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Einleitung

Einleitung

Lange Zeit waren die deutsche und damit auch die baden-wurttembergische Rinderzucht
durch viele verschiedene Schlage mit spezieller Standorteignung geprégt (Sambraus, 2010).
Allerdings wurden spezialisierte Hochleistungsrassen auf Grund von technischem Fortschritt,
veranderten Marktsituationen und Konsumgewohnheiten immer populdrer. Diese Rassen
wurden im Gegensatz zu den kleinen Lokalpopulationen intensiv zlchterisch bearbeitet. Auf
Grund der Uberlegenheit in der Leistung wurden Lokalrassen durch Hochleistungsrassen
ersetzt und verdrangt. Anzahl und GréRe der traditionellen Schldge ging stetig zuriick
(Oldenbroek, 2007). Erhaltungszuchtprogramme sollen heute den Fortbestand der
verbliebenen Lokalrassen, ihren Beitrag zur Agrobiodiversitat und den Erhalt von Tradition
und Kultur sichern (Sambraus, 2010).

Mdglichkeiten zur Konsolidierung und Weiterentwicklung lokaler Rinderpopulationen
werden in Kapitel 1 beleuchtet. Zuchtprogramme zur Erhaltung und Weiterentwicklung von
Traditionsrassen  stehen  vor der Herausforderung eines  Zielkonflikts.  Die
Wettbewerbsféahigkeit der kleinen Rassen soll nicht weiter beeintrachtigt werden. Daher sollte
ein gewisser Zuchtfortschritt realisiert werden kdnnen. Daneben sollen aber auch genetische
Variabilitat und genetische Eigenstandigkeit erhalten werden, was nach der Reduktion von
Inzucht und Fremdrassenbeitragen verlangt. Die Anwendung geeigneter Ziichtungsmethoden
nach Wellmann et al. (2012) wird zur Lésung des Konfliktes empfohlen. Weiterhin werden
Maoglichkeiten und Bedeutung der genomischen Selektion erortert (z.B De Roos et al., 2009).
SchlieRlich sollten Leistungspriifungen etabliert werden, die rassenspezifische Produkte und

Leistungen berticksichtigen.

In Kapitel 2 wird die genetische Variabilitat von Vorderwélder, Hinterwélder und Limpurger
Rindern analysiert. Dazu wurden jeweils zwei Referenzpopulationen definiert und zensus-
und pedigreebasierte Methoden angewandt (Cervantes et al., 2011; Gutiérrez et al., 2009; Hill,
1979). Neben der effektiven PopulationsgréRe wurden die effektive Anzahl Founder und die
effektive Anzahl Ancestors berechnet (Boichard et al., 1997; Lacy, 1989). An Hand dieser
Parameter wurde unter Berlcksichtigung der jeweiligen Zuchthistorie die Entwicklung und
das Zuchtmanagement der drei Rassen beurteilt. Wahrend die Werte der Wélderrassen auf
ausreichend genetische Diversitat fir den Fortbestand der Rassen hindeuten, sind die Werte

der Limpurger bisher noch zu gering.



Einleitung

Hochleistungsrassen wurden haufig in Lokalrassen eingekreuzt. Zum einem sollte die Gefahr
von Inzuchtdepressionen reduziert, zum anderen die Leistung gesteigert werden (Sambraus,
2010). In Kapitel 3 wird der Zuchtfortschritt fir Mastleistungsmerkmale von Vorder- und
Hinterwéldern bewertet. Zusatzlich wird untersucht, welchen Einfluss Fremdrassen auf die
Entwicklung dieser Merkmale haben. Fir beide Rassen ergeben sich nennenswerte Beitrage
fremder Rassen. Wird der genetische Trend um die Migranteneinfliisse korrigiert, so ist kaum
eine Entwicklung zu beobachten. Wahrend die Zuchtarbeit fur Hochleistungsrassen sehr
intensiv vorangetrieben wurde, war sie fur die Lokalrassen weniger zielorientiert. Zusatzlich
waren Erhaltungszuchtprogramme lange auf den Erhalt der genetischen Variabilitat und den
Bestand rassespezifischer Eigenschaften und weniger auf Zuchtfortschritt ausgelegt (DGfZ,
2013). Eine gewisse Wirtschaftlichkeit der zu erhaltenden Rassen ist aber VVoraussetzung flr

den erfolgreichen Erhalt der jeweiligen Population (Meuwissen, 2009).

Da es sich bei Vorder- und Hinterwélder Rind um Doppelnutzungsrassen handelt ergénzt
Kapitel 4 die Untersuchungen aus Kapitel 3 um die Betrachtung der Entwicklung der
Milchleistungen. Neben dem Zuchtfortschritt wird auch in Kapitel 4 der Einfluss von
Fremdrassen auf die Leistungsentwicklung untersucht. Das Einkreuzen von
Hochleistungsrassen in Lokalpopulationen wird unter den verschiedenen Interessensvertretern
in einem Erhaltungsprogramm kontrovers diskutiert. Auf der einen Seite sollen Leistungen
und damit die Wirtschaftlichkeit der Tierhaltung optimiert werden, auf der anderen Seite steht

die Beeintrachtigung der Agrobiodiversitét (Lauvie et al., 2008).

Die Dissertationsschrift endet mit einer KkapitelUbergreifenden Diskussion und

Zusammenfassung.
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Zuchterische Aspekte zur Konsolidierung und Weiterentwicklung lokaler
Rinderpopulationen

Sonja Hartwig*, J. Bennewitz!

! Institut fur Tierhaltung und Tierziichtung, Universitat Hohenheim, GarbenstraRe 17, 70599
Email: Sonja Hartwig — shartwig@uni-hohenheim.de; Jérn Bennewitz — j.bennewitz@uni-

hohenheim.de

Zusammenfassung
Lokale Rassen habe es schwer und zunehmend schwerer, sich gegen Hochleistungsrassen zu
behaupten. Der Verlust von lokalen Rassen bedeutet einen Verlust von Kulturgut und
genetischer Diversitat. Die Herausforderungen an Zuchtprogramme zur Erhaltung und
Weiterentwicklung lokaler Rassen sind vielseitig. Einerseits muss Zuchtfortschritt realisiert
werden, um die Wettbewerbsfahigkeit nicht weiter einzuschrinken. Sind die Lokalrassen
nicht profitabel, verlieren die Tierhalter ihre Motivation und es entstehen artifizielle
Zoopopulationen. Andererseits miissen aber auch genetische Eigenstandigkeit und genetische
Diversitat erhalten bleiben. Das bedeutet, dass Fremdrassenbeitrage und Inzucht minimiert
werden mussen. Fir lokale Rinderpopulationen besteht somit ein Zielkonflikt zwischen dem
Zuchtfortschritt, der genetischen Diversitdt und der genetischen Eigenstandigkeit. Dieser
Zielkonflikt kann systematisch durch geeignete Zlchtungsmethoden geldst werden. Die
genomische Selektion in kleinen Populationen ist derzeit nicht praxisreif. Jedoch sollten in
den kleinen Populationen gewisse Vorarbeiten getroffen werden, um abschétzen zu kénnen,
ob dieses Zuchtinstrument auch eine Alternative fur sie darstellen konnte. Die zusétzliche
Berlicksichtigung spezifischer Merkmale (Nischenmerkmale) im Zuchtziel verlangt die
Etablierung von Leistungsprifungen fur diese Merkmale, ohne die eine Zuchtarbeit nicht

moglich ist.

Schlusselworter: lokale Rinderrassen, Wettbewerbsfahigkeit, Zuchtmethoden, Zielkonflikt

Summary
Future trends in conservation breeding programs of local cattle populations
While high yielding breeds become more and more popular, local breeds become less

important. But the loss of their genetics means simultaneously loss of cultural values and loss
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of genetic diversity. The challenge of a conservation breeding program is to realise genetic
progress and keep genetic diversity and genetic autonomy. This conflict of goals can be
solved by the systematically implementation of adapted breeding methods. Genomic selection
is not an option at the moment, but might become an interesting tool in the future. Preparation
and further analyses are of importance. Additionally, the implementation of special alternative

traits might be helpful for conservation of local breeds.

Keywords: Local cattle breeds, profitability, breeding tools, conflict of interest

Einleitung
Mit der Intensivierung der Landwirtschaft haben ber Jahrzehnte besonders leistungsstarke
Rinderrassen und Produktionssysteme an Bedeutung gewonnen. Zeitgleich wurde eine grolie
Zahl von Lokalrassen, die hdufig durch eine spezielle Standortanpassung gekennzeichnet
waren, verdrangt. In der zweiten Halfte des 20. Jahrhunderts besannen sich staatliche
Institutionen auf den Erhalt der Agrobiodiversitit. Es wurden verschiedene Férderprogramme
ins Leben gerufen. Heute zeichnet sich die deutsche Rinderhaltung durch wenige grof3e und
viele kleine Rassen aus. Doch die Bedeutung der kleinen Rassen wird stetig geringer. Diese
Entwicklung wird durch die genomische Selektion zusétzlich verstarkt. Es ist zu erwarten,
dass diese Technologie den Zuchtfortschritt in den groRen Rassen wie Holstein und Fleckvieh
nochmals deutlich beschleunigen wird. Kernstiick dieser Zuchtmethode ist eine ausreichend
groBe Referenzstichprobe, in der die Tiere an massiven Markern genotypisiert und in
irgendeiner Form auch leistungsgepriift sind. Fur kleine Rassen ist es sehr schwer, eine eigene
Referenzstichprobe aufzustellen und diese Technologie in ihrem Zuchtprogramm zu

etablieren.

Lokalrassen erfahren staatliche Zuwendung. Unterstiitzungen zum Erhalt bedrohter
Lokalrassen werden mit 6konomischen und soziokulturellen Werten begriindet und sind
weitgehend akzeptiert (Oldenbroek, 2007). Dennoch sollten Erhaltungszuchtprogramme
effizient, individuell und organisiert aufgestellt sein. Auch wenn Lokalrassen kaum mit den
intensiven Rassen in den Wettbewerb treten kénnen, ist die Steigerung der tierischen Leistung
wichtig. Nur so kann das Einkommen aus der Tierhaltung gesichert und damit die Motivation,
diese Rassen zu halten auch langfristig aufrechterhalten werden. ErhaltungsmaRnahmen
konnen aber nicht ausschlieBlich auf Zuchtfortschritt ausgelegt sein. Zusatzlich mussen
genetische Variabilitat innerhalb der Rassen und besonders die genetische Eigenstandigkeit
der Rassen erhalten bleiben. Das Vernachlédssigen eines dieser drei Zielaspekte wirde

entweder zur Verfremdung oder zu immer weiteren Benachteiligungen hinsichtlich der
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Leistungsmerkmale der Lokalrassen fiihren. Die Berlcksichtigung aller drei Aspekte stellt die
Zichter und Halter vor eine groRRe Herausforderung, fir die es die passenden Kompromisse zu
schlieBen gilt. In diesen Rahmen stehen verschiedene Praktiken und Techniken zur
Verfligung, Uber deren sinnvollen Einsatz diskutiert werden sollte. Zusétzlich sollte tber eine
alternative, marktunabhangige Bewertung der Lokalrassen nachgedacht werden. Immerhin
wird ihre Erhaltung auch mit einem Versicherungsaspekt fur die Zukunft und als Beitrag zum
Erhalt von Tradition und Kultur begriindet. Dafiir sollte ein greifbarer Gegenwert zur
Verflgung stehen. Nachfolgend wird zunéchst die aktuelle Situation vieler Lokalrassen
exemplarisch dargestellt. Im Anschluss daran sollen zlchterische Methoden zur
Konsolidierung und  Weiterentwicklung der Populationen vorgestellt und der
Handlungsbedarf skizziert werden.

Situationsanalyse

Im Laufe der Jahrzehnte haben sich einige wenige besonders leistungsstarke Rinderrassen
etabliert. Innerhalb dieser Rassen wurde intensiv auf Leistung selektiert. Die Zucht dieser
Tiere wurde staatlich propagiert und unterstiitzt. Robustere, aber auch leistungsschwachere
Genetik verlor an Bedeutung. Um dem hiesigen Trend der Leistungssteigerung standzuhalten,
wurden die Lokalrassen mit verschiedenen leistungsstarkeren Rassen verpaart. Diese Taktik
hat den Zuchtfortschritt geférdert und auch die genetische Variabilitat in lokalen Rassen
verbessert. Allerdings wurde dabei die genetische Eigenstidndigkeit der Lokalrassen stark
eingeschrankt, teilweise wurden Rassen ganz verdrangt.

Hartwig et al. (2013) haben untersucht, wie es um die genetische Variabilitit von
Vorderwalder-, Hinterwalder- und Limpurger Rind steht. Alle drei Rassen werden uber das
baden-wirttembergische ~ Agrarumweltprogramm  MEKA  (Marktentlastungs-  und
Kulturlandschaftsausgleich) gefordert. Der Forderumfang durch MEKA ist mit 70 € fiir jede
im Herdbuch eingetragene Vorderwalder Kuh geringer als die Férderung der anderen beiden
Rassen, die jeweils 120 € betrdgt. Die Ergebnisse der Untersuchungen zeigen fiir beide
Walderrassen mit inzuchteffektiven PopulationsgréBen von jeweils (ber 120 langfristig
ausreichend genetische Variabilitat (Hartwig et al., 2013). Zudem ist nicht damit zu rechnen,
dass die beiden Rassen in den né&chsten Jahren aussterben werden (Bennewitz & Meuwissen,
2005). Die ehemals schon fur ausgestorben erklarte und sich im Wiederaufbau befindliche
Rasse der Limpurger dagegen befindet sich mit einer inzuchteffektiven PopulationsgréRe von
knapp 40 noch im bedenklichen Bereich (Hartwig et al., 2013).
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Neben der genetischen Variabilitdt der reinrassigen Tiere haben Einkreuzungen fremder
Rassen uber die Jahre Einfluss auf Erscheinungsbild und Leistungsvermdgen der Lokalrassen
genommen. Beispielsweise hat sich der Phé&notyp der Vorderwalder Rinder durch den
Einfluss von Fleckvieh, Ayrshire, Montbéliard und Red Holstein lber die Jahre zusehends
veréndert. Um 1900 wurden Vorderwalder noch haufig als Riickenschecken beschrieben, was
bedeutet, dass sie ahnlich wie Pinzgauer oft weilRe Ricken, Kopfe, Bauche und Unterbeine
zeigten. Durch die Einkreuzung von Fleckvieh ging diese Fellzeichnung fast vollstandig
verloren. Aber auch der Korperbau verénderte sich. Der Rahmen und das Gewicht wurden
groler. Die Bemuskelung wurde schwacher, was auch zu schlechteren Schlachtleistungen von
Masttieren geflihrt hat. Der h&ufig angepriesene harmonische Korperbau ging nahezu
komplett verloren. Ende der 60er Jahre war die VVorderwélder Population so klein, dass kaum
selektiert und Zuchtfortschritt realisiert werden konnte. Zuséatzlich standen nur noch wenige
Bullen zur Verfiigung. Die Einkreuzung einer fremden Rasse sollte Abhilfe schaffen. Die
Wahl fiel auf das Ayrshire Rind. Durch die Einkreuzung wurden Euteraufhdngung und
Eutertextur verbessert. Auch die Milchleistung konnte gesteigert werden. Allerdings vererbte
die fremde Genetik auch Nachteile wie kurze Striche und Méngel in den Fundamenten. Die
Kreuzungen waren weniger Zweinutzungstypen als milchtypisch, was negativ fir die
Masteigenschaften war. AuBBerdem wurde die Scheckung der Ayrshire haufig sichtbar. Ende
der 70er Jahre wurde dann Red Holstein Genetik eingekreuzt. Damit sollte die Milchleistung
weiter verbessert werden und das Uberhandnehmen einiger Ayrshire-Linien reduziert werden
(Sambraus, 2010). Untersuchungen von Hartwig et. al (2014) zeigen zudem, dass der
Zuchtfortschritt fur Mastleistungsmerkmale von Vorderwalder- und Hinterwalder Rindern in
grolen Teilen durch nennenswerte Fremdrassenbeitrdge hervorgerufen wurde. Der um
Fremdrassenbeitrage korrigierte Trend der Zuchtwerte zeigte dagegen kaum Entwicklung.

