlaktationsdaten fiir Milch-
rinder der Rasse Holstein-Schwarzbunt aus sechs Zuchtverbandsgebieten in Deutschland.
Dabei handelt es sich um vier Zuchtverbiande aus den Alten und zwei Zuchtverbénde aus den
Neuen Bundeslidndern. Die Ergebnisse sollten es dabei ermdoglichen, genauere Kenntnisse
iiber eine etwaige Heterogenitidt der Varianzverhéltnisse zwischen Teilmaterialien des Ge-
samtmaterials zu erlangen. Die Ergebnisse der Varianzkomponentenschéitzung mit einem
Laktationsmodell zeigen deutlich erhohte Restvarianzen in den Zuchtverbandsgebieten der
Neuen Bundeslidnder. Bei gleichen additiv-genetischen Varianzen fiihrt dies zu Heritabilititen
in diesen beiden Regionen, die gegeniiber den Gebieten aus den Alten Bundesldndern um ca.
25% reduziert sind. Die Ursachen fiir die deutlichen Unterschiede hinsichtlich der geschétzten
Restvarianzen zwischen ABL und NBL sind vermutlich vornehmlich im differentialeren
Management der GroB3betriebe der NBL begriindet. Es sollte versucht werden, grundsatzlich
innerhalb Herde die existierenden Einteilungen der Kiihe in Managementgruppen in der
Zuchtwertschédtzung mit zu verwenden. Durch Weitermeldung des dreimaligen Melkens an
das VIT (Dopp und REINHARDT, 2000) wird nur fiir einen Teil der Herden die Zugehorigkeit

der Kuh zu ihrer Managementgruppe erfasst.

DIETL (2001, unverdffentlicht) berechnet mit einem vereinfachten Modell mit Index-
kalkulationen zur Zuchtwertschédtzung und ohne Beriicksichtigung der Verwandtschaftsmatrix
von Bullen die Wahrscheinlichkeit fiir Verbinde, unter bestimmten Parameterkonstellationen
eigene Bullen in Toplisten zu placieren. Er zeigt, dass Verbénde in der Zuchtwertschitzung
threr Bullen Vorteile haben, wenn die in diesen Verbdanden tatsdchlich vorliegende
Heritabilitit groBer als die in der offiziellen Zuchtwertschiatzung verwendete ist. VAN VLECK

(1987) betrachtet die Milchleistung in zwei Regionen als zwei Merkmale, die mit r = 1
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korreliert sind. Die Heritabilitdt in Region 1 betrdagt 0,18, in Region 2 0,30. Der genetische
Fortschritt in der Gesamtpopulation wird maximiert, wenn alle T6chter eines Bullen ihre
Leistung in der Region mit der groBten Heritabilitit erbringen, ungeachtet der Restvarianzen.
Stratifiziert man das vorliegende Datenmaterial innerhalb OST-1 nach der HerdengroBe, so
steigen die additiv-genetischen Varianzen und somit die Heritabilititen mit dieser
Stratifizierung stdrker an als die Restvarianzen. SWALVE et al. (2001) ermitteln auch hohere
Heritabilitdten, wenn sie in ihrer Auswertung nur noch grofle Herden aus Verbdnden der
Alten Bundesldander berticksichtigen. In den groBeren Betrieben, in denen die Kiihe unter
modernen Haltungsbedingungen Leistungen erbringen und neueste Erkenntnisse zur
Fiitterungs- und Melktechnik verwirklicht werden konnen, treten die genetischen Unter-
schiede wesentlich deutlicher hervor. Den Zuchtverbidnden, insbesondere in den Alten
Bundesldndern, ist daher zu raten, in Zukunft den Testeinsatz von Jungbullen in vertraglich
organisierten Testherden durchzufiihren. Schlechte Haltungsbedingungen und Fiitterungs-
fehler in vielen Kleinbetrieben, insbesondere in den weniger traditionellen Milchvieh-
standorten der Mittelgebirgslagen, die schon in der Jungrinderaufzucht beginnen, sind die
wahrscheinlichste Ursache dafiir, dass die genetischen Unterschiede nicht deutlich zum
Vorschein kommen. Dies duflert sich in einer geringeren Varianz der Bullenzuchtwerte in
diesen Gebieten. Angesichts gefihrdeter offentlicher Mittel fiir die Milchleistungspriifung
(PAuw, 1999) konnen Testherden mit einer moglichst umfassenden Erhebung von
Leistungsdaten und zusétzlichen Daten fiir die Sekunddrmerkmale eine echte Alternative
darstellen (JUNGE et al., 1999). Testherden ermoglichen zusétzlich eine effektive Anwendung
des Bottom-up-Verfahrens bei der Vorselektion von Testbullen (SWALVE et al., 2000). Als
weiterer Vorteil des Testeinsatzes in groBBen Herden ist die groBere Anzahl der Vergleichstiere

Zu nennen.

GemilB theoretischer Arbeiten sollte bei Vorliegen von Heterogenitidt im Datenmaterial zur
Zuchtwertschitzung idealerweise diese dadurch bertiicksichtigt werden, dass fiir die distinkten
Subgruppen unterschiedliche Varianzkomponenten direkt in die BLUP-ZWS eingesetzt
werden. Im Programmpaket PEST zur Zuchtwertschitzung ist es relativ einfach, mittels
Option die fiir die einzelnen Verbandsgebiete geltenden korrekten Restvarianzen in das
BLUP-Gleichungssystem einzusetzen. Allerdings zeigen die durchgefiihrten Zucht-
wertschitzungen mit einheitlicher Varianzstruktur bzw. mit den korrekten Restvarianzen
keine groBeren Anderungen bei der Betrachtung von Toplisten fiir Bullen; insbesondere dann,

wenn in derartigen Analysen nur Bullen mit hoheren Tochterzahlen beriicksichtigt werden.
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Wenn man 67 als heterogen erachtet, und dieser Parameter differenziert nach Regionen in die
Zuchtwertschitzung integriert wird, ist zu erwarten, dass hinsichtlich des Testens von Bullen
fiir eine Region mit hoher Reststreuung Nachteile in der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung

bei gleicher Tochterzahl, verglichen mit einer anderen Region, bestehen.

Aufgrund der teilweise vollig verschiedenen Betriebsstrukturen liegt die Vermutung etwaiger
Genotyp-Umwelt-Interaktion beim Vergleich von Groflanlagen in den Neuen Bundeslédndern
mit Familienbetrieben in den Alten Bundesldndern nahe. Allerdings ndhert sich die genetische
Korrelation im Merkmal Eiweil-kg erst einem Wert von 0.80 an, wenn innerhalb des
Verbandes OST-1 nur Herdenkalbejahre mit mindestens 150 Férsen berticksichtigt werden.
Nach ROBERTSON (1960) ist eine genetische Korrelation von kleiner 0.80 als Indikator einer
Genotyp-Umwelt-Interaktion von essentieller biologischer und wirtschaftlicher Bedeutung
anzusehen. Derartig niedrige genetische Korrelationen werden nur dann ermittelt, wenn
CosTA et al. (1998), CIENFUEGAS-RIVAS et al. (1999) sowie COSTA et al. (2000) in ihren
Rechenldufen das Merkmal Milch-kg des gesamten USA-Datenmaterials als Merkmal A und
in brasilianischen bzw. mexikanischen Herden mit geringerer Standardabweichung innerhalb
Herdenkalbejahr als Merkmal B definieren. Aufgrund der am vorliegenden Datenmaterial
ermittelten genetischen Korrelationen ist es nicht zwingend erforderlich, in der deutschen
Zuchtwertschitzung mittels eines Mehrmerkmalsansatzes zwischen Alten und Neuen Bundes-

lindern zu differenzieren.

In der internationalen Zuchtwertschitzung dagegen wird die Uberlegung von FALCONER
(1952) aufgegriffen, ndmlich Leistungsauspragungen in verschiedenen Umwelten, in diesem
konkreten Fall in verschiedenen Lindern, als verschiedene Merkmale zu definieren. An der
MACE-Zuchtwertschédtzung fiir Produktionsmerkmale von August 2001 nahmen 27 Léander
teil. Die genetischen Korrelationen im Merkmal Eiwei3-kg liegen deutlich iiber 0.80. Eine
Ausnahme bilden lediglich Australien und Neuseeland mit ihrem doch deutlich vom
europdischen oder nordamerikanischen abweichenden Produktionssystem. Die hdochsten
genetischen Korrelationen betragen 0.95 zwischen Kanada und den USA sowie zwischen
Déanemark und Grofbritannien (http://www.interbull.org). Wenn in Zukunft weitere Lénder
an der MACE-Zuchtwertschdtzung teilnehmen, nimmt die Kovarianzmatrix noch groflere
Dimensionen an. Schon jetzt sind die Gewichtungen fiir die Tochterinformation von Bullen
aus mehreren Liandern in der MACE-ZWS fiir die Basis eines jeden Landes seitens der