Zusétzlich haben verdnderte Produktions- und Marktbedingungen zu alternativen
Nutzungsrichtungen gefuhrt. So wird beispielsweise das ehemals milchbetonte Hinterwalder
Rind vermehrt in der Mutterkuhhaltung eingesetzt. Alternative Nutzungsrichtungen kdnnen
durch Nischenfindung die Wettbewerbsfahigkeit der Lokalrassen steigern und damit auch die

Tierhalter motivieren, wenn sie angemessen entlohnt werden kénnen.

Zielkonflikte und Optimum Contribution Selection als Lésungsansatz
Wie eingangs beschrieben, befinden sich kleine Populationen in einem komplexen
Spannungsfeld. Der bestehende Zielkonflikt in den Erhaltungszuchtprogrammen dieser

Populationen wird in Abbildung 1 dargestellt.
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Genetische Eigenstandigkeit

Zuchtfortschritt Genetische Diversitat

A
y

Abbildung 1: Zielkonflikt bei der zlichterischen Bearbeitung kleiner Rassen

Der Konflikt zwischen Zuchtfortschritt und genetischer Diversitét ist bei allen Rassen zu
finden. Dabei wird angenommen, dass ausreichend genetische Diversitat vorhanden ist, wenn
die effektive PopulationsgroRe zwischen 50-100 liegt. Das wird erreicht, wenn moglichst
viele Tiere selektiert werden. Zusatzlich sollte mit jedem Tier die gleiche Anzahl
Nachkommen erzeugt werden. Zuchtfortschritt wird dagegen realisiert, wenn nur wenige und
besonders leistungsstarke Tiere als Eltern selektiert und intensiv eingesetzt werden. Eine
methodische Herangehensweise ist die Nutzung von Optimum Contribution Selection
(Meuwissen, 1997). Diese Methode erlaubt die Kontrolle der Verwandtschaft der selektierten
Eltern bei simultaner Maximierung ihrer durchschnittlichen geschétzten Zuchtwerte. Als
Ergebnis schlagt sie fur jedes mogliche Elterntier eine optimale Einsatzfrequenz (engl.
optimum contribution) vor (welche natiirlich auch null sein kann). Werden die Tiere
entsprechend dieser vorgeschlagenen Frequenz auch tatsachlich eingesetzt, so wird (i) der
Zuchtfortschritt maximiert und (ii) der Inzuchtanstieg auf einen voreingestellten Wert (z.B.
0,05 bis 1% pro Generation, was eine effektive PopulationsgroRe zwischen 50 und 100
bedeutet) restriktiert. Diese Methode tragt so zur Losung des Zielkonfliktes zwischen dem
Zuchtfortschritt und der genetischen Diversitat bei. Sie schldgt eine hohe Einsatzfrequenz fir
die Tiere vor, die einen hohen geschétzten Zuchtwert und wenig Verwandtschaft zum Rest
der Population haben. In lokalen Populationen mit Fremdgeneinkreuzungen von
Hochleistungsrassen werden dies jedoch hauptsachlich solche Tiere sein, die viel Fremdgene
in sich tragen. Daher wird die Nutzung dieser Methode zwar den ersten Zielkonflikt 16sen,
jedoch dazu beitragen, dass der Fremdgenanteil in der Population weiter zunehmen und
dadurch die genetische Eigenstandigkeit weiter abnehmen wird.

Wellmann et al. (2012) haben eine alternative Optimum Contribution Selection Methode
entwickelt, die den Zielkonflikt zwischen der genetischen Eigenstandigkeit und der
genetischen Diversitat 16st. In der Methode wird die optimale Einsatzfrequenz der Elterntiere

so bestimmt, dass die genetische Diversitdt maximiert und der Fremgenanteil restriktiert wird.
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In einer Anwendung an den Vorder- und Hinterwaldern konnten sie zeigen, dass es mit dieser
Methode moglich ist, die Fremgenbeitrage deutlich zu reduzieren, ohne dass die genetische
Diversitat zu stark abnimmt. Die Autoren planen, diese Methode weiterzuentwickeln und als
zusétzliche Restriktion die geschatzten Zuchtwerte der Elterntiere mit zu berlcksichtigen
(Wellmann et al., unveréffentlicht). Somit stellt diese Methode ein Werkzeug dar, welches in
der Lage ist, die in Abbildung 1 dargestellten Zielkonflikte simultan zu I6sen. Es missen dann
exemplarische Umsetzungsprojekte folgen, in denen gezeigt wird, welche Konsequenzen die
Nutzung dieser Methode fiir die Zichterschaft hat und mit welchen Ergebnissen in den

einzelnen Populationen gerechnet werden kann.

Genomische Selektion auch in kleinen Populationen?
Wie eingangs beschrieben, stellt die genomische Selektion in den grof3en Rassen derzeit eine
Bedrohung fiir kleine Rassen dar, da hier diese Technik nicht ohne weiteres implementiert
werden kann. Das Hauptproblem (neben organisatorischen Problemen und dem oftmals nicht
optimalen Organisationsgrad der Zichterschaft) ist die Etablierung einer eigenen und
ausreichend groBen Referenzstichprobe. Eine Idee ist die Etablierung einer
rassenuibergreifenden Referenzstichprobe. Dazu mussten fir die kleinen Rassen jeweils eine
grolRe Partnerrasse mit einer bestehenden grof3en Lernstichprobe identifiziert werden. Diese
Lernstichprobe mdisste dann mit Tieren aus der kleinen Population ergénzt werden.
Simulationsstudien haben gezeigt, dass diese Strategie erfolgreich fir die kleinen
Populationen sein kann, wenn (i) die Markerdichte hoch ist, (ii) die grolRe Partnerrasse mit der
kleinen Rasse phylogenetisch nicht zu weit auseinander liegt und (iii) die kleine Rasse auch
einen gewissen Anteil zur Referenzstichprobe beisteuert (de Roos et al., 2009). Die hohe
Markerdichte ist notwendig, da ein rassenlbergreifendes Kopplungsungleichgewicht genutzt
werden muss. Eine enge phylogenetische Beziehung fordert zudem ein rassentibergreifendes
stabiles Kopplungsungleichgewicht. Der Beitrag der kleinen Rasse zur gemeinsamen
Referenzstichprobe sollte in etwa bei 500-1000 Tieren liegen. Diese Zahl ist mit
nachkommengepriften Bullen in den meisten kleinen Populationen nicht zu erreichen und es
mussten Kihe mittypisiert werden. Sollten die obigen drei Punkte erfillt sein, so kdnnte die
genomische Selektion auch in kleinen Rassen fiur die klassischen Merkmale (nicht fir die
rassenspezifischen Nischenmerkmale, siehe unten) eine erfolgversprechende Strategie
werden. Derzeit ist es zu frih, die Umsetzung solcher Programme fiir kleine Rassen
vorzuschlagen. Jedoch sollten fur kleine Rassen, fiir die es prinzipiell eine Alternative

darstellt, gewisse Vorarbeiten in die Wege geleitet werden. Dazu gehort eine umfangreiche
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Bestandsaufnahme fur die Auswahl der Tiere, die fir die Referenzstichprobe in Betracht
kamen. Weiterhin sollte eine Stichprobe von mdglichst unverwandten Tieren mit einem sehr
dichten SNP-Chip genotypisiert oder resequenziert werden. Die gewonnenen Genotypen
konnten zur Abschétzung der verwandtschaftlichen Beziehungen mit den grolRen Rassen und
somit bei der Identifizierung einer groRen Partnerrasse genutzt werden. Zudem kdénnten die
Genotypen zur Abschatzung der genetischen Eigenstéandigkeit der lokalen Rasse genutzt
werden. Diese zentralen nicht sehr kostenintensiven Vorarbeiten triigen dazu bei, eine
Abschatzung der Erfolgsaussichten der genomischen Selektion vorzunehmen, um dann, bei
positivem Ergebnis, zuigig mit der Erprobungsphase beginnen zu kénnen.

AbschlieRend zu diesem Punkt sei erwdhnt, dass die Nutzung einer gemeinsamen
Referenzstichprobe flr kleine Rassen mit der Gefahr einhergeht, dass die Gene der groRen
Rasse in der kleinen Rasse angereichert werden, da diese wahrscheinlich einen gréfieren
Effekt auf die Merkmale haben und zudem diese Effekte mit einer hdheren Genauigkeit
geschatzt werden konnen. Daher sollte die Technik der genomischen Selektion mit der
Optimum Contribution Selection Methode von Wellmann et al. (2012) auf genomischer

Ebene kombiniert werden.

Rassenspezifische Zuchtrichtungen
Eine weitere Moglichkeit zur Einkommenserweiterung waren rassespezifische Produkte, die
im  Hochpreissegment ~ vermarktet werden  konnen. Dazu missen  allerdings
Erzeugungsrichtlinien und entsprechende Absatzmarkte geschaffen werden (Oldenbroek,
2007). Mit dem Ziel zukunftsfahige Zuchtziele zu formulieren, schlagen Rdssler et al. (2013)
vor, die Tierhalter direkt nach Selektionskriterien zu befragen, die fir sie wichtig sind. Als
wichtigste Merkmale von Hinterwalder Rindern wurden hier Charaktereigenschaften,
Bemuskelung und Fleischleistung genannt. Der aktuelle Schwerpunkt von Zuchtziel und
Leistungsprufung liegt jedoch auf der Milchleistung. Bei der Befragung von Tierhaltern muss
allerdings bertcksichtigt werden, dass der einzelne Tierhalter selten das optimale Zuchtziel
fir die gesamte Population berucksichtigen wird. AuBerdem sind Merkmale wie
Charaktereigenschaften schwerlich objektiv zu erfassen. Dennoch bietet die direkte
Befragung der Praktiker Einblick in die wahren praktischen Bedurfnisse. Hinzu kommt die
Motivation der Tierhalter durch direkte Einbeziehung in Entscheidungen (Roéssler et al.,
2013). Die Leistungsprifung flr die genannten Merkmale ist jedoch von zentraler Bedeutung,

da ohne sie naturgegeben keine Zuchtarbeit moglich ist.
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Schlussfolgerung
Lokale Rassen haben es schwer und zunehmend schwerer, sich gegen Hochleistungsrassen zu
behaupten. Fir sie besteht der dreifache Zielkonflikt zwischen dem Zuchtfortschritt, der
genetischen Diversitat und der genetischen Eigenstandigkeit. Dieser Zielkonflikt kann
systematisch durch geeignete Zichtungsmethoden geldst werden. Die genomische Selektion
in kleinen Populationen ist derzeit nicht praxisreif. Jedoch sollten in den kleinen Populationen
gewisse Vorarbeiten getroffen werden, um abschétzen zu kénnen, ob dieses Zuchtinstrument
auch eine Alternative fiir sie darstellen konnte. Die Beriicksichtigung spezifischer Merkmale
(Nischenmerkmale) im Zuchtziel verlangt die Etablierung von Leistungsprifungen fir diese

Merkmale, ohne die eine Zuchtarbeit nicht méglich ist.
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Zusammenfassung
Fur die baden-wirttembergischen Rinderrassen Vorderwalder, Hinterwalder und Limpurger
wurde zur Beschreibung der genetischen Diversitdt in jeweils zwei Referenzpopulationen
Uber zensus- und pedigreebasierte Methoden die effektive PopulationsgroRe geschatzt.
Zusatzlich wurden jeweils die effektive Anzahl Founder und Ancestor berechnet. Der
Vergleich der Ergebnisse beider Referenzpopulationen ermdglicht einen Einblick in die
genetische Entwicklung und das Zuchtmanagement der Populationen. Die Bewertung der
Ergebnisse wurde mit Beriicksichtigung der Zuchthistorie der Rassen durchgefihrt. Die
Vorderwaélderpopulation ist die grote der drei Populationen. Die Anzahl der Tiere, die zu den
Referenzpopulationen gezéhlt werden und der Verlauf der Ergebnisse zeigen allerdings, dass
die Rasse kaum zlchterisch bearbeitet wurde. Die Ergebnisse der Hinterwélder deuten
dagegen auf haufige Zufallspaarung und ein gutes Zuchtmanagement im Hinblick auf die
genetische Variabilitat hin. Wahrend in der ersten Referenzpopulation der Limpurger einige
Werte wegen der geringen Tierzahl nicht geschatzt werden konnten, zeigen die Ergebnisse
der zweiten Referenzpopulation, dass die Population gewachsen ist. Fir beide Walderrassen
kann die genetische Diversitdt mit Werten von 124,2 bis 165,7 fur die inzuchteffektive
PopulationsgroRe, bzw. mit Werten 104,8 bis 125,0 fiir die varianzeffektive PopulationsgréiRe
als ausreichend angesehen werden. Die effektive PopulationsgroRe der Limpurger, die
abhangig von der Schatzmethode zwischen 28,6 bis 45,4 rangiert ist noch als zu gering

einzustufen.

Schltsselworter: genetische Variabilitat, effektive Populationsgrofie, effektive Anzahl

Founder und Ancestor, Zuchthistorie, Weiterentwicklung der Rassen
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Kapitel 2

Summary
Description of genetic variability of Vorderwald, Hinterwald and Limpurg cattle via
pedigree analysis
The Vorderwald, Hinterwald and Limpurg cattle are native breeds located in Baden-
Wirttemberg in the southwest of Germany. In this study pedigree data are used to evaluate
the genetic variability of these breeds. For each breed two reference populations were defined.
For each reference population the effective population size as well as the effective number of
founders and of ancestors was estimated. The results for Vorderwald and Hinterwald cattle
revealed that the genetic variability is on a solid level, derivate of an effective Population size
ranging from 104,8 to 165,7 according to the estimation method. The effective population
size of the Limpurg breed with values between 28,6 and 45,4 is quite small.

Recommendations for future management are given.

Keywords: genetic variability, effective population size, effective number of founder and
ancestor, breeding history, development of breeds

Einleitung
Noch im 19. Jahrhundert war die Rinderzucht durch eine Vielzahl an Rassen und Schlagen
mit niedrigem Verbreitungsgrad gekennzeichnet. Allerdings wurde die Rinderzucht mit der
Zeit und der Weiterentwicklung der Landwirtschaft immer produktorientierter. Rassen und
Schlége, die auf kargen Standorten entwickelt worden waren und daher zwar anspruchslos
und robust, allerdings weniger leistungsstark waren, wurden mit intensiven Rassen gekreuzt
oder vollstdndig durch diese ersetzt (Sambraus, 2010). Die Rassenvielfalt wurde
eingeschrankt, aber auch die genetische Diversitéat innerhalb der Rassen nahm durch Selektion
und Drift ab (Bennewitz et al., 2008). Gegen Ende des vergangenen Jahrhunderts haben
staatliche Institutionen aller Bundeslander die Notwendigkeit der Erhaltung der Rassenvielfalt
erkannt. Die finanziellen Aufwendungen fur MalRnahmen zum Erhalt und Forderung der
bedrohten Rassen sind teilweise enorm (Sambraus, 2010). Uber das im Jahr 1992 geschaffene
baden-wiirttembergische Agrarumweltprogramm fir Marktentlastung und
Kulturlandschaftsausgleich (MEKA) werden unter anderem Vorder- und Hinterwalder Rinder
sowie Limpurger Rinder staatlich gefordert. Das Programm schafft einen Ausgleich, wenn
durch bestimmte Bewirtschaftungsauflagen hohere Kosten oder geringere Erlose entstehen.
Die Ausgleichszahlungen werden Uber ein Punktesystem ausgeschittet. Dabei entspricht ein

Punkt derzeit 10 €. Aktuell werden die Vorderwélder mit sieben Punkten flr jedes im
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Herdbuch eingetragene Multtertier unterstitzt. FUr im Herdbuch eingetragene Muttertiere der
Rassen Hinterwalder und Limpurger werden 12 Punkte vergeben (MLR, 2007).

Zur effektiven Erhaltung und Weiterentwicklung der Rassen ist es notwendig,
Pedigreeinformationen auszuwerten, da sie Auskunft Gber die aktuelle Populationsstruktur,
aber auch Uber das Populationsmanagement geben kdnnen. Eine wichtige KenngroRe in der
Erhaltungszucht ist die Inzuchtrate. Sie erlaubt Schlisse Uber die Gefahr des Eintretens von
Inzuchtdepressionen zu ziehen (Goyache et al., 2003). Hinzu kommt die genetische Drift. Sie
quantifiziert den Verlust der genetischen Variabilitat. Dieser Prozess ist zufallig in Richtung
und AusmaR und fihrt zu einer vergroRerten Diversitdt zwischen und einer reduzierten
Diversitat innerhalb Populationen. AuBerdem wird durch die Drift die Homozygotie verstarkt,
was zur Auspréagung von Defektallelen und schlieflich zu einem Verlust an Vitalitdt und
Fruchtbarkeit fhren kann. Das Ausmal} der genetischen Drift wird haufig Uber die effektive
PopulationsgroRe N quantifiziert (Falconer & Mackay, 1996). Es existieren unterschiedliche
Methoden zur Berechnung dieser KenngréRe, die sich im Wesentlichen in marker-
(Meuwissen & Goddard, 2007), zensus- und pedigreebasierte Methoden (z.B. Falconer &
Mackay, 1996; Wellmann & Bennewitz, 2011) einteilen lassen. Eine ausreichend grofie
effektive Populationsgréfe ist Voraussetzung dafir, eine Population ber einen langeren
Zeitraum vital zu erhalten. Meuwissen (2009) empfiehlt eine effektive Populationsgréfie von
100 langfristig anzustreben. Neben der effektiven PopulationsgréfRe werden hdufig noch
zusétzliche Parameter zur Beschreibung der genetischen Variabilitat genutzt (Boichard et al.,
1997). Diese leiten sich von der Wahrscheinlichkeit der Genherkunft (probability of gene
origin) ab. Im Wesentlichen sind es die effektive Anzahl Founder und die effektive Anzahl
Ancestor.

Das Ziel dieser Arbeit ist die Analyse der genetischen Diversitdt der im Land Baden-
Wirttemberg beheimateten Rassen Vorderwélder, Hinterwélder und Limpurger. Dazu wurden
umfangreiche Pedigree- und Zensusdaten ausgewertet und die verschiedenen Parameter fir
jeweils zwei definierte Referenzpopulationen geschatzt. Die Ergebnisse liefern wertvolle
Hinweise auf die Entwicklung und den aktuellen Stand der genetischen Diversitat in den

Rassen. Sie werden im Kontext der jeweiligen Zuchthistorie diskutiert.

Material und Methode
Vom Landesamt fur Geoinformationen und Landentwicklung Baden-Wirttemberg wurden
Herdbuchdaten der Rassen Vorderwélder, Hinterwélder und Limpurger zur Verfiigung

gestellt. Jedes Tier und seine Eltern werden Uber eine laufende Nummer und Gber die
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Lebensohrmarkennummer identifiziert. Zusatzlich werden das Geburtsjahr, das Geschlecht
und die Rasse angegeben. Die Daten wurden aufbereitet und mit dem Computerprogramm
ENDOG v4.8 (Gutiérrez & Goyache, 2005) untersucht. Im Folgenden werden zunéchst die
untersuchten Rassen und ihre Entwicklung dargestellt. Daran schlieft sich die Beschreibung

der Datenaufbereitung und schlieRRlich die Datenverwertung an.

Die untersuchten Rassen

Vorderwélder

Die Vorderwélder Population ist die grofite der hier untersuchten Populationen. Die
Populationsstruktur ist in Tab. 1 zusammengefasst. VVorderwélder waren einmal die am
weitesten verbreitete Rasse in Baden. Im 19. Jahrhundert war sie die fuhrende Rasse im

Schwarzwald.

Tab. 1: Die Population des Vorderwalder Rindes
The Vorderwald cattle’s population

Anzahl HB-Betriebe 508!
Davon Milchbetriebe 3461
Davon Mutterkuhbetriebe 1621

Anzahl HB-K(ihe 8.436!
Davon Milchkiihe 6.9111
Davon Mutterkiihe 1.525%

Anzahl HB-Bullen fiir den Milchbereich 220"

Anzahl MLP-Betriebe 3657
Davon HB-Betriebe 3442
Davon NHB-Betriebe 212

Anzahl Kiihe unter MLP 7.0782
Davon HB-Kiihe 6.875°
Davon NHB-Kihe 2032

Anteil KB 49,8%*

HB=Herdbuch, NHB=Nichtherdbuch, MLP=Milchleistungsprifung, KB=Kkiinstliche
Besamung

Quellen:

! Statistischer Jahresbericht 2011, Rinderunion Baden-Wiirttemberg e. V.

2 Jahresbericht 2011 Landesverband Baden-Wiirttemberg Leistungs- und
Quialitatsprafung in der Tierzucht
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Vorderwalder gehdren wie die Hinterwélder zum Waldervieh. Wie die Trennung beider
Rassen zustande kam, ist nicht tberliefert. Es ist allerdings anzunehmen, dass sich die
Vorderwalder in den tieferen Lagen mit besseren Futterverhaltnissen zu einer groReren und
schwereren Rasse entwickeln konnten. Der Einfluss von Zuchtgenossenschaften und
Zuchtverbanden war Uber die Jahre immer sehr gering. Anfang des 20. Jahrhunderts war
beispielsweise gerade einmal 1% der VVorderwélderkiihe im Herdbuch eingetragen. Mitte des
20. Jahrhunderts wurde die Zucht stark auf Milchleistung ausgerichtet. Zusétzlich gab es ein
Inzuchtproblem. So wurde 1965 knapp die Halfte der Bullen auf Grund von Inzucht von der
Zucht ausgeschlossen. Um dem entgegenzusteuern, aber insbesondere um die Leistung der
kommenden Generationen zu steigern, wurden zunéchst Ayrshire Bullen, spater dann Red
Holstein Bullen und danach Montbéliard Bullen eingesetzt. Die Fremdrassenanteile wurden
sehr hoch. Um ein Rind im urspringlichen Vorderwaldertyp zu erhalten, wurden spater
Rickkreuzungen angestellt. Trotzdem sind noch heute die Fremdrassenanteile relativ hoch

(Sambraus, 2010). Tab. 2 beschreibt das aktuelle Zuchtziel der Zweinutzungsrasse.

Tab. 2: Zuchtziel Vorderwalder
Breeding goal Vorderwald cattle

Milchleistung

Mittlere Jahresleistung in kg 6.000
Fett-% 4,00
Eiweil-% 3,65
Fleischleistung

Tagliche Zunahme bei Jungbullen in Mastbetrieben in g >1.100
Tagliche Zunahme bei méannlichen Absetzern in g >1.200
Widerristhéhe

Ausgewachsene Kiihe in cm 135-138
Ausgewachsene Bullen 140-150
Gewicht

Ausgewachsene Kiihe in kg 550-650
Ausgewachsene Bullen 950-1.050
Farbe und Zeichnung

Korper Rotscheckig bis rotblank
Kopf Weil} mit Abzeichen

Quelle: Personliche Mitteilung Dr. Franz Maus, Zuchtleiter fur Waldervieh
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Das Zuchtprogramm der Vorderwélder arbeitet mit gezielter Paarung und
Eigenleistungsprifung auf Station. Die Ziichter bevorzugen bestimmte Linien, zusammen mit
dem hohen Natursprunganteil sind daher viele Bullen, Bullenmitter und Bullenvéter nétig.
Eine ausreichend hohe Zahl Bullen wird durch die Akzeptanz einer niedrigen Sicherheit
basierend auf 25-30 Téchtern je Bulle ermdglicht (BLE, 2010).

Hinterwalder

Das Hinterwalder Rind ist die kleinste mitteleuropéische Rinderrasse. Tab. 3 beschreibt
Aufbau und Organisation der Population. Mit seiner geringen KorpergroRe und der nétigen
Robustheit war die Rasse seit jeher bestens an die Bedingungen der Hohenlagen im
Stdschwarzwald angepasst. Allerdings war die absolute Milchleistung der kleinen Kiihe
schon im 18. Jahrhundert fir viele Tierzuchtbeauftragte wenig zufriedenstellend. Das
bedeutete auch fur die Hinterwélder Einkreuzungen und Dezimierung des Bestandes, denn oft
wurden sie durch leistungsstérkere Rassen ersetzt. Ende des 19. Jahrhunderts machte sich aber
die Stammzuchtgenossenschaft die Hinterwalderzucht in Reinzucht unter Verfolgung eines
klaren Zuchtziels zur Aufgabe. Knapp 100 Jahre spater musste jedoch ein drastischer
Rickgang der Viehzahlen beobachtet werden. Vom Jahr 1955 bis zum Jahr 1977 sank die
Zahl der Herdbuchtiere und —betriebe bedrohlich. Bemihungen des Landes Baden-
Wiirttemberg, Hinterwélder als ,eigenstindige Rasse zur Landschaftspflege der extensiven
Hochweiden® zu erhalten, brachten nicht den nétigen Erfolg; die Anzahl der Tiere verringerte
sich stetig. Um den Restbestand beurteilen zu koénnen, wurde 1986 eine Zahlung
durchgefuhrt. Es wurden 4.316 Tiere, davon 2.328 Kiihe, von denen 165 élter als 12 Jahre

waren, registriert (Sambraus, 2010).
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Tab. 3: Die Population des Hinterwalder Rindes (Stand 30.09.2011) RBW, LKV
The Hinterwald cattle’s population

Anzahl HB-Betriebe 248t
Davon Milchbetriebe 39!
Davon Mutterkuhbetriebe 209!

Anzahl HB-K(ihe 2.3311
Davon Milchkiihe 5411
Davon Mutterkiihe 1.790*

Anzahl HB-Bullen fiir den Milchbereich 55

Anzahl MLP-Betriebe 382
Davon HB-Betriebe 382
Davon NHB-Betriebe 02

Anzahl Kihe unter MLP 5362
Davon HB-Kiihe 5362
Davon NHB-Kihe 02

Anteil KB 15,8%"

HB=Herdbuch, NHB=Nichtherdbuch, MLP=Milchleistungsprifung, KB=kunstliche
Besamung

Quellen:

! Statistischer Jahresbericht 2011, Rinderunion Baden-Wiirttemberg e. V.

2 Jahresbericht 2011 Landesverband Baden-Wiirttemberg Leistungs- und
Qualitatsprifung in der Tierzucht

Das heutige Zuchtprogramm setzt trotz des hohen Anteils an Natursprung auf gezielte
Anpaarung. Das Zuchtziel orientiert sich stark an der Mutterkuhhaltung. Tab. 4 beschreibt die
wichtigsten Elemente im Zuchtziel der Hinterwalder. Bullen werden erst nach zwei bis
zweieinhalb Jahren Deckeinsatz als Besamungsbullen ausgewahlt. Hierbei ist dhnlich wie
beim Vorderwalder-Rind die Linienzugehorigkeit wichtiges Auswahlkriterium. Auferdem

werden Leistungs- und Exterieurmerkmale beurteilt (BLE, 2010).
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Tab. 4: Zuchtziel Hinterwalder
Breeding goal Hinterwald cattle

Milchleistung

Mittlere Jahresleistung in kg 4.500
Fett-% 4,20
Eiweil-% 3,50
Fruchtbarkeitsleistung

Anzahl Kélber 8
Mittlere Zwischenkalbezeit in Tagen 380
Fleischleistung

Tagliche Zunahme bei Jungbullen in 900
Mastbetrieben in g

Téagliche  Zunahme  bei  mannlichen 1.000
Absetzernin g

Widerristhéhe

Ausgewachsene Kiihe in cm 118-122
Ausgewachsene Bullen 130-135
Gewicht

Ausgewachsene Kiihe in kg 380-420
Ausgewachsene Bullen 700-800
Farbe und Zeichnung

Korper Gelb-/ Rotschecken

Kopf Weil3, eventuell Abzeichen

Quelle: Personliche Mitteilung Dr. Franz Maus, Zuchtleiter fur Waldervieh

Limpurger

Tab. 5 beschreibt die Population der Limpurger und deren Organisation hinsichtlich
Herdbuchzugehorigkeit, MLP und kinstlicher Besamung. Mitte des 19. Jahrhunderts erlebte
die Population ihren Hohepunkt. Aber schon einige Jahre spéater ging der Bestand auf Grund
der hohen Nachfrage nach dem hochwertigen Fleisch stark zuriick (BLE, 2010). Es fanden
Einkreuzungen verschiedenster Rassen statt. Schon gegen Ende des 19. Jahrhunderts war die

Reinzucht schwierig, weil nur noch wenige reinrassige Zuchttiere zur Verfligung standen.
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Tab. 5: Die Population des Limpurger Rindes
The Limpurg cattle’s population

Anzahl HB-Betriebe 87
Anzahl HB-Kiihe 488
Anzahl HB-Bullen 25
Anzahl MLP-Betriebe 15
Anzahl Kuhe unter MLP 105
Anteil KB 88%
Anzahl Betriebe mit Mutterkuhhaltung 72
Anzahl Mutterkiihe 383

HB=Herdbuch, MLP=Milchleistungsprufung, KB=kiinstliche Besamung
Quelle: Dieter Kraft, Zuchtleiter Limpurger Rind

Wegen geringer Konkurrenzfahigkeit zu anderen Rassen wurde 1886 die Reinzucht
aufgegeben. Allerdings waren auch die Ergebnisse der verschiedenen Kreuzungen nicht
zufriedenstellend. Gegen Ende der 60er Jahre des vergangenen Jahrhunderts galt die Rasse als
ausgestorben. Im Jahr 1986 wurden jedoch einige Tiere mit Limpurger Blutanteilen
wiederentdeckt. Zwei Jahre spéter wurden verschiedene Malinahmen zu Wiederaufbau und
Erhalt der Rasse beschlossen. Es wurde die ,,Ziichtervereinigung Limpurger Rind* gegriindet.
In der Grindungsphase konnten 56 Kilhe gezahlt werden. Die Zahl ist in den folgenden funf
Jahren um mehr als das doppelte gestiegen. Die Tiere im Zuchtbuch werden nach A-Kiihen
(einfarbig gelbe Tiere) und B-Kiihen (Tiere mit weillen Abzeichen und damit sichtbarem
Fleckvieheinfluss) eingeteilt. B-Tiere werden innerhalb einer Ubergangsphase in das
Herdbuch aufgenommen (Sambraus, 2010). Das Zuchtziel der Rasse beschreibt ein
anspruchsloses Zweinutzungsrind mit bester Eignung zur Mutterkuhhaltung. So werden
weiterhin ein  umgéngliches Temperament, gute Mautterlichkeit, Langlebigkeit und
regelmaRige Fruchtbarkeit, sowie die vorziigliche Fleischqualitat erwéahnt. Weitere Aspekte
des Zuchtziels beschreibt Tab. 6.
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Tab. 6: Zuchtziel Limpurger
Breeding goal Limpurg cattle

Milchleistung

Mittlere Jahresleistung in kg 5.000
Fleischleistung

Tagliche Zunahme bei mannlichen Absetzern und 1.200
Jungbullenin g

Tagliche Zunahme bei Farsen und Ochsen in 800
Weidehaltung

Kreuzhothe

Ausgewachsene Kiihe in cm 134-138
Ausgewachsene Bullen 143-149
Gewicht

Ausgewachsene Kuhe in kg 600-650
Ausgewachsene Bullen 1.000-1.100

Farbe und Zeichnung
Korper und Kopf Einfarbig gelb

Quelle: Dieter Kraft, Zuchtleiter Limpurger Rind

Datenaufbereitung

Fur die Untersuchungen wurden bei Vorder- und Hinterwéldern ausschlieBlich die Daten von
Tieren, die seit 1950 geboren wurden, untersucht. Aus den Limpurger Datensatzen wurden
alle Tiere, die vor 1970 geboren wurden, entfernt, denn das &lteste reinrassige Tier stammt aus
dem Jahr 1970.