Zichter und Zuchtorganisationen nicht immer nachzuvollziehen, es kommt fiir sie ,zu
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unerkldrlichen negativen Gewichtungen®. Dies ist ein altbekanntes Problem, wenn mit relativ
vielen Merkmalen gleichzeitig gearbeitet wird; ein statistisch korrektes, aber in der Praxis
schwierig nachvollziehbares Phdnomen. In Anlehnung an die Methodik von VAN DER BEEK
(1999) am Beispiel des deutschen Bullen Belt mit seinen aktuellen Tochterzahlen sowie eines
universellen Bullen mit je 50 Tochtern in allen in der MACE-ZWS teilnehmenden Léndern
wurde diese Problematik verdeutlicht. Den Zuchtorganisationen und Ziichtern miissen
nachvollziehbare Ergebnisse geliefert werden. Dabei scheint der Vorschlag von WEIGEL und
REKAYA (1999) eines ,borderless clustering’ erfolgsversprechend zu sein. Genetische
Korrelationen werden dann nicht mehr an Léndergrenzen festgemacht, sondern Herden
entsprechend ihrer klimatisch-geographischen Faktoren und deskriptiver Herdenparameter
einem Produktionssystem zugeordnet. Dabei konnten mit fiinf Produktionssystemen alle
Herden der internationalen Holsteinzucht erfasst werden. Es wire z.B. denkbar, dass Herden
aus Kalifornien und Israel gemeinsam geclustert werden. Die Clusteranalyse konnte auch die
deutsche Problematik mit den unterschiedlichen Produktionsbedingungen und daraus resul-
tierenden heterogenen Varianzstrukturen in Alten und Neuen Bundesldndern 16sen. In ein
gemeinsames Cluster wiirden auch die Herden aus Australien und Neuseeland fallen, denn in
diesen Lidndern mit kostengiinstiger Milchproduktion auf Basis von Weidegang gelten
Produktionsbedingungen, die deutlich verschieden von der {iibrigen Holsteinwelt sind.
Insbesondere in Neuseeland ist es vordringliches Ziel, nicht die Milchleistung je Kuh, sondern
die Milchleistung je ha zu maximieren. Dies erfordert ein grundlegend anderes Zuchtziel.
Nach SWALVE (1999) sind unter diesen Voraussetzungen Vitalitdt, Fruchtbarkeit und
Gesundheit die vordringlich zu bearbeitenden Merkmale, die am ehesten {ber die

Kreuzungszucht unter Nutzung der Heterosiseffekte verbessert werden kénnen.

Wenn, wie schon eingangs erwéhnt, sich die Zahl der milchviehhaltenden Betriebe weiterhin
stark reduziert, wird auch die ziichterische Basis abnehmen. Deshalb muss fiir ein zukiinftiges
Zuchtprogramm auch iiber eine Bullenmutterpriifung bei gleichzeitiger Arbeit mit einer
offenen Nukleusherde nachgedacht werden. Die in dieser Arbeit vorgestellte Methodik zum
Vergleich des genetischen Niveaus von Landern hat gezeigt, dass andere Populationen der
deutschen Holsteinpopulation insbesondere in den Produktionsmerkmalen iiberlegen sind.
Deshalb sollte ausldandische Genetik intensiv in das hiesige Zuchtprogramm integriert werden.
Eine Moglichkeit wédre, die im Rahmen der Embryonenimporte zahlreich anfallenden
weiblichen Nachkommen als Bullenmiitter zu nutzen. Diese Produkte miissten aber in

geeigneter Weise gepriift werden, wobei die zentrale Priifung potenzieller Bullenmiitter in
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wenigen Testherden unter gleichen Praxisbedingungen zu bevorzugen ist. Ein Stationsneubau
nach Osnabriicker Vorbild (NIERMANN, 1992) wire zu kostenintensiv und wirft auch die
Frage nach Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen Priif- und Produktionsumwelt auf.
SWALVE et al. (1993) berechnen genetische Korrelationen an einem Datenmaterial von 110
Holsteinkiihen zwischen der Erstlaktation in Ziichterstéllen und der zweiten Laktation in der
Teststation der OHG von 093, 094 und 0.65 fiir die Merkmale Milch,- Fett- und

Eiweillmenge.

Die effiziente Einbindung von Nachkommen auslidndischer Embryonenimporte in eine
zentrale Bullenmutterpriifung wére eine interessante Alternative innerhalb Deutschlands zum
Jungrinderspiilprogramm der NOG (SCHNOOR, 2000) auf Basis von Jungrindern
ausschlieBlich aus deutschen Ziichterstdllen. Dabei konnte folgendes Zuchtprogramm
umgesetzt werden:

Der Zuchtverband kauft die Embryonen aus dem Ausland und gibt sie an Mitgliedsbetriebe zu
einem Vorzugspreis ab. Nur die anfallenden minnlichen Nachkommen gehoren weiterhin
dem Verband und gehen in den Testeinsatz. Die weiblichen Nachkommen werden zur Er-
zeugung von moglichst vielen Nachkommen im Jungrinderstadium intensiven Biotechnik-
mafBnahmen unterzogen. Direkt nach der Kalbung absolvieren sie die zentrale Bullenmutter-
priifung. Samtliche Kosten fiir Biotechnikmafnahmen, Besamung und Priifung in Testherden
tibernimmt der Verband. Wenn, wie aus Modellkalkulationen zum Zuchtfortschritt (ALPERS,
1996) bzw. der Erfolgskontrolle zum Osnabriicker ET/DT-Programm (GLODEK und SWALVE,
1999) abgeleitet, eine erforderliche Remontierungsrate auf der zweiten Selektionsstufe von
weniger als 20% verwirklicht wird, sind bei 50 zu selektierenden Bullenmiittern 250 Kiihe pro
Jahr zu testen. Dabei wird der Nukleusgedanke fiir die weiblichen Nachkommen der besten
Bullenmiitter verwirklicht. Dadurch, dass nur jede fiinfte Priifkuh Bullenmutter wird, kann der
Zuchtbetrieb mit einer Wahrscheinlichkeit von 80% {iiber die Nachkommen der weiblichen
Embryonenimporte frei verfiigen, nur bei 20% muss er die Richtlinien bzgl. Biotechnik-
mafinahmen und Stationspriifung einhalten. Die Zuchtbetriebe haben somit die Moglichkeit,

giinstig in den Besitz wertvoller Genetik zu kommen.

Der Vorteil einer zentralen Bullenmutterpriifung liegt aber vor allem darin begriindet, dass
alle Kiihe unter gleichen Umweltbedingungen Leistung erbringen miissen und manipulative
Sonderbehandlungen ausgeschlossen werden konnen. Die gezielte Leistungsbeeinflussung

potenzieller Bullenmiitter im Feld ist mit Sicherheit vorhanden und erschwert deren Selektion,
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was EVERETT et al. (1982) oder auch LOHUIS und BAGNATO (1998) fiir Spitzenkiihe nach-
weisen, mit denen intensiver ET praktiziert wird. Zuchtwerte ihrer Sohne erfiillen nicht die
Erwartungen, die aufgrund ihres Pedigreeindexes zu vermuten gewesen wéren. EVERETT
(1984) pragte dafiir den Begriff des ,pedigree slippage’. Sonderbehandlungen fithren zu
extremen Leistungen innerhalb der Herden und damit zu extremen Intraherdenvarianzen. Dass
ein Zusammenhang zwischen der Streuung innerhalb der Herden und der Hohe des
Kuhzuchtwertes besteht, konnte in der vorliegenden Arbeit nachgewiesen werden. Im
Rahmen der Bullenmutterselektion miissen nicht nur Kenntnisse iiber die Hohe der Intra-
herdenvarianz, sondern auch tiber deren Ursachen gewonnen werden. Mogliche Ursachen
sind Sonderbehandlungen potenzieller Bullenmiitter, das Halten von Trigertieren mit
niedriger Leistung, der Zukauf absoluter Spitzengenetik in ,gewohnlichen’ Betriebe sowie der
Testbulleneinsatz (SWALVE und DOPKE, 1994). Viele Herden der Neuen Bundesldnder fallen
durch hohe Streuungen auf, aber bei genauerer Analyse gelten hier i.d.R. eingipflige
Verteilungskurven. Im Gegensatz dazu sind fiir viele Betriebe der Alten Bundesldnder, die
eine hohe Varianz in den Produktionsmerkmalen aufweisen und mehrere potenzielle
Bullenmiitter stellen, hiufig die zwei- oder mehrgipfligen Verteilungskurven charakteristisch.
Ein Teil der Leistungen befindet sich somit im niedrigen Niveau, verursacht durch Kithe mit
unbekannter Abstammung, wéhrend ein weiteres Maximum absoluter Spitzengenetik jenseits

der 11000-kg- Leistungsmarke zuzuordnen ist.

Die Integration neuester Erkenntnisse aus Molekulargenetik- und Biotechnik, die konsequente
Nutzung tiberlegener ausldndischer Genetik in Kombination mit einer zentralen Bullenmutter-
prifung, die Optimierung der Bullenmiitterselektion im Feld sowie die Einfiihrung des
Testherdenprinzips fiir die Nachkommenpriifung sind die vorrangigen Punkte, mit denen sich
eine Rinderzuchtorganisation in Zukunft beschéftigen wird, um weitere Effizienzsteigerungen

zu realisieren.

133



5 Zusammenfassung

Ziel der vorliegenden Arbeit war es, eine Studie fiir ein kooperatives Zuchtprogramm der

Rasse Holstein-Friesian durchzufiihren.