In einem zweiten Durchgang wurden innerhalb der Datensdtze jeweils zweli
Referenzpopulationen bestimmt, um die Entwicklung der Populationen Uber die Zeit zu
bewerten. Die erste Referenzpopulation bestand aus Tieren, die in den Jahrgangen 1990-1995
geboren wurden. In der zweiten Referenzpopulation befanden sich Tiere der
Geburtsjahrgange 2005-2010. Die Ergebnisse der zweiten Referenzpopulation wurden zur
Beurteilung der aktuellen Populationen herangezogen. Tiere der Referenzpopulationen
mussten mindestens ein reinrassiges Elterntier der jeweiligen Population aufweisen.
Aullerdem mussten fiir Tiere aus der Referenzpopulation mindestens vier aquivalente

Generationen zurlckverfolgt werden konnen. Dieser Wert ergibt sich aus der Formel
Zev (%)n(v) , wobei n(v) die Anzahl der Generationen ist, die das Individuum vom jeweiligen
Vorfahren v entfernt ist. Die Summation erfolgt dabei fiir die Gesamtheit der bekannten
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Vorfahren (V) (modifiziert nach Maignel et al., 1996). Es wurden die durchschnittliche
Anzahl &quivalenter Generationen sowohl fur die Referenzpopulationen, als auch fur die
gesamten Populationen berechnet. Die Ergebnisse geben Auskunft ber die Entwicklung der
Datenerfassung und damit Uber die Dichte der Pedigreeinformation (Maignel et al., 1996).
Hinzu kommt, dass Quantitat und Qualitat der Pedigreeinformation von Tier zu Tier stark
variiert. Mit Hilfe der dquivalenten Generationen wird hier fir Vergleichbarkeit gesorgt, was
wiederum in stabileren und realitdtsndheren Ergebnissen resultiert.

Aulerdem werden fir die Tiere der Referenzpopulationen die Generationsintervalle auf allen
vier Zuchtpfaden (Vater-Sohn, Vater-Tochter, Mutter-Sohn und Mutter-Tochter) und das
durchschnittliche Generationsintervall der jeweiligen Referenzpopulation berechnet.
Zusétzlich wurden verschiedene Parameter zur Beurteilung der Abnahme der genetischen

Variabilitat der Population geschatzt.

Datenverarbeitung

Die Idealpopulation definiert sich tber die Abwesenheit von Migration, Selektion und
Mutation. Die Generationen sind nicht berlappend und die Anzahl der Individuen ist Gber die
Generationen konstant. Die Verénderung der Genfrequenz einer realen Population, die von
den Restriktionen der Idealpopulation abweicht, 1&sst sich Gber die effektive Populationsgrofie
(Ne) quantifizieren. Die effektive Populationsgrofie beschreibt dabei die Anzahl von
Individuen, die unter den Bedingungen der Idealpopulation, die gleiche Stichprobenvarianz
bzw. den gleichen Inzuchtanstieg erzeugen wirden wie die reale Population (Falconer &
Mackay, 1996). Tab. 7 gibt eine Ubersicht der im Folgenden verwendeten Parameter und
ihrer Bedeutung wieder.
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Tab. 7: Ubersicht der verwendeten Parameter
Overview of the applied parameters

N, Effektive PopulationsgroRe

N, Inzuchteffektive PopulationsgroRe

,\]el Schétzung der inzuchteffektiven PopulationsgroRe

Gy, Standardabweichung der Schéatzung der inzuchteffektiven PopulationsgroRe
N.c Varianzeffektive Populationsgrofie

|\]ec Schétzung der varianzeffektiven PopulationsgroRe

O Standardabweichung der Schatzung der varianzeffektiven PopulationsgroRe
|\]eD Effektive PopulationsgroRe tber die Varianz der FamiliengroRRe

N, .. EffeKtive Anzahl Founder

N Effektive Anzahl Ancestors

Ancestor

Es wurden die effektive PopulationsgroRen an Hand der Inzuchtkoeffizienten (N ) und der

Coancestry (NeC) geschatzt. Zusatzlich wurde die effektive Populationsgrée nach Hill

(1979) Uber die Varianz der FamiliengroRe geschatzt. Bei vollstdndigem Pedigree kann die
inzuchteffektive PopulationsgroBe (Ne) Uber die berechnete Inzuchtrate AF der realen

Population mit N, =ﬁ berechnet werden. Die varianzeffektive Populationsgrofie (Nec)

1 1

wird tber N = 24V (@) = AT

berechnet. Die Varianz der Genfrequenzen q wird durch

V(q) beschrieben, Af symbolisiert dabei den Anstieg der mittleren Coancestry je Generation in
der Population. Der Inzuchtkoeffizient F gibt die Wahrscheinlichkeit wieder, dass beide
Allele an einem Genort herkunftsgleich sind. Die Coancestry f zwischen zwei Individuen
dagegen beschreibt die Wahrscheinlichkeit, dass zwei zufallig gewéhlte Gameten
herkunftsgleiche Allele tragen. Damit entspricht die Coancestry zweier Individuen dem
Inzuchtkoeffizienten der potentiellen Nachkommen aus dieser Paarung (Falconer & Mackay,
1996). Die Varianz der Genfrequenzen der Generation t, V(q:), wird folgendermal3en durch

die genetische Drift beeinflusst:

V(q)=f.ql-q).
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Der Parameter ?t beschreibt die durchschnittliche Coancestry je Generation t. Der Parameter

q gibt die Genfrequenz der Basisgeneration und @; die Genfrequenz in der betrachten
Generation t wieder (Caballero & Toro, 2000).

Um die Schatzung der inzuchteffektiven Populationsgrofie I\AIeI Uber den individuellen Anstieg

der Inzucht AF; zu berechnen, muss die Entwicklung der individuellen Inzucht entsprechend
der zur Verfligung stehenden Pedigreeinformation korrigiert werden. Die individuellen
Pedigrees der Tiere enthalten unterschiedlich viel Information und sind unterschiedlich weit
zuruckverfolgbar. Das bedeutet auch, dass die Inzucht eines Individuums mit wenigen
zuriickverfolgbaren Generationen als geringer eingestuft wird als die eines Individuums mit
sehr vielen zurtickverfolgbaren Generationen. Durch die individuelle dquivalente Anzahl
Generationen ¢; werden diese Unterschiede vergleichbar gemacht. Der individuelle

Inzuchtanstieg AF, wird mit Berlcksichtigung der dquivalenten Anzahl Generationen wie

folgt definiert: (Gutiérrez et al., 2009)
AF, =1-9J1-F, .

Aus diesen Werten wird das Mittel AF berechnet. Mit Hilfe dieses Wertes wird die

A

inzuchteffektive  PopulationsgroBe als N :% ermittelt. Die  dazugehdrige

el

Standardabweichung ergibt sich aus folgender Formel: (Cervantes et al., 2011)

&Mlzzﬂj 1

IO-AFF'
el

Die folgende Schétzung der varianzeffektiven PopulationsgroRRe Nec basiert auf dem

individuellen Anstieg der Coancestry f und ist robuster gegeniiber einer Vielzahl von
Abweichungen der Idealpopulation als die vorab beschriebene Schatzung. Die Coancestry
wird in der Praxis héaufig bei der Planung von Anpaarungen zur Reduzierung des
Inzuchtanstieges genutzt, denn sie gibt einen Ausblick auf die zukunftige Entwicklung der
Inzucht. Wahrend sich der Inzuchtkoeffizient auf die Entwicklung der Inzucht der
Vergangenheit bezieht, schatzt die Coancestry die zukilnftige Entwicklung der Inzucht ab
(Falconer & Mackay, 1996).

Fur die Schatzung wird zunachst die mittlere Coancestry Af, zweier zufdllig ausgewahlten

Individuen j und k berechnet. Die mittlere Coancestry von j und k entspricht dem

Inzuchtkoeffizienten der potentiellen Nachkommen aus der Verpaarung von j und k. Die
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Pedigreetiefe g, wird Gber die aquivalenten Generationen der Elterntiere (g; und gy)

gemittelt. Der Anstieg der Coancestry berechnet sich aus diesen Werten:

9+
A =1—[21]/1— fi .

Der durchschnittliche Anstieg der Coancestry Af wird fiir jede mogliche Anpaarung

berechnet. Daraus wird die effektive PopulationsgréRe nach Cervantes et al. (2011) basierend

auf dem Anstieg der Coancestry uber NGC:% geschatzt. Die dazugehorige

Standardabweichung ergibt sich aus
1

\/NeC(NeC _1)
2

Der Vergleich der beiden letzten beschriebenen Schatzwerte zeigt, in welchem Mal

A _ N2
On, = 2N .o

Zufallspaarung stattfindet. Sind sich beide GrofRen sehr &hnlich, werden die Tiere hdufig
zuféllig miteinander verpaart. Wird die Population allerdings durch Anpaarung nah
verwandter Tiere, mehrere Zuchtziele oder auch geographischer Distanz strukturiert,
entstehen Unterschiede zwischen beiden Werten. Bei Linienzucht oder auch bei
geographischer Unterteilung der Population steigt der Inzuchtkoeffizient schneller als die
Coancestry. Das bedeutet, dass Ne; kleiner ist als Nec (Cervantes et al., 2011). Gutiérrez et al.
(2009) empfehlen, Tiere mit einer Pedigreetiefe von unter zwei aquivalenten Generationen
von den pedigreebasierten Untersuchungen auszuschlieRen. Ohne Selbstbefruchtung und bei
der Annahme, dass Griindungstiere unverwandt sind, taucht Inzucht erst nach der zweiten
Generation auf.

Da die Pedigrees realer Populationen in der Regel nicht vollstdndig sind, kodnnen

zensusbasierte Schatzungen durchgefiihrt werden. Der zensusbasierte Schatzwert l\]eD nach

Hill (1979) berechnet sich lber die VVarianz der FamiliengroRe. Die Familiengrofie wird dabei
durch die zur Zucht eingesetzten Nachkommen bestimmt. Uber die folgende Formel wird die

Schatzung berechnet:

2
1.1 1y ol + Z(Mj cov(mm, mw) + [M) ol
N,, 16ML w w

2
Lo (W ol +2 w cov(Wm, ww) + o,
16WL M M
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Die Anzahl ménnlicher bzw. weiblicher Zuchttiere je Kohorte wird hier durch M bzw. W
symbolisiert. Eine Kohorte kann sich aus einer Generation, einem Geburtsjahrgang oder der
Referenzpopulation zusammensetzen. Im Folgenden wird nur auf den Fall der
Referenzpopulation eingegangen. L beschreibt das durchschnittliche Generationsintervall der

vier Zuchtpfade. Die Tiere der Referenzpopulation wurden als eine Generation modelliert.

Die Parameter o7,, o7, o., und o, stellen die Varianz der FamiliengréBe in den

Zuchtpfaden Vater-Sohn (mm), Vater-Tochter (mw), Mutter-Sohn (wm) und Mutter-Tochter
(ww) dar. Zusatzlich geben cov(mm,mw) und cov(wm,ww) die Kovarianz der Familiengrofie in
den Pfaden Vater-Sohn und Vater-Tochter, bzw. Mutter-Sohn und Mutter-Tochter an (Hill,
1979).

Es wurden auRerdem die effektive Anzahl Founder (N ) und die effektive Anzahl

Founder

Ancestor (N ) berechnet. Beide Werte kommen urspriinglich aus der Wildtierbiologie

Ancestor
(Lacy, 1989). Boichard et al. (1997) empfehlen, diese Werte zusatzlich zu den vorab
beschriebenen Werten zu schatzen, um die Interpretation der Situation in einer Population zu
vereinfachen. Die Parameter bewerten die Hohe der genetischen Variabilitadt tber die
Wahrscheinlichkeit der Genherkunft und nicht Gber die Inzucht. Mit ihnen wird besonders der
Einfluss von Drift und genetischen Flaschenhélsen quantifiziert.

Founder sind Vorfahren, die selbst keine bekannten VVorfahren haben. Es wird angenommen,
dass es sich um unverwandte Basistiere handelt, aus denen sich die Population entwickelt hat.
Hat ein Tier nur ein bekanntes Elterntier, so ist das unbekannte Elterntier per Definition ein
Founder. Die effektive Anzahl Founder beschreibt, wie viele unverwandte Tiere mit jeweils
gleichméligem genetischem Beitrag die aktuell beobachtete Diversitat erzeugen wirden,
wenn Drift vernachldssigt werden kann (Boichard et al., 1997; Lacy, 1989). Die folgende

Formel gibt den Zusammenhang wieder

N Founder — 2"
Zk:lqk

Nr ist die Gesamtheit der Founder in der Basispopulation. Jeder Founder k ist durch seinen

1
Ne

genetischen Beitrag ¢, zum Genpool der Population gekennzeichnet. Dieser Beitrag ist die

Wahrscheinlichkeit, dass ein zufallig aus dem Genpool der Population gezogenes Gen vom
Founder k stammt. Die Beitrdge aller Founder summieren sich zu eins auf. Tragt nun jeder
Founder in gleicher Weise zum Genpool der Population bei, so entspricht die effektive

Anzahl Founder der realen Anzahl Founder. Andernfalls ist die effektive Anzahl Founder
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immer kleiner als die reale Anzahl. An Hand der effektiven Anzahl Founder kann die
genetische Diversitét in der aktuellen Generation beurteilt werden.

Allerdings vernachléssigt die effektive Anzahl Founder das Auftreten von moglichen
genetischen Flaschenhélsen. Das bedeutet, dass Situationen, in denen die Population
besonders klein war, zu Uberschitzungen filhren. Nach dem Auftreten eines solchen
Flaschenhalses kann die Anzahl der Individuen in der Population wieder steigen, die
genetische Variabilitat bleibt jedoch stark eingeschrankt.

Genetische Flaschenhalse werden von der effektiven Anzahl Ancestors (N, ..)

berticksichtigt. Hierbei wird uUber marginale genetische Beitrage px die minimale Anzahl
Ancestors bestimmt, die noétig ist, um die genetische Variabilitat der betrachteten Population
zu erzeugen. Ancestors sind Ahnen, die nicht zwangslaufig Founder sein mussen. Mit
folgender Formel wird die effektive Anzahl Ancestors berechnet:

1

NAncestor = Ny o °
Zk:l Py

Na ist die Gesamtheit aller Ancestor. Fir die Berechnung werden die Ancestors iterativ nach
und nach einzeln ausgewahlt. Vom ersten ausgewahlten Ancestor wird der vollstdndige
genetische Beitrag beriicksichtigt, in diesem Fall ist px=qx. Der erste Ancestor wird Uber
seinen direkten Einfluss zur aktuellen Population ausgewahlt. Sein genetischer Beitrag wird
ausschlielich durch ihn erklart, er hat keine bekannten Ahnen. Von allen weiteren
ausgewahlten Vorfahren wird nur der marginale Beitrag berlcksichtigt, das ist der Anteil, der

noch durch keinen anderen Ancestor erklart wird (Boichard et al., 1997).

Ergebnisse und Diskussion

Nachfolgend werden die verschiedenen Schétzergebnisse fir die effektive Populationsgrole,
die effektive Anzahl Founder und Ancestor fir jede der drei Rassen vorgestellt und diskutiert.
Im Vergleich mit anderen Ergebnissen aus der Literatur scheinen die hier geschétzten Ne-
Werte hoch.

Tab. 8 beschreibt die Generationsintervalle auf den vier Zuchtpfaden und das
durchschnittliche Generationsintervall fur beide Referenzpopulationen der drei Rassen. Das
hochste durchschnittliche Generationsintervall in der ersten Referenzpopulation zeigt die
Vorderwaélderpopulation mit 5,41. Es folgen die Hinterwalder mit 4,75 und die Limpurger mit
4,00. In der zweiten Referenzpopulation sind die Werte im Speziellen bei Hinterwaldern und

Limpurgern héher als in der ersten. Dieser Anstieg geht mit einem Zuwachs an Tieren, die die
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Kriterien fir die Referenzpopulation erfullen einher. Die Werte betragen bei den

Vorderwaldern 5,42, bei den Hinterwaldern 5,32 und bei den Limpurgern 5,30.

Tab. 8: Generationsintervalle (L) (in Jahren) und Standardabweichung (STD) auf den vier
Zuchtpfaden und durchschnittliches Generationsintervall in den beiden Referenzpopulationen
der drei Rassen

Generation intervals (L) (in years) and its standard deviation (STD) for the for genetic
pathways and the average generation interval

Referenzpopulation 1 Referenzpopulation 2
N L+STD N L+STD

Vorderwalder

Vater-Sohn 550 6,13+4,25 476 5,94+3,33
Vater-Tochter 2.961 5,34+3,70 3.109 5,49+3,24
Mutter-Sohn 550 5,65+2,43 476 5,60+2,30
Mutter-Tochter 2.961 5,30£2,63 3.109 5,24+2 42
Total 7.022 5,41+3,26 7.170 5,42+2,87
Hinterwalder

Vater-Sohn 81 4,09+3,30 230 5,01+5,06
Vater-Tochter 241 3,60+2,30 645 3,96+2,94
Mutter-Sohn 81 6,10+3,30 230 6,49+2,72
Mutter-Tochter 241 5,68+2,91 645 6,38+3,30
Total 644 4,75+3,00 1.750 5,32+3,58
Limpurger

Vater-Sohn 0 - 47 5,85+4,08
Vater-Tochter 3 3,67+1,16 159 5,35+3,86
Mutter-Sohn 0 - 47 5,02+2,51
Mutter-Tochter 3 4,33+2,31 159 5,16+2,76
Total 6 4,00+1,67 412 5,30+3,36

Vorderwélder

Die Vorderwalderpopulation ist zahlenméal3ig die grofite der drei analysierten Populationen.
Tab. 9 beschreibt die wichtigsten Ergebnisse fur die beiden Vergleichszeitraume, bzw. die
beiden Referenzpopulationen. Die Grélie beider Referenzpopulationen ist mit jeweils ca.
17.000 Tieren vergleichbar, damit scheint die Rasse nicht besonders intensiv weiterentwickelt
worden zu sein. Das unterstreichen auch die anderen Ergebnisse. Fir die inzucht- und
varianzeffektive PopulationsgroRRe, sowie fiir die effektive Anzahl Founder und Ancestors ist

ein Riickgang von der ersten zur zweiten Referenzpopulation zu sehen.
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Tab. 9: Wichtige Kennzahlen und Ergebnisse in Gesamt- und Referenzpopulation der

Vorderwalder

Relevant key data and results of the Vorderwald population and reference population

Gesamtpopulation

Betrachtete Jahrgénge 1950-1995 1950-2010
Anzahl Tiere 106.946 199.415

@ Anzahl dquivalenter 3,5 3,8
Generationen

Referenzpopulation

Betrachtete Jahrgénge 1990-1995 2005-2010
Anzahl Tiere 16.899 17.379

@ Anzahl aquivalenter 5,9 6,7
Generationen

N,, 135,2 124,2
Gy, 16,46 13,39
N, 110,1 104,8
Gy, 1,23 1,12
N 455,8 1.289,2
N Founder 122 96

N 34 25

Ancestor

Diese Beobachtung geht mit anderen Ergebnissen zu der Rasse einher (BLE, 2010). Da heil3t
es, dass die grofle Population der Vorderwalder gepragt sei durch Einkreuzungen von
Ayrshire, Montbéliard und Red Holstein Bullen. Durch die Einkreuzungen sind im Hinblick
auf die Reinzuchttiere Flaschenhélse entstanden, die langfristig einen Verlust der durch
reinrassige Ahnen erklarten genetischen Variabilitdt bedeuten. Es kann daher angenommen
werden, dass viele Tiere nicht die Anforderungen hinsichtlich der Rassenzugehdérigkeit
erflllten und damit nicht zur Referenzpopulation gezéhlt werden konnten. Hinzu kommt, dass
die Vorderwalder durch MEKA weniger gefordert werden als die beiden anderen Rassen. Der
unzureichende Anreiz an das Zuchtmanagement kann offensichtlich der Entwicklung der
Rasse nicht den nétigen Impuls gegeben haben.

Wahrend die durchschnittliche Anzahl aquivalenter Generationen in den Gesamtpopulationen
unter vier liegt, steigt die Zahl in der Referenzpopulation von 5,9 auf 6,7 tUber die Jahre. Die

effektive Populationsgrofie berechnet ber die Varianz der Familiengrofe (NeD), erscheint

mit 455,8 bzw. 1.289,2 Tieren sehr hoch. NeD nimmt Zufallspaarung an und geht damit nicht
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darauf ein, dass die Selektion und damit die Reproduktionshaufigkeit eines Tieres haufig von

seiner Abstammung abh&ngen. Dadurch wird der Wert tiberschétzt (Cervantes et al., 2008). In

der Vorderwalderpopulation sind N, und N,., aber auch N und N in der ersten

Founder Ancestor

Referenzpopulation etwas grofer als in der zweiten (vgl. Tab. 9). Das deutet auf Abnahme der
genetischen Variabilitat hin. Im Hinblick auf die langfristig kritische Grenze der effektiven
PopulationsgroRe von 100 Individuen scheint aber dennoch ausreichend genetische
Variabilitat vorhanden zu sein (Meuwissen, 2009). Auch die Untersuchungen des BLE,
(2010) bestédtigen den Vorderwaldern (ber die effektive Populationsgrofie ausreichend
genetische Variabilitat zur zlichterischen Bearbeitung der Reinzuchttiere. Es wird allerdings
in Frage gestellt, ob mit reinrassigen Tieren ausreichend Zuchtfortschritt erzielt werden kann,

um die Rasse wettbewerbsfahig zu machen.

Hinterwalder

Tab. 10 beschreibt die Kennzahlen und Ergebnisse der Untersuchungen fiir das Hinterwalder
Rind. Die Population ist mit 11.076 in der ersten, bzw. mit 28.804 Tieren in der zweiten
Population um einiges Kkleiner als die der Vorderwéalder. Die Entwicklung der
Referenzpopulationen unterscheidet sich jedoch zu der der Vorderwélder. Wéhrend beim
Vorderwalder Rind die zweite Referenzpopulation nur um 3% groRer ist als die erste, ist die
zweite Referenzpopulation der Hinterwalder mehr als doppelt so gro3 wie die erste. Diese
Ergebnisse lassen auf ein gutes Zuchtmanagement schlieen, das dann auch mit dem Anstieg
der Anzahl Tiere, die die Anforderungen der Referenzpopulation erfullen, einhergeht. Die
durchschnittliche Anzahl &quivalenter Generationen ist vergleichbar mit den Werten der
Vorderwalder. Auch hier zeigt sich die Verbesserung der Datenqualitat. Die effektive

PopulationsgroBe berechnet (lber die Varianz der FamiliengroBe zeigt hier eine
auRergewohnliche Entwicklung. In der ersten Referenzpopulation der Rasse ist N mit

einem Wert von 78,8 kleiner als die beiden anderen Schétzungen fur die effektive

PopulationsgroRe. Dies ist vermutlich auf einen hohen Standardfehler zurtickzufihren.
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Tab. 10: Wichtige Kennzahlen und Ergebnisse in Gesamt- und Referenzpopulation der
Hinterwélder
Relevant key data and results of the Hinterwald population and reference population

Gesamtpopulation

Betrachtete Jahrgénge 1950-1995 1950-2010
Anzahl Tiere 11.076 28.804
@ Anzahl aquivalenter Generationen 2,8 3,8

Referenzpopulation

Betrachtete Jahrgange 1990-1995 2005-2010
Anzahl Tiere 1.614 4.492
@ Anzahl dquivalenter Generationen 6,0 7.9
N,, 165,7 127,2
Gy, 19,53 16,97
N 118,6 125,0
N 78,8 332,6
O, 1,54 1,17
N rounder 117 145
N 51 48

Ancestor

Die Schatzungen N, und N, sind mit 165,7 bzw. 118,6 in der ersten Referenzpopulation

und 127,2 bzw. 125,0 in der zweiten Referenzpopulation im Rassenvergleich die hochsten.
Wahrend beide Werte in der ersten Referenzpopulation noch um ca. 50 Individuen
voneinander abweichen, sind die Werte der zweiten Referenzpopulation nahezu identisch.
Diese Beobachtung lasst aktuell auf ein gutes Zuchtmanagement schliefen. Da Bedeckungen
Uber Natursprung héufig sind, bedeutet ein gutes Zuchtmanagement in diesem
Zusammenhang gezielte Paarung in Kombination mit ausreichend Austausch von Bullen und

der Vermeidung zu grofRer Einflisse durch Einzeltiere. Es ist aufféllig, dass die
Standardabweichung von N, sehr viel groRer ist als die von N_.. Hiermit wird unterstrichen,

dass die Schatzungen tber die Coancestry stabiler sind als die Uber die Inzucht, wie auch z. B.
von Boichard et al. (1997) in anderen Populationen beobachtet wurde.

Die effektive Anzahl der Founder wurde von einer Referenzpopulation zur néchsten um
knapp 30 Tiere von 117 auf 145 erhoht. Die Anzahl der Ancestors ist dagegen mit 51, bzw.
48 Tieren nahezu konstant. Das zeigt, dass die Beitragsanteile einzelner bedeutender Founder

reduziert wurden, da weitere Founder Beitrage leisten. Weiterhin kann diese Entwicklung
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auch auf Migration hinweisen. Allerdings muss es sich hierbei nicht zwangslaufig um die
Einkreuzung fremder Rassen handeln. Durch die MEKA-FOrderung sind nahezu alle Betriebe
dem Herdbuch beigetreten. Viele dieser Tiere wurden vorher nicht im Herdbuch gefihrt, ihre
Vorfahren sind unbekannt. Sie kdnnten daher als zusétzliche Founder auftauchen. Da neue
Tiere im Herdbuch nicht gleichzeitig auch zusatzliche Marginalbeitrdge bedeuten mdissen,
kdnnte das erklaren, warum die effektive Anzahl Ancestors nicht steigt.

Die Hinterwélder Rinder sind notwendig, um die Kulturlandschaft in ihrer traditionellen
Heimat zu erhalten. Keine andere Rasse ist besser an die kargen und steilen Weiden
angepasst. Zur Erhaltung der Rasse sollte der bisher eingeschlagene Weg eingehalten werden.
Der Einsatz vieler Bullen mit der notigen Zirkulation fuhrt zu Erhaltung einer hohen
genetischen Diversitét innerhalb der Rasse.

Limpurger

Die Limpurger Population ist mit groem Abstand mit 1.955 Tieren in der ersten und 5.451
Tieren in der zweiten Population die kleinste der drei untersuchten Populationen. Tab. 11
beschreibt die wichtigsten Kennzahlen und Ergebnisse der Rasse. Auch hier ist ein grofer
Unterschied zwischen erster und zweiter Referenzpopulation zu erkennen. Die Anzahl der
Tiere, die die Bedingungen der Referenzpopulation erflllen, steigt um mehr als das
einundzwanzigfache von 41 auf 868. Das ist ein Indiz fir die intensiven Bemuhungen zu

Wiederaufbau und Erhalt der Rasse.
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Tab. 11: Wichtige Kennzahlen und Ergebnisse in Gesamt- und Referenzpopulation der
Limpurger
Relevant key data and results of the Limpurg population and reference population

Gesamtpopulation

Betrachtete Jahrgénge 1970-1995 1970-2010
Anzahl Tiere 1.955 5.451
@ Anzahl aquivalenter Generationen 1,2 2,4

Referenzpopulation

Betrachtete Jahrgange 1990-1995 2005-2010
Anzahl Tiere 41 868

@ Anzahl aquivalenter Generationen 4,4 5,2
N, n.e. 39,3
Gy, n.e. 593
,\]ec 28,6 45,4
N, n.e. 269,6
Gy, 1,30 0,94
N under 28 30

N 12 16

Ancestor

Die durchschnittliche Anzahl dquivalenter Generationen ist bei den Limpurgern besonders
niedrig. Die Werte fur die Gesamtpopulationen liegen bei gerade einmal 1,2, bzw. 2,4. Fir die
Referenzpopulationen konnten die Werte 4,4 und 5,2 berechnet werden. Die beschreibenden
Schétzungen sind damit weniger sicher als beim Waldervieh. Hinzu kommt im Speziellen in

der ersten Referenzpopulation die geringe Anzahl Tiere. Aus diesem Grund konnten keine

Werte fiir N, und N, und die Standardabweichung &, geschétzt werden. Die effektive

PopulationsgréRe berechnet tiber die Varianz der FamiliengroBe (N, ) konnte somit nur fiir
die zweite Referenzpopulation geschatzt werden. Sie erscheint mit 269,6 im Vergleich zu

N, =39,3 bzw., N, =454 sehr hoch. Wie bei den Vorderwaldern schon beschrieben

wurde, wird N, héaufig tiberschatzt (Cervantes et al., 2008). Auch N, kann fiir die erste

Referenzpopulation der Limpurger nicht geschétzt werden. Die effektive PopulationsgroRe
uber die Coancestry scheint hier robuster gegentiber der geringen Pedigreeinformation.
Sublinien in der Population und Drift auf Grund einer geringen PopulationsgroRe

beeintrachtigen N,, sehr viel starker als N,.. Bei der Berechnung von N, muss auRerdem
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im Gegensatz zu Ne, nicht jedes Tier einer Generation zugeordnet werden. Auch im

gemeinsamen Bericht vom BLE (2010) wird erwéhnt, dass Nlel der Limpurger durch die
geringe Pedigreetiefe Uberschétzt wird. Der Wert im Bericht liegt bei 108. Der Anstieg von
N,c von der ersten zur zweiten Referenzpopulation unterstreicht wiederum die Bemihungen,
diese besonders kleine Population wiederaufzubauen und zu erhalten. Die effektive Anzahl

Founder bleibt tiber die Zeit nahezu konstant, wahrend N leicht ansteigt. Der Anstieg

Ancestor
der effektiven Anzahl Ancestors zeigt, dass zusatzlich Tiere die genetische Variabilitat der
Population erkléren. Damit sinkt der Beitragsanteil der bedeutenden Ancestors aus der ersten
Referenzpopulation. Da die Population sich durch den Wiederaufbau im Wachstum befindet,
kann auch hier auf Migration geschlossen werden. Es handelt sich vermutlich auch um
Neueintragungen ins Herdbuch. Es ist aber auch nicht auszuschlielen, dass Tiere aus dem
Vorherdbuch ins Herdbuch aufgenommen wurden.