Ein wesentlicher Aspekt hierbei ist der Testeinsatz von Jungbullen. Die Ergebnisse der
Varianzkomponentenschdtzung fir das Merkmal FEiweiB-kg (Erstlaktationsleitungen) von
schwarzbunten Kithen aus vier Verbdnden der Alten Bundeslinder (ABL) und zwei
Verbanden der Neuen Bundeslinder (NBL) sollten es dabei ermoglichen, genauere
Kenntnisse {iber eine etwaige Heterogenitit der Varianzverhiltnisse zwischen Teilmaterialien
des Gesamtmaterials zu erlangen. Dabei wurde festgestellt, dass die additiv-genetischen
Varianzen in allen Verbdnden auf etwa gleichem Niveau liegen, aber deutlich erhohte
Restvarianzen flir die Gebiete der NBL gelten. Das verwendete Modell ist derzeit in den NBL
nicht so effektiv wie in den ABL, was aus dem Quotienten der geschitzten phénotypischen
Varianz zur Rohvarianz abgeleitet werden kann. Des weiteren erfolgte die Varianz-
komponentenschidtzung innerhalb der Gebiete OST-1 und WEST-3, zum einen stratifiziert
nach der Streuung innerhalb Herdenkalbejahr, zum anderen nach der Herdengrof3e.
Stratifiziert man die Daten nach der Varianz innerhalb Herden, steigen erwartungsgemill die
Varianzkomponenten mit dieser Stratifizierung an. Wihrend fiir WEST-3 verglichen mit
OST-1 die additiv-genetische Komponente moderat ansteigt, sich aber ein starker Anstieg der
Restvarianzen bemerkbar macht, steigt fiir OST-1 insbesondere die additiv-genetische
Komponente. Analysiert man innerhalb OST-1 die GroBbetriebe mit mindestens 100 bzw.
150 Farsen je Herdenkalbejahr, so ist im Vergleich zum gesamten Datenmaterial OST-1 ein
geringer Anstieg der Restvarianzen, aber ein deutlicher Anstieg der additiv-genetischen

Varianzen und somit der Heritabilititen zu beobachten.

Aufgrund der unterschiedlichen Managementstrukturen in den Alten und den Neuen
Bundesldndern  sollte der Frage mnach etwaigen Genotyp-Umwelt-Interaktionen beim
Vergleich von Groflanlagen in den NBL und den Familienbetrieben in den ABL nach-
gegangen werden. Die genetische Korrelation im Merkmal EiweiB3-kg zwischen dem
vollstandigen Datenmaterial aus Verband OST-1 und Verband WEST-1 betragt 0.95. Werden
fiir diese Betrachtung nur noch Herden aus Verband OST-1 mit mindestens 100 bzw. 150
Farsen je Herdenkalbejahr beriicksichtigt, so sinken die genetischen Korrelationen auf 0.92
bzw. 0.88.
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In der MACE-Zuchtwertschitzung wurden die Gewichtungsfaktoren fur die Tochter-
leistungen von Bullen aus mehreren Lindemn fiir die Basen verschiedener Lénder berechnet.
Insbesondere wenn ein Bulle in vielen Landern Tochter hat, sind die Gewichtungsfaktoren fiir
die Basen einiger Lander fir Landwirte und Zuchtorganisationen nicht immer nachvoll-
ziehbar. Kleinste Unterschiede in den genetischen Korrelationen fiihren zu teilweise vollig

verschiedenen Gewichtungen.

Daten der internationalen Zuchtwertschitzung wurden genutzt, um durch eine eigens ent-
wickelte Methode des Léndervergleichs grundsitzliche Empfehlungen zu geben, in welchen
Landern Selektionsschwerpunkte flir Bullenvéter, aber auch Bullenmiitter zu setzen sind. Es
stellt sich ndmlich die Frage, wie denn Populationen verglichen werden kénnen, wenn von
Interbull das genetische Niveau eines jeden Landes nicht veroffentlicht wird. Der
Landervergleich flir Produktionsmerkmale und Merkmale des Exterieurs zeigt, dass die
deutsche Holsteinpopulation zwar in den Produktionsmerkmalen unterlegen ist, jedoch
deutliche Vorteile im Exterieur gegeniiber wichtigen Landern wie den Niederlanden und
teilweise auch den USA besitzt. Fiir ein kombiniertes Zuchtziel miissten Bullen demnach nur

in den USA selektiert werden.