Fur eine Rasse, die bereits als ausgestorben galt, sind die Entwicklungen der Population
erfreulich. Das Qualitatsfleischprogramm ,,Weideochse vom Limpurger Rind* soll Nachfrage
und Bekanntheitsgrad steigern und den Erhalt der Rasse langfristig sichern. Spezielle
Anforderungen hinsichtlich Haltung, Futterung und Schlachtung gewaéhrleisten die

hochwertige Qualitét (persdnliche Mitteilung Dieter Kraft, Zuchtleiter Limpurger Rind).

Schlussfolgerungen
Die Erhaltung und Weiterentwicklung lokaler Rinderrassen tragt zur Konservierung der
genetischen Diversitat und zur Erhaltung der Kulturlandschaft im weiteren Sinne bei. Alle
drei betrachteten Rassen weisen aktuell eine solide genetische Diversitiat auf, die eine
langfristige Weiterentwicklung ermdglicht.
Fur beide Waélderrassen wurden von Bennewitz und Meuwissen (2005)
Aussterbewahrscheinlichkeiten geschétzt, welche fir die kommenden Jahre als gering
eingeschatzt wurden (< 2%).
Die Herausforderungen sind zukiinftig auf zwei Gebieten zu sehen. Zum einen miissen die
Rassen zuchterisch weiterentwickelt und ihre Leistungsfahigkeit konsequent ausgebaut
werden. In diesem Zusammenhang gilt es auch zu prifen, ob DNA-basierte
Selektionsverfahren (genomische Selektion) zusammen mit einer grof3en Partnerpopulation
eine Option sein konnen. Die zweite Herausforderung ist die genetische Konsolidierung der
Rassen. Es sollte auf die genetische Eigenstandigkeit der Rassen geachtet werden, damit die

Diversitat, die zwischen den Rassen zu finden ist, erhalten wird und die Rassen ihre Identitat
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erhalten (Bennewitz et al. 2008). Naturgegeben setzt dies eine Reduzierung des
Fremdgeneinsatzes voraus, was sich wiederum negativ auf die genetische Vielfalt der Rasse
auswirkt. Um diesen Zielkonflikt zu l6sen, haben Wellmann et al. (2012) effiziente Methoden
vorgeschlagen und an den in diesen Artikel behandelten Rassen angewandt. Die Methode
berechnete optimale Einsatzfrequenzen (optimum contribution selection) fur Zuchttiere mit
dem Ziel die genetische Diversitat zu maximieren. Zusatzlich wird der Import von
Fremdgenen restriktiert. Wir konnten zeigen, dass die Methode in der Anwendung Erfolg

verspricht.
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Summary
During the past decades, migrant contributions have accumulated in many local breeds.
Cross-breeding was carried out to mitigate the risk of inbreeding depression and to improve
the performance of local breeds. However, breeding activities for local breeds were not as
intensive and target oriented as for popular high yielding breeds. Therefore, even if
performance improved, the gap between the performance of local and popular breeds
increased for many traits. Furthermore, the genetic originality of local breeds declined due to
the increasing contributions of migrant breeds. This study examined the importance of
migrant breed influences for the realization of breeding progress of beef traits of German
Vorderwald and Hinterwald cattle. The results show that there is a high amount of migrant
contributions and their effects on performance are substantial for most traits. The effect of the
French cattle breed Montbéliard (p-value 0.014) on daily gain of Vorderwald bulls at test
station was positive. The effects of Vorderwald ancestors (p-value for daily gain 0.007 and p-
value for net gain 0.004) were positive for both traits under consideration in the population of
Hinterwald cattle. Additionally, the effect of remaining breeds (p-value 0.030) on net gain of
Hinterwald cattle in the field was also positive. The estimated effect of Fleckvieh ancestors on
net gain of Hinterwald cattle was even larger but not significant. Breeding values adjusted for

the effects of the migrant breeds showed little genetic trend.

Introduction
A conventional breeding program focuses mainly on improving performance of animals and
their economic efficiency. In contrast, the aims of a conservation breeding program are more
diverse. Besides the conventional goals, genetic diversity and genetic originality, i.e. genetic
uniqueness resulting in high between breed variation (Gandini & Villa, 2003), are taken into
consideration in the program as well, which may result in conflicting goals. Threatened breeds
often have small population sizes and the influence of migrant breeds may be high. The aim
of cross-breeding in these breeds is to reduce the threat of inbreeding depression and improve
yield-performance. It leads to high genetic variation and increased yield but also to a lowered
genetic originality. In addition, it reduces the genetic diversity that can be found between
breeds (Bennewitz et al., 2008). Meuwissen (2009) mentioned that the conservation of local
breeds is most effective by making the breeds profitable. But breeding activities for local
breeds are often not very demanding. Since high yielding breeds were intensively selected,
they realized higher breeding progress during the past decades. The gap between the
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performance of local breeds and popular high yielding breeds increased for economically
important traits.

Livestock owners in Germany were encouraged by several public programs to save local
breeds from extinction. The main goals of these programs are the conservation of genetic
variability and the maintenance of typical characteristics of the breeds. In the past, genetic
improvement of yield was not an issue in German conservation breeding programs.
Nowadays, selection is practiced in order to maintain the characteristics of the breeds, but also
to prevent the breeds from becoming more and more inefficient (DGfZ, 2013).

This study aims to analyse the past and present situation regarding genetic originality and
breeding progress of Vorderwald and Hinterwald cattle. Hartwig et al. (2013) showed that
there is enough genetic variation within these breeds to survive in the long-term without the
threat of lethal inbreeding depression. In addition Bennewitz and Meuwissen (2005) estimated
low extinction probabilities for these breeds. However, Wellmann et al. (2012) noted that
migrant contributions were substantial in recent years and only a few genome equivalents
have been retained from the native ancestral population. In this paper, breeding progress for
most important beef traits and the contribution of migrant breeds to breeding progress were
studied. First the breeds were examined to see if they showed breeding progress for the traits
under consideration. Next, the effects of other breeds on this development were quantified.
Phenotypic and genetic trend were analysed. The analysis of the genetic trend was twofold,
i.e. the genetic trend with the influence of all migrant breeds included was examined, as was

the breeding progress achieved by the breed itself.

Material and Methods

History of Vorderwald and Hinterwald breed

Vorderwald and Hinterwald cattle originated in the Black Forest in Baden-Wirttemberg,
located in the southwest of Germany. Both breeds are dual purpose breeds and well adapted to
the harsh environment in the Black Forest region. Vorderwald cattle are mainly used for milk
production whereas Hinterwald cattle are more often kept in suckling cow husbandry.
Originally, the focus in the Hinterwald cattle breeding program was on milk production as
well. During the past the low milk yield of the Vorderwald and the Hinterwald cattle was
unsatisfying for breeders. Due to its small body size and body weight combined with low
demands, Hinterwald cattle are well suited to challenging environments. Hence, the breed was
often used for landscape conservation even beyond its original habitat. In the past some parts

of the populations were replaced by higher yielding breeds, whereas others were crossed with
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these breeds (Sambraus, 2010). This led to a decline in genetic originality. Both breeds are
supported by the German Federal State of Baden-Wirttemberg. It is assumed that present
phenotypes are influenced by migrant contributions that accumulated in both breeds over
decades.

Since the beginning of the 20™ century, the influence of Fleckvieh cattle increased within the
Vorderwald gene pool. After the Second World War, milk yield was the most important
breeding goal. Several foreign breeds were crossed into the Vorderwald population to
improve yield. At first Ayrshire were crossed in in the 1970s, followed by Red Holstein in the
1980s. Cross-breeding with Montbéliard started in the late 1990s (BLE, 2010; Sambraus,
2010).

For the Hinterwald cattle pure breeding was more important. As early as 1889, a breeding
cooperative was founded to maintain pure bred Hinterwald cattle. But after the Second World
War Vorderwald genetic was crossed in to improve the frame and prevent the threat of
inbreeding. Nevertheless, many farms replaced Hinterwald cattle by Fleckvieh cattle to serve
the milk market (BLE, 2010).

Material

Data was delivered by the Federal Bureau for Geo-Information and Rural Development of
Baden-Wirttemberg (Landesamt fir Geoinformation und Landentwicklung LGL,
Kornwestheim, Baden-Wirttemberg). Estimation of breeding values for Vorderwald and
Hinterwald cattle is based on several tests for beef performance, i.e. performance test at public
sale, performance test on station, and performance test of progeny in the field recorded at
slaughter. The analysed traits were daily gain at public sale (g_sale), test day gain on station
(g_station), and net gain in the field (g_field).

The trait g_station was available only for Vorderwald bulls since Hinterwald bulls do not go
to a test station. On the station daily gain between day 112 and 350 of life is measured. Bulls
for the test station were selected by ancestry with the aim to conserve genetic diversity, by
pedigree index, and exterieur.

Data of the trait g_sale was collected for bulls sold at public sales, where the bulls were
weighted. The weight was divided by the age of the bull at the day of sale, i.e. test day. There
is no official preselection for these bulls and it is the decision of the livestock keeper to send a
bull to the sale or not.

Recording the information of g_field is part of a progeny testing program. In the

slaughterhouse the two-side weight was recorded and divided by the age at day of slaughter.
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There is no official preselection in this case either. Table 1 summarizes the statistics of the

analysed traits.

Table 1: Statistics of the analysed traits

Breed Trait N Years of Birth Mean (g) SD
Vorderwald g_sale 7431 1969-2010 1078.5 166.0
g_field 21782 1995-2011 554.6 89.3
g_station 846 1973-2011 1242.3 137.5
Hinterwald g_sale 1442 1970-2010 845.6 125.5
g_field 1179 1997-2011 468.7 88.1

The Vorderwald pedigree data set consisted of 199 535 animals in total with information on
identity, ancestry, breed, sex, and age. The Hinterwald pedigree file describes 29 506 animals

with information on identity, ancestry, breed, sex, and age.

Methods

The contributions of migrant breeds were calculated with the R-package “PedAnalysis”
(Wellmann et al., 2012) for each individual in the pedigree data file. The program runs until
the first migrant appears in the pedigree. Further ancestors of this migrant ancestor were not
considered. Different groups of migrant ancestors were defined for each breed. For
Vorderwald cattle, the migrant ancestors were classified as ‘unknown’, Ayrshire, Red
Holstein, Montbéliard and ‘rest’. ‘Unknown’ includes Vorderwald ancestors with unknown
pedigree born after 1970. The Vorderwald ancestors born before 1970 are supposed to be
purebred. All remaining breeds are summarized as ‘rest’. There were four Ayrshire bulls, five
Red Holstein bulls and five Montbéliard bulls that were used within the crossing programs
mentioned above.

For the Hinterwald cattle the groups included unknown, Fleckvieh, Vorderwald cattle, and
rest. ‘Unknown’ describes the effect of Hinterwald ancestors with unknown pedigree born
before 1970. The Hinterwald ancestors born before 1970 are supposed to be purebred. All
remaining breeds are summarized as ‘rest’.

For both breeds the development of foreign breeds’ contributions was illustrated over time,
computed from the individuals with records on g_sale. Bulls with records for the trait g_sale

were chosen because the records were available for both breeds. They include each a certain
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number of bulls, because data collection lasted for a long time period, and these bulls were
subsequently used in breeding programs of individual breeders.

For the three traits of Vorderwald cattle and the two traits of Hinterwald cattle a mixed linear
model was fitted to calculate the effects of migrant breeds and the individual breeding values

of each animal in the observation data. The following model was used for calculations.

Y =l+ XB+(O bc,)+a+h+hj+e

where Y is the vector of yield performances, i.e. g_sale, g_field, or g_station, respectively. On
the right-hand side p1 represents the intercept multiplied with 1-vector, X is the design matrix
of fixed effects and f the vector of the fixed effects. In case of g_sale the fixed effects are the
year of testing, the place of public sale, the number of calving, and the second grade
polynomial of the age of bulls at sale. For the trait g_field, the year of testing, the place of
slaughter, the number of calving, and the second grade polynomial of the bulls’ age at
slaughter were taken as fixed effects. In the model for g_station the year of testing, the
number of calving, and the second grade polynomial of the age of testing are fixed effects.
The fixed effect by, is the regression coefficient and cy, is the vector of migrant breed
contributions of migrant breed m, a; is the random effect of the animal i with covariance
matrix Ao?. Additional random effects are h which is the effect of herd (not for g_station) and
hj which represents the interaction between herd and year of testing (not for g_station).
Finally, e represents the error. Estimations were done with ASReml v3.0 VSN International
Ltd, Hemel Hempstead, UK. The influence of migrant breeds, the fixed effects of the migrant
groups of each breed, the associated standard error, and the associated p-value are reported.
The level of significance is chosen as 0.05. The random effect of the animal a; corresponds to

its estimated BLUP breeding value & . The contributions of migrant breeds were added to

obtain the estimated genotypic value as

0i=9 +%bmcmi .

Three regressions were prepared to show the development of phenotypic and genetic trend.
These were the regression of the individual performances on the year of birth, the regression
of the genetic values, including migrant contributions, on the year of birth, and the regression

of the breeding values without migrant contributions on the year of birth.

Results
Migrant contributions are substantial for both breeds. Figure 1 shows the development of
genetic contributions from migrant breeds for the Vorderwald bulls recorded for the trait
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g_sale. The migrant contributions accumulated to nearly 60% nowadays. The contribution of
Vorderwald ancestors with unknown pedigree is low for all decades. The influence of
Ayrshire increased until the end of the 1970s to a maximum of 15%. Until the middle of the
1990s the contribution from Ayrshire was approximately 10%. Afterwards the contribution
from Ayrshire decreased further and stabilized at approximately 5%. Cross-breeding with Red
Holstein started at the end of the 1970s. The contribution from this breed increased quickly to
a portion of about 20%. The contribution of Red Holstein decreased when cross breeding with
Montbeliard started in the middle of the 1990s. Nowadays the impact of Montbéliard in the

Vorderwald bulls recorded for g_sale is in the range of 35 to 40%.

Vorderwald Cattle
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Figure 1: Cumulative genetic contributions of foreign breeds to the VVorderwald cattle

Figure 2 illustrates the trend of migrant breed contributions for the Hinterwald bulls recorded
for the trait g_sale. Contributions from migrant breeds increased to approximately 50% today.
The figure also shows that Fleckvieh had noteworthy influence from the beginning. The
influence of Vorderwald cattle first became visible in the middle of the 1970s. Their
contribution is more or less constant at a proportion of 10%. Since the 1980s the contribution
from Hinterwald ancestors with unknown pedigree increased to about 30%. Remaining breeds

had very little impact.
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Hinterwald Cattle
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Figure 2: Cumulative genetic contributions of foreign breeds to the Hinterwald cattle

Table 2 summarizes the effects of migrant breeds for the three traits considered for
Vorderwald bulls. The effect of Ayrshire is negative, whereas the effect of Montbéliard is
positive for all traits. Regarding g_sale, the positive effect of the rest is significant. In case of

g_station the highly positive effect of Montbéliard is significant.

Table 2: Vorderwald cattle — Effects of migrant breeds

Migrant g_sale g_field g_station
breed
b SE p- b SE p- b SE p-
value value value
Unknown 8.76 2195 0.684 -9.16 11.30 0.417 119.00 92.70 0.202
Ayrshire -39.71 33.31 0.237 -3.58 61.42 0.951 -19.01 107.80 0.854

Montbeliard 16.17 23.54 0.491 9.75 18.01 0.598 138.00 54.84 0.014
Red Holstein -0.29 26.77 0.990 -2.48 1480 0.861 9140 8245 0.272
Rest 36.10 18.02 0.047 -478 13.08 0.709 -27.36 107.60 0.793
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Estimations of migrant effects are shown in Table 3 for Hinterwald bulls. The influences of

the foreign breeds under consideration are positive for g_sale but the sum of remaining breeds

(‘rest’) contributes negative (not significant). For the trait g sale, the positive effect of

Vorderwald cattle and for g field, the positive effects of Vorderwald cattle and the ‘rest’ are

significant.

Table 3: Hinterwald cattle — Effects of migrant breeds

Migrant breed g_sale g_field

b SE p-value b SE p-value
Unknown 49.05 26.24  0.064 19.69 21.17 0.3%4
Fleckvieh 52.55 51.17 0.307 14550 11550 0.211
Vorderwald 123.40 45.08 0.007 126.50 43.53 0.004
Rest -40.57 147,70  0.777 97.59 4441  0.030

Figure 3 and Figure 4 show the development for traits g_sale and g_station in the Vorderwald

cattle. Regarding g_sale, the genetic value is moderate positive whereas the trend of the

adjusted breeding values is slightly negative. In contrast, both trends are positive for the trait

g_station. Albeit, the slope of the genetic value including foreign breeds’ influences is much

steeper than the slope of the adjusted breeding value.
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Figure 3: Vorderwald cattle — Breeding progress for daily gain (g_sale). aBV: breeding value

adjusted for influence of migrant breeds, GV: genetic value with influence of migrant breeds,

RD: raw data.
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Figure 4: Vorderwald cattle — Breeding progress for test day gain (g_station). aBV: breeding
value adjusted for influence of migrant breeds, GV: genetic value with influence of migrant

breeds, RD: raw data.

Figure 5 shows the development of yield-performance of g_sale for the Hinterwald bulls.
Phenotypic trend rises steeply. By comparison, the genetic trend and adjusted breeding values

have only a moderate positive trend whereas the rising of the genetic value is higher.
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Figure 5: Hinterwald cattle — Breeding progress for daily gain (g_sale). aBV: breeding value
adjusted for influence of migrant breeds, GV: genetic value with influence of migrant breeds,
RD: raw data.

Discussion
Nowadays Vorderwald bulls sold at public sale are highly influenced by migrant breeds.
Hence, the amount of genetic originality is small. The influence of Vorderwald ancestors with
unknown pedigree is also small, probably because incomplete pedigrees are an argument for
not selling a bull at public sale. Ayrshire, Red Holstein and Montbéliard were identified as
important migrant breeds. Contributions of migrant breeds with negative effects on beef traits
(Ayrshire, Red Holstein) decreased over time whereas the contribution from the only migrant
breed with a significant positive effect (Montbéliard) increased enormously within a short
period of time. This increase occurred after 1995, which shows that the decrease of genetic
originality of endangered breeds due to introgression from economically superior breeds is
not a historic phenomenon but continues steadily. Especially bulls that go to test station have
high Montbéliard contributions from both parents. Montbéliard genetic proved beneficial in
the Vorderwald population (F. Maus, breeding director of Vorderwald and Hinterwald cattle,
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personal communication). Montbéliard is a dual purpose breed with focus on milk. Positive
influences on both production purposes of Vorderwald cattle can be expected. Probably this
makes the breed more interesting than Ayrshire and Red Holstein that are just focused on milk
production.

Comparing the genetic trend of g_sale (Figure 3) and g_station (Figure 4) shows the influence
of selection. The increase of genetic trend is higher for the selected bulls that go to station.
Table 2 underlines this item. The effects of unknown, Montbéliard and Red Holstein are
higher for g_station than for g_sale and g_field. Matings between Vorderwald cattle and
migrant breeds might be more target oriented in producing animals for station than animals
for the field.

Regarding Hinterwald cattle, introgression from Fleckvieh and from Vorderwald cattle
occurred early. The contributions remained almost constant over time. For Hinterwald
breeders pure breeding was more important than improving performance. The influence of
Hinterwald ancestors with unknown pedigree increased over time. It is assumed that this high
amount of Hinterwald ancestors with unknown pedigree is due to many animals that were not
registered in the Hinterwald herd book in the past. Due to the implementation of federal
subsidies in the 1990s many Hinterwald animals became registered. These animals had a high
influence to the population, but most of their ancestors were not registered.

Genetic trend (Figure 5) shows the positive influence of foreign breeds to genetic progress.
Migrant effects were mainly positive. The effect of the Vorderwald cattle was highly
significant. Especially for beef traits it could be assumed that Fleckvieh has noteworthy
influence, but it was the goal of Hinterwald keepers to avoid crossbreeding except for the
careful input of Vorderwald genetic. The lack of significance of the Fleckvieh effect could be
due to the early time of introgression. Fleckvieh and Hinterwald genes were already heavily
mixed when trait recording started. Therefore, the effect of Fleckvieh could not be estimated
precisely.

The animal model with an additive genetic relationship matrix computed from complete
pedigrees included effects of the genetic contributions of the introgressed breeds.
Alternatively, a so called animal model with genetic groups could be used, which would be
obtained by adding phantom parents to the pedigree. Heterosis is not unimportant for daily
gain (Gregory et al., 1991) but it was omitted from the analysis because the heterozygosity of
the individuals was unknown and in particular it was unknown how distantly the introgressed
breeds were related with native Vorderwald and Hinterwald cattle. Hence, heterosis may have

inflated the estimated breed effects. In the analysed breeds, every migrant breed was used

53



Kapitel 3

only for a short time for introgression, so the effect of each migrant breed could be considered
constant over time.

The reasons for crossbreeding were prevention of inbreeding depression as well as yield
improvement. Lauvie et al. (2008) discussed the controversy about crossbreeding in the
conservation program for Flemish red cattle. While practitioners were not quite as interested
in the amount of migrant contributions, other stakeholders saw the threatening aspect
concerning genetic originality. The German Association of Animal Production (Deutsche
Gesellschaft fur Zichtungskunde e.V., DGfZ) insisted that in case of crossbreeding the threat
of accumulated inbreeding is overestimated whereas the several disadvantages of
crossbreeding itself were neglected. Amador et al. (2011) analysed the success of recovering
the introgression of foreign genetic. Depending on the number of exogenous founders and
generations without genetic management recovering efforts can re-establish the original
genetic background. Regarding the situation of Vorderwald and Hinterwald cattle the
introgression of foreign breeds was mainly done to improve yield. Especially in case of the
Vorderwald cattle yield performance was improved by crossing with several foreign breeds.
But at the same time migrant contributions accumulated and the breed’s genetic originality
declined.

It was tested whether the effects of the introgressed breeds are different from zero.
Alternatively, it could be tested for each introgressed breed whether the weighted average of
the genetic values of the animals originating from the breed is different from zero. The weight
of an ancestor would be the average genetic contribution of that animal to the current
generation. This approach could lead to more significant results if the genetic values of the
introgressed ancestors can be estimated more precisely than the breed effect.

In the past there was a lack in pedigree documentation, resulting in the considerable genetic
contribution from cattle with unknown parents observed in the Hinterwald cattle. Missing and
wrong data influence genetic progress. Evaluating the trend of breeding values requires
knowledge of pedigree information. A lack of pedigree information leads to biased estimates
of inbreeding and a lower reliability of genetic parameters and thus to reduced breeding
progress (Visscher et al., 2002). Stricter monitoring of data collection is advisable. Incentives
for registration in the herd book are important to improve pedigree data. Fernandez et al.
(2011) refer about the importance of proper management within small local populations.
Amongst others they required correct and preferable complete pedigree information. The

focus of a conservation program should be on keeping genetic variability and avoiding the
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increase of inbreeding, therefore this information is needed. There are alternatives, such as
molecular markers and SNPs, but there is often a lack in availability.

Quality of beef trait records may also be improved, especially because the importance of beef
traits in the Hinterwald cattle is currently increasing. Many Hinterwald cattle are now kept in
suckler cow husbandry. In the case of beef traits, data collection is more complicated and less
established and unified than in the case of milk traits. Nowadays, livestock keepers register
weight of carcass and in some cases commercial category in a central system. The goal is to
deliver proper data as a base for solid breeding value estimation to support proper decisions
about selecting and mating.

To overcome the diverse challenges, there are different approaches using the idea of optimum
contribution selection. The implementation of optimum contribution selection into breeding
programs was suggested by Meuwissen (1997). The aim was maximization of the expected
mean breeding value in the following generation and simultaneous constraining the loss of
genetic diversity. Amador et al. (2011) observed the opportunities of removing migrant
breeds’ influences by reducing foreign founders’ contributions. However, this approach led to
increased inbreeding coefficients. Wellmann et al. (2012) criticized the use of this and similar
approaches in breeds with migrant contributions because the maximization of genetic
diversity by constraining breeding values or vice versa could facilitate the increase of migrant
contributions. As an alternative, their approach reduces migrant contributions while
maximizing the diversity of genes originating from native founders. Several possibilities were
analysed by Wellmann et al. (2012). A promising approach was maximizing the probability
that two randomly chosen alleles of the offspring population are different and at least one of
them originates from a native founder. It should be noted that the trend of breeding values
could be negative without constraining a minimum, because breeding progress came mainly
from migrant contributions. However, genetic variability and genetic originality should have
higher weight within a conservation breeding program than improvement of vyield

performance.

Conclusion
Vorderwald and Hinterwald cattle have substantial genetic contributions from other breeds.
Thereby, genetic progress and genetic variability were increased but genetic originality
declined. In the case of Vorderwald cattle, contributions of migrant breeds with little or
negative effects on beef traits decreased over time whereas the contribution from the only

migrant breed with a significant positive effect (Montbéliard) increased enormously within a
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short period of time. This increase occurred after 1995, which shows that the decrease of
genetic originality of endangered breeds due to introgression from economically superior
breeds is not a historic phenomenon, but continues steadily. It underlines that practical
stakeholders are market-orientated and more interested in yield than in genetic originality or
genetic variability. Next to the production of milk and meat, Hinterwald cattle are used for the
maintenance of special landscapes. In this context their specific phenotype is needed. In order
to keep a small and light cattle, foreign influences should be restricted.

Reducing migrant contributions is desirable in order to sharpen genetic uniqueness of the
breeds. This can be done with optimum contribution selection as proposed by Amador et al.
(2011) and Wellmann et al. (2012) but incorporating genetic gain in the respective object

function.
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The subject of the present study was analyzing the influence of genetic introgression on milk
yield performance of the German local breeds Vorderwald and Hinterwald cattle.
Introgression improved the milk performance of the Vorderwald cattle. Montbéliard cattle had
the largest effect on milk production of Vorderwald cattle. Genetic introgression with
Montbeliard continued until recently. This suggests that introgression is still a preferred
method for genetic improvement of local breeds, even though it diminishes their value for
conservation. For Hinterwald cattle no effect of migrant breeds could be detected, which

suggests that population management has different priorities in different endangered breeds.
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Abstract

The subject of the present study was to analyze the influence of genetic introgression on milk
yield performance of the German local breeds Vorderwald and Hinterwald cattle. Deviations
of milk yield, fat yield, and protein yield of cows as well as pedigree information were
analyzed. A sire model was used to estimate genetic trend and effects of the migrant breeds.
Migrant contributions to Vorderwald cattle were high and have been rising even in the recent
past. The effects of these breeds on milk yield performance were positive. Montbéliard cattle
not only had the largest effect on milk production of Vorderwald cattle but also the highest
genetic contribution to this breed. Genetic introgression with Montbéliard continued until
recently. This suggests that introgression of high-yielding breeds is still a preferred method
for genetic improvement of local breeds, even though it diminishes their value for
conservation. Hence, the current population management has too little focus on the
preservation of genetic uniqueness. In comparison, migrant breed contributions to the
Hinterwald cattle, a breed with a unique phenotype and an own niche, were moderate and
nearly constant over the time. For the Hinterwald cattle no significant effect of migrant breeds
could be detected, which suggests that population management has different priorities in
different endangered breeds. We conclude that not only the registration of animals from local
breeds but also the breeding programs themselves should be supported and need to be

controlled.

Key words: introgression, genetic improvement, genetic autonomy

After Second World War, during economic growth and increasing consumption local breeds
became less important in Germany. Mechanization made draft animals unnecessary. The main
goal of German cattle breeders was improving milk yield and the content of fat and protein.
Traits concerning fitness and robustness receded into the background. At this time high
yielding breeds became famous and were often introgressed into the local breeds (BLE,
2010). The population sizes of robust but not that high performing local breeds declined.
Compared to high yielding breeds, rare local breeds achieved smaller selection intensities and
the breeding activities for local breeds were not as intensive and target-oriented. Thus,
breeding progress within the small populations was moderate. Consequently, the gap between
the performances of local breeds and high yielding breeds increased. Although the
performances of the breeds may eventually reach a plateau, economically important breeds

with high selection intensities will reach this plateau earlier than rare breeds. In the meantime,
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the rare breeds are less attractive for farmers. To compensate these differences high yielding
breeds were frequently introgressed into local populations (Sambraus, 2010). While
performance could be improved, the influence of exogenous genes accumulated and the
genetic originality of traditional breeds is expected to have declined. Accumulation of
exogeneous genes in economically inferior breeds has been detected for example in the
Vorderwald cattle (Hartwig et al., 2014). Consequently, inbreeding coefficients increase
slowly, and the effective population sizes are relatively high (Hartwig et al., 2013).

The aim of the present study was to determine the extent to which the historic introgression
was responsible for the genetic gain achieved in rare breeds. This was done at the example of
two local German cattle breeds, the Vorderwald and the Hinterwald breed. They originate
from the Black Forest in the south-west of Germany. The influences of exogenous genes on
milk yield performance of these two breeds were analyzed. Additionally, genetic trends of

milk yield traits were examined.

These analyses enlarge a previous study by Hartwig et al. (2014), in which the impact of
exogenous genes on the beef traits of Vorderwald and Hinterwald cattle was examined. Beef
traits, however, are less important for the VVorderwald cattle, which is a dual-purpose breed
with focus on milk production. Hence, we expected the analysis of milk traits to provide more
insight into the importance of migrant breeds for genetic improvement. Unlike the
Vorderwald cattle, the Hinterwald cattle are primarily kept in suckler cow husbandry to
maintain the traditional landscape in the hilly regions of the Black Forest. Since the German
state of Baden-Wurttemberg implemented a policy to preserve its livestock biodiversity, the
breeders were financially helped to maintain their flock. Three foreign breeds were
introgressed into the VVorderwald population since 1967, namely Ayrshire, Red Holstein and
Montbéliard. Each time a certain amount of bulls was mated to a number of selected cows.
Sons out of these matings were registered in the Vorderwald herd book after they got
licensed. In contrast Hinterwald breeders wanted to maintain a pure breed. Nevertheless,

Fleckvieh and Vorderald cattle were introgressed after Second World War (Sambraus, 2010).

This analysis examined the effect of introgression on milk yield, fat yield, and protein yield.
The database consisted of a pedigree data set and yield deviations for milk, fat and protein
based on the routine evaluation for production traits in Hinterwald and Vorderwald cattle

(processed by the Bavarian State Research Centre for Agriculture). The information used in
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the pedigree was supplied by the Federal Bureau for Geo Information and Rural Development
of Baden-Wirttemberg. The pedigree data of VVorderwald cattle included 226,153 animals.
For 36,900 cows born between 1986 and 2011 the yield deviations for milk, fat and protein
were available. The pedigree data of Hinterwald cattle contained 30,947 animals. Yield
deviations for milk, fat and protein were available for 2,634 cows born between 1986 and

2011. All purebred Vorderwald and Hinterwald cattle in the pedigree were born after 1947.

The R-Package “PedAnalysis” was used to calculate the contributions of migrant breeds for
each individual (Wellmann et al., 2012). For calculating exogenous contributions the
ancestors of migrant individuals or of individuals with unknown breed were discarded from
the pedigree. That is, if a Montbéliard cow had for example a Fleckvieh ancestor, then the
contribution of the Fleckvieh ancestor became part of the Montbéliard contribution.
Depending on the amount of influence for each breed, groups of foreign ancestors were
defined. For Vorderwald cattle, five foreign origins were attributed to the exogenous
founders: Ayrshire, Red Holstein, Montbéliard, unknown and rest. The groups of migrant
ancestors for Hinterwald cattle were ‘unknown’, Fleckvieh, Vorderwald cattle and ‘rest’.
‘Unknown’ included Vorderwald and Hinterwald ancestors, respectively, with unknown
pedigree born after 1970. Breed-affiliated ancestors with unknown pedigree born before 1970
were determined to be purebred. ‘Rest’ included the remaining breeds. The development of
genetic contributions from the groups of migrant ancestors were graphically illustrated for the
cows with yield deviations. A mixed linear model was fitted to estimate the migrant breed
effects and the sire effects for milk, fat, and protein. The yield deviations were adjusted for

the breeding value of the dam. A sire model was used for the calculations:

Y =1+ (O b,c,)+s+e,

where Y is the vector of yield deviations of milk, fat and protein yield. The right-hand side
includes pl1 which is the intercept multiplied with the 1-vector. Further parameters are the
regression coefficient by, and the vector of genetic contributions c,, from migrant breed m for

the sires. Finally, s contains the random effects of the sires and e is the error. The covariance

structure of the random effects was var(s) = % Ao’ and var(e) = 12, with A and | being the

pedigree relationship matrix and identity matrix, respectively, and o2 and o being the

additive genetic variance and error variance, respectively. Estimates were obtained with
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ASReml v3.0 (Gilmour et al., 2009). The illustration of genetic trend was done by the
regression of yield deviations (YD), the regression of sire effects including exogenous
contributions (SV), and the regression of the sire effects without exogenous contributions

(aSV) on the year of birth. The adjusted sire effects was estimated as
aSV, = f1+5,.
The estimate of the sire effect was obtained by adding the effects of the migrant breeds:
SV, =+ bCi +5:-
m

Figure 1a shows the cumulative genetic contributions of foreign breeds for each year of birth

for the milking Vorderwald cows. The small contributions of ‘rest” were neglected.

Vorderwald Cattle

1.0

0.8

cumulative genetic contributions

| | | | |
1990 1995 2000 2005 2010

year

Figure la: Vorderwald cattle - Cumulative genetic contributions of foreign breeds

The sum of foreign and unknown proportions is similar as in Hartwig et al. (2014). However,
the impact of ‘unknown’ is much higher for the milking cows, maybe due to a higher demand
on registered ancestors for bulls. Contributions of Ayrshire and Red Holstein are similar for
both studies. The contributions of Montbéliard rose less steeply for milking cows than for the
bulls in the previous study, indicating that introgression with high yielding breeds started with
the bulls and exogenous genes needed some generations to reach the main population. Table 1

summarizes the effects of foreign breeds on the milk yield of Vorderwald cows.
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Table 1: Vorderwald cattle - Effects of migrant breeds

Migrant YD Milk YD Fat YD Protein
breed

A

b SE p-value b SE p-value b SE p-value

Unknown 858.20 133.00 <0.001 29.83 6.87 <0.001 2280 4.26 <0.001
Ayrshire 28140 44250 0522 20.24 1752 0.250 6.60 13.95 0.631
Red Holstein 1193.00 152.70 <0.001 50.13 6.18 <0.001 32.68 4.88 <0.001
Montbéliard 1796.00 176.80 <0.001 67.40 6.87 <0.001 5795 551 <0.001

Rest 1120.00 140.20 <0.001 42.81 5.74 <0.001 34.49 452 <0.001

YD Milk = yield deviations of milk performance; YD Fat = yield deviations fat performance;

YD Protein = yield deviations protein performance; b = estimator of the regression coefficient

of migrant breed contribution b; SE = standard error.

Migrant groups have noticeable effects. Montbéliard has the highest and Ayrshire the lowest
influence. The effects of ‘unknown’, Red Holstein, Montbéliard and ‘rest’ are highly
significant. The influence of Ayrshire is not significant. Introgression of Ayrshire genetic took
place in the sixties of the 20th century and the performance of the breed at that time was not
as good as nowadays. Figure 2 illustrates the trend of yield deviations (YD), sire effects (SV)
including the influences of foreign breeds, and adjusted sire effects (aSV) that were corrected

for influences from foreign or unknown breeds.
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Figure 2: Vorderwald cattle — Breeding progress (YD and SV) for milk, fat, and protein yield.

aSV: sire effect adjusted for influence of migrant breeds, SV: sire effect with influence of

migrant breeds, YD: yield deviations.

(Note that the slope of the trend of YD is half of the slope of phenotypic trend)

The trends were similar over all three traits under consideration. The trend for SV and YD

was nearly the same. The level of the aSV was smaller. The difference between the line for

aSV and both other lines illustrates the influence of introgression. The slope for SV and YD is

much steeper than the slope for aSV. Vorderwald cattle show high and even rising

contributions of migrant breeds. Hence, these foreign contributions seem to have high

importance for breeding progress. According to Amador et al. (2011) and Wellmann et al.
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(2012) the conservation of traditional genetic resources requires the reduction of the influence
of foreign breed ancestors. However, the results suggest that this could reverse breeding
progress if the performance would be neglected in selection decisions. Hence, restricting the

loss of performance might be required in an optimum contribution selection framework.

Figure 1b shows the cumulative genetic contributions of foreign breeds for different years of
birth for the milking Hinterwald cows. Contributions of ‘rest’” were neglected. The
contributions of Fleckvieh and VVorderwald cattle are similar for milking cows (Figure 1b) and
bulls (Hartwig et al., 2014). They are moderate, and almost constant, whereas the contribution

of ‘unknown’ is relatively high.

Hinterwald Cattle
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Figure 1b: Hinterwald cattle - Cumulative genetic contributions of foreign breeds

However, the contribution of “unknown” for milking cows was even larger in the 1990ies
than nowadays. It is assumed that the influence of governmental support was responsible for
this development. In the past the herd book registration of animals was very unpopular for
Hinterwald cattle breeders, but cows needed to be registered to demand MEKA. It is assumed
but not documented that the highest amount of ‘unknown’ represents Hinterwald ancestors
that were not registered in the herd book. Neglecting the contributions of Hinterwald cattle
with unknown pedigree, the sum of migrant contributions within the Hinterwald population
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are moderate. Table 2 describes the influence of migrant breeds on the milk yield of

Hinterwald cows.

Table 2: Hinterwald cattle - Effects of migrant breeds

Migrant breed YD Milk YD Fat YD Protein
b SE  p-value p SE p-value p SE  p-value
Unknown -75.36 23480 0.742 -7.7C 9.6: 0424 -485 757 0.520

Fleckvieh -254.80 867.30 0.763 -16.05 35.4. 0.64c -16.24 27.90 0.55¢€

Vorderwald 766.30 403.80 0.062 21.4¢ 164 0197 16.11 1298 0.219

Rest 689.70 44480 0.124 1939 185¢ 0.29¢ 1824 1465 0.216

YD Milk = yield deviations of milk performance; YD Fat = yield deviations fat performance;

YD Protein = yield deviations protein performance; b = estimator of the regression coefficient

of migrant breed contribution b; SE = standard error.

The estimated effects of ‘unknown’ and Fleckvieh are negative. The effects of Vorderwald
cattle and ‘rest’ tend to be positive, but none of the effects was significant. Contributions of
Fleckvieh originated from the introgression after Second World War. In subsequent years,
Hinterwald and Fleckvieh contributions mixed genetically. The earliest yield records were
from 1986, so a precise estimation of the Fleckvieh influence was not possible. The second
reason for the lack of significance of migrant effects might be the small sample size of the
Hinterwald population. The breed with the highest influence is the Vorderwald cattle, which
was sometimes introgressed in the Hinterwald population during the last decades (Sambraus,
2010). The development of the genetic trend of Hinterwald cows is shown in Figure 3 for
milk yield, fat yield, and protein yield. For all three traits there was a positive trend, but the

increase was small. The pattern of SV and YD was similar, and their level is above aSV.
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Figure 3: Hinterwald cattle — Breeding progress (YD and SV) for milk, fat, and protein yield.
aSV: sire effect adjusted for influence of migrant breeds, SV: sire effect with influence of
migrant breeds, YD: yield deviations.

(Note that the slope of the trend of YD is half of the slope of phenotypic trend)

Results of the present study underline that situations within traditional local breeds differ.
Until recently, introgression of high yielding breeds was a preferred method for genetic
improvement of Vorderwald cattle, even though it diminished their value for conservation.
Today the amount of potentially exogenous contributions is even larger than in an F1 cross.
The Vorderwald breed does not fill a special niche and the breed directly competes with the

popular high yielding dairy and dual purpose breeds, i.e. Holstein and Fleckvieh. Therefore,
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to improve competitiveness breeders use introgression. This underlines the problem of the
profitability of rare breeds when they cannot rely on a niche market (Meuwissen, 2009). In
contrast, migrant breed contributions to the Hinterwald cattle, a breed with a unique
phenotype and an own niche, were moderate and nearly constant over the time. The constant
migrant contributions suggest that the breeders preferred pure breeding in recent years. For
the Hinterwald cattle no significant effect of migrant breeds could be detected, which also
shows that the population management has different priorities in different endangered breeds.
For Hinterwald cattle it is important to maintain the small and light body constitution.
Introgression of nearly any other breed would lead to bigger animals in the next generation.
Therefore, genetic introgression is less interesting. Additionally, milk production is not
anymore popular for Hinterwald breeders. They prefer suckler cow husbandry for nature

conservancy and countryside preservation.

Different studies discuss the threatening aspect of the introgression of high-performing breeds
into local populations (Lauvie et al., 2008; Amador et al., 2011; Wellmann et al., 2012). In the
opinion of Amador et al. (2011), the management of a population requires the conservation of
the original genetic background. That is, the introgression of exogenous genes has to be
reversed. Otherwise the genetic diversity that can be found between breeds is threatened
(Bennewitz et al., 2008). Many traditional breeds are also needed for providing ecosystem
services such as the preservation of specific landscapes and have cultural meaning.
Furthermore, consumer acceptance and the availability of breed-specific products such as
local cheese, might also be reduced due to accumulation of exogenous genes. In most cases,
however, the products of local breeds are not offered as being breed-specific, although this
might be a possibility to join high prizing premium markets. The challenge might be to
establish products, labels and markets. Until now, most farmers are serving a standard market,
so they are primarily interested in the improvement of performance. This can lead to a
controversy concerning the question of introgression in local populations between the
different stakeholders (Lauvie et al., 2008).

Therefore, an individual and adapted management is required. Next to genetic aspects socio-
economic items have to be under consideration when the conservation of breeds should take
place on farm level. A certain amount of profitability is needed to maintain the motivation of
farmers to keep traditional local breeds. Whenever possible, the market where the products
are sold should be independent from the competition with high yielding breeds. The study
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shows that serving a special niche might be helpful for the conservation of local breeds. But
not every traditional breed has its own niche. These breeds need a strong and intelligent
marketing of their services and products. Within an economically attractive system the
acceptance of breeding activities that reverse introgression and eventually generate genetic
gain might increase. In this context the conditions for federal support should be discussed as
well. Not only the registration of animals but the breeding program itself and additionally the
participation might be supported and needs to be controlled, too. The definition of the
breeding goals has to include both: genetic originality and breeding progress, which can be
achieved with optimum contribution selection programs, with or without genomic selection
(Amador et al., 2011; Wellmann et al., 2012). Otherwise, migrant influences will steadily
accumulate and the specific characteristics will be lost. For breeds with a high amount of
exogenous genes, the acceptance of financial support and additionally of using the breed’s

name might be threatened.
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Allgemeine Diskussion

Erhaltungszuchtprogramme sollen die genetische Variabilitit und die genetische
Eigenstandigkeit von traditionsreichen  Nutztieren bewahren. Wie konventionelle
Zuchtprogramme sollen sie aber auch zur Leistungsentwicklung der Tiere beitragen. Die
vorliegende Studie analysiert im Hinblick auf die drei Zielkomponenten die Situation von
baden-wirttembergischen ~ Traditionsrinderrassen.  Auf’erdem  werden geeignete
ZuchtmalRnahmen diskutiert, die dazu beitragen, einen sinnvollen Kompromiss zwischen den

drei Zielkomponenten zu finden.

Die Zielkonflikte von Erhaltungszuchtprogrammen

Erhaltungszuchtprogramme sind entscheidend fiir den Bestand der Agrobiodiversitat und sind
daher weitgehend akzeptiert (Oldenbroek, 2007). Aufierdem tragen sie mit der Bewahrung
traditionsreicher Rassen zum Erhalt von lokaler Kultur und einem regional spezifischen
Landschaftsbild bei.

Die Organisation eines Erhaltungszuchtprogramms stellt eine besondere Herausforderung dar.
Zunéchst soll die genetische Variabilitat in den meist kleinen Populationen erhalten werden.
Daneben soll aber auch die genetische Eigenstandigkeit bewahrt werden. Nicht zuletzt soll die
ziichterische Weiterentwicklung der Leistungsbereitschaft der Tiere die Wettbewerbsfahigkeit
unterstiitzen. Zwischen den einzelnen Zielkomponenten