Fir die Selektion von Bullenmiittern im Feld galt es, die Streuung der Produktionsmerkmale
innerhalb der Herde (Intraherdenvarianz) fiir sechs Zuchtverbandsgebiete zu analysieren.
Wenn die Selektion nach dem Zuchtwert in Eiwei-kg erfolgt, gehoren in Verband OST-1
und WEST-2 ca. 20% aller Kithe Herden mit hoher Intraherdenvarianz an; in den iibrigen
Verbdnden ca. 10%. Einzelbetriebsanalysen geben Aufschluss dariiber, dass die Ursachen der
Heterogenitit fiir Herden in den ABL und den NBL unterschiedlicher Art sind. Verteilungs-
kurven im Merkmal Milch-kg flir Betriebe mit hoher Intraherdenvarianz aus den Neuen
Bundeslandern, die  mehrere  potenzielle  Bullenmiitter —stellen, n#hemn sich  einer
Normalverteilung an. Demgegeniiber gelten fiir entsprechende Betriecbe aus den Alten
Bundesldndern die zwei- oder mehrgipfligen Verteilungen; aufgrund niherer Betrachtung des
Ofteren ein Indiz fir das Halten von Tragertieren auf der einen und der sonderbehandelten

Bullenmutter auf der anderen Seite.

Die Untersuchung zur zentralen Priifung potenzieller Bullenmiitter konzentrierte sich auf die

optimale Testkapazitit und die optimale Testdauer. Sollen letztendlich 50 Bullenmiitter
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selektiert werden, wird eine Mindestforderung an die Testkapazitit von 250 Kiihen pro Jahr

gestellt. Dabei wird der Zuchtfortschritt maximiert, wenn der Test in der ersten Laktation

stattfindet und durch ET und OPU/IVF des Jungrindes mindestens ein méinnlicher Nach-

komme sichergestellt ist. Anhand von Indexkalkulationen mit einem Merkmal im Zuchtwert
(305-Tage-EiweiB-kg) und mehreren Merkmalen im Index (Testtage von Tag 10 bis Tag 170)

wurde gezeigt, dass die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung ab Tag 170 den Maximalwert

erreicht.

Folgende konkrete Empfehlungen sind fiir die Zuchtverbinde abzuleiten:

1.

Um in Zukunft weiterhin konkurrenzfihig zu sein, sind die Kooperationen im Bereich der
Milchrinderzucht noch stirker zu intensivieren. Neuentwicklungen in Biotechnik und
Molekulargenetik, deren Nutzung zumindest teilweise mit erheblichen Kosten verbunden

ist, konnen von einzelnen Verbanden nicht finanziert werden.

. Innerhalb Deutschlands kann nicht von einer homogenen Varianzstruktur ausgegangen

werden. Der Testeinsatz ist in jenen Subpopulationen am effektivsten bzw. verspricht dort
Erfolg, wo die Heritabilitit am grofiten ist. Dieser Vorteil kann durch den Testeinsatz in

vertraglich gebundenen Herden genutzt werden.

. Wenn in Zukunft in der nationalen Zuchtwertschitzung die Zugehorigkeit einer Kuh zur

Managementgruppe berticksichtigt werden kann, ist zu erwarten, dass das Phénomen der

tiberhohten Restvarianzen in den Neuen Bundeslédndern deutlich abgeschwicht wird.

. Es besteht ein Zusammenhang zwischen der Hohe der Intraherdenvarianz und dem

Zuchtwert einer Kuh. Eine genaue Analyse der Streuung innerhalb der Herden im Rahmen

der Bullenmutterselektion im Feld ist angebracht.

. Die MACE-Zuchtwertschitzung mit tiber 30 teilnehmenden Landern wird vor erhebliche

Probleme gestellt. Ein ,borderless clustering’” wire eine sinnvolle Alternative. Deutsche

Zuchtverbénde sollten mit der Problematik vertraut sein und ihre Meinung vertreten.

. Andere Populationen sind der deutschen Holsteinpopulation in den Produktionsmerkmalen

tiberlegen. Um diese Genetik konsequent in das eigene Zuchtprogramm zu integrieren,
sollten weibliche Nachkommen aus Embryonenimporten effektiv als Bullenmiitter genutzt
werden. Diese Produkte miissten aber in geeigneter Weise gepriift werden, z.B. durch
Einbindung in ein offenes modifiziertes MOET-Nukleuszucht-programm mit Priifung
potenzieller Bullenmiitter in wenigen Testherden iiber einem Zeitraum von 180 Tagen in

der ersten Laktation.
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6 Summary

The purpose of this thesis was to study different aspects of a co-operative breeding programme

for Holstein-Friesian dairy cattle.

Special emphasis was given to the progeny test of young sires. An estimation of variance
components of first lactation protein yield of Holstein-Friesian cows was carried out for four
breeding associations in the former western federal states of Germany (Western Germany) and
two associations in the former eastern states of Germany (Eastern Germany). The results gave
information about the differences in variances between the data sets. While additive genetic
variances are the same in the West and the East, residual variances are considerably higher in the
East. The model to estimate variance components used in this gudy is not as effective in the East
as it i1s in the West, as shown by the estimated phenotypic variance in proportion to the raw
variance. Furthermore, the variance components in the regions East-1 and West-3 were estimated
for different stratification limits, ie. regarding the standard deviation of milk-kg for herd-year
and herd size, respectively. Stratification for herd-year resulted in higher variance components as
expected. While the increase of the additive genetic component in West-3 is moderate in
comparison with its increase in East-1, it is considerable in East-1. On the other hand, there is a
substantial change of the residual component in West-3. Also, analysing big farms in East-1 with
at least 100 resp. 150 heifers each herd-year compared to the complete data set for East-1 shows
a smaller increase of the residual variances, but a clear rise of the additiv genetic variances and

therefore the heritabilities.

Due to differences in management between East and West a possible genotype X environment
interaction was analysed with respect to the family farms prevalent in the former western federal
states and the large-scale dairy farms common in the former eastern states. The genetic
correlation for East-1 x West-1 is 0,95. This correlation drops to 0,92 (0,88) if only bigger herds
of 100 (150) heifers each herd-year are included in East-1.

For Multiple Across Country Evaluation (MACE), weights of daughter performances from
several countries were calculated with respect to the basis of different countries. The weights on
the basis of some countries are not always comprehensible for breeders and breeding
associations, especially if a bull has daughters in many countries. Very small differences in the

genetic correlations sometimes lead to completely different weights.
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The data of the international breeding evaluation was used for a new across country approach.
The results of this approach were used to recommend countries on which to focus the selection
of bull sires and bull dams. A problem with Interbull is that the genetic values of each country
are not published which raises the question how to compare countries. The comparison for
production and type traits across countries shows that the German Holstein population lags
behind in production traits, but has clear advantages for type in comparison with other important
countries, mainly the Netherlands and partly the USA. Therefore, if a complex breeding goal is
desired, bulls should only be selected in the USA.

The differences of within-herd variances (intra-herd variances) for production traits for six
regions was analyzed to reveal their impact on the field selection of bull dams. With selection on
the estimated breeding value in protein-kg, 20% of the cows in East-1 and West-2 belong to
herds which have a high intra-herd variance compared to about 10% in the other regions. Case
studies of these farms show that there are different reasons for high intra-herd variances in the
West and the East. A graph for the distribution of milk-kg for farms with a high intra-herd
variance and several potential bull dams showed two or more peaks for farms from Western
Germany but a near normal distribution for farms in Eastern Germany. One obvious reason for
differences of intra-herd variances in Western Germany is differential treatment of potential bull

dams and heifers used as recipients for embryos.

An analysis of a central station test of potential dams was focused on the optimal test capacity
and the optimal test duration. The minimum requirement is a test capacity for 250 cows per year
if at least 50 bull dams are to be selected. Genetic progress is maximized when the test takes
place in the first lactation and modern biotechnologies like ET and OPU/IVF are used on young
heifers to guarantee at least one male offspring. An index was calculated for one trait in the
breeding value (305 days protein-kg) and several traits in the index (test days from day 10 to day
170). It was shown that the repeatability of the estimated breeding values is maximized after 170

test days.
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The recommendations for the breeding associations can be summarized as follows:

1.

To remain competitive in the future, co-operation in dairy cattle breeding has to be intensified
further. The use of new developments in biotechnologies and molecular genetics cause high

expenses and not all breeding associations can afford to bear the costs.

. There are differences in the variance components across regions within Germany. The

efficiency of progeny testing and its success will be maximised where heritabilities are

highest. This should be accounted for by progeny testing in contracted herds.

. Especially in the big herds in Eastern Germany, the management group which each cow

belongs to must be identified and accounted for in the national breeding estimation. If this can
be achieved in the future, the phenomenon of the high residual variances in the East will be

diminished.

. Potential bull dams from heterogeneous herds have a higher estimated breeding value. An

exact analysis of the intra-herd variance in the context of bull dam selection in the field is

appropriate.

. One problem of the Multiple Across Country Evaluation is the fact that more than 30

countries are participating. A possible solution could be ‘borderless clustering’. German

breeding associations should be aware of this problem and express their opinion accordingly.

. Other populations are superior to the German Holstein population, with respect to the

production traits. One possibility to integrate the genetics from other populations into the
breeding programme of German breeding associations is the effective use of female offspring
as bull dams from embryo imports. These products, however, must be tested in a suitable
way, e.g in an open modified MOET nucleus breeding programme with a test of potential

bull dams in a few test herds over a period of 180 days in the first lactation.
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8 Anhang

Tabelle AI: Varianzkomponentenschitzung fiir einzelne Zuchtverbandsgebiete
(Merkmal: Erstlaktationsleistung Fett-kg)

WEST-1 WEST-2 WEST-3  WEST-4 OST-1 OST-2
oA 546,7 613,7 496,4 518,4 467,7 417,7
o’k 899,5 945,9 1015,8 836,2 1344,8 1285,0
o%p 1446,2 1559,6 1512,2 1354,6 1812,5 1702,7
h? 0,38 0,39 0,33 0,38 0,26 0,24
S.€.h2 0,017 0,010 0,012 0,015 0,015 0,014

Tabelle A2: Varianzkomponentenschidtzung innerhalb Zuchtverbandsgebiet stratifiziert
nach Herdenkalbejahr (HKJ)-Standardabweichungsklassen
(Merkmal: Erstlaktationsleistung Fett-kg)

HKJ-Standardabweichungsklassen

WEST-3 OST-1
<900 > 900 - > 1500 <900 >900 - > 1500

<1500 <1500
oA 357,5 585.,5 713,2 137,2 437,1 820,6
o’k 894,5 1065,6 1214,4 9424 1319,5 1831,1
o’p 1252,0 1651,1 1927,6 1079,6 1756,6 2651,7
h? 0,29 0,35 0,37 0,13 0,25 0,31
s..n2 0,020 0,016 0,046 0,025 0,014 0,035

Tabelle A3: Varianzkomponentenschiatzung innerhalb Zuchtverbandsgebiet stratifiziert
nach der Anzahl Kiihe innerhalb Herdenkalbejahr
(Merkmal: Erstlaktationsleistung Fett-kg)

Anzahl Kiihe innerhalb HKJ
OST-1 WEST-3
<30 >30 - >100 <15 >15
<100
o’ 300,6 3489 5222 514,7 487,5
o’k 1273,5 13243 14524 958.9 1054,1
o'p 1574,1 1673,2 1974,6 1473,6 1541,6
h? 0,19 0,21 0,26 0,35 0,32
s.e.p2 0,033 0,016 0,019 0,013 0,018
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Tabelle A4: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf WEST-
1 x WEST-2 mit Kennzahlen ihrer Tochter
Anzahl Tochter
Viter WEST-1 OST-1
N %] MIN MAX > %] MIN MAX >
alle 570 39 1 1889 22472 139 1 9096 79681
Import 163 28 1 519 4504 109 1 3308 17833
WE 243 68 1 1889 16617 242 1 9096 58959
TB 136 9 1 82 1253 21 1 72 2797
DB 27 4 1 15 98 4 1 24 92
Tabelle A5: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf OST-1
x OST-2 mit Kennzahlen ihrer T6chter
Anzahl Tochter
Viiter WEST-1 OST-1
N %) MIN MAX Y %) MIN MAX Y
alle 885 63 1 4219 55916 75 1 4878 66607
Import 172 81 1 2500 13973 88 1 1669 15078
WE 359 103 1 4219 36955 140 1 4878 50338
TB 300 16 1 144 4705 3 1 87 960
DB 54 5 1 49 283 4 1 29 231
Tabelle A6: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf WEST-
1 x OST-1 (= 100 Farsen / HKJ) mit Kennzahlen ihrer Tochter
Anzahl Tochter
Viiter WEST-1 OST-1
N %) MIN MAX ) %) MIN MAX >
alle 373 64 1 1889 23881 79 1 2884 29367
Import 119 34 1 519 4089 51 1 869 6027
WE 194 94 1 1889 18311 119 1 2884 23218
TB 38 1 1 108 1290 34 1 4 50
DB 22 8 1 38 191 3 1 15 72
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Tabelle A7: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf WEST-
1 x OST-1 (= 150 Farsen / HKJ) mit Kennzahlen ihrer Tochter
Anzahl Tochter
Viiter WEST-1 OST-1
N %] MIN MAX Y %) MIN MAX >
alle 291 68 1 1889 19881 65 1 1721 18953
Import 106 37 1 519 3936 40 1 618 4270
WE 161 97 1 1889 15573 91 1 1721 14635
TB 15 18 1 85 274 1 1 2 18
DB 10 10 1 26 98 3 1 11 30
Tabelle A8: Gemeinsame Viter, stratifiziert nach Bullenkategorien, im Rechenlauf WEST-
1 x OST-1 (je 15 bis 60 Féarsen / HKJ) mit Kennzahlen ihrer T6échter
Anzahl Tochter
Viiter WEST-1 OST-1
N %] MIN MAX > %] MIN MAX P
alle 368 33 1 741 11978 23 1 703 8513
Import 97 24 1 308 2302 22 1 333 2182
WE 174 46 1 741 8062 35 1 703 6170
TB 62 23 1 62 1423 2 1 8 98
DB 35 5 1 27 191 2 1 9 63
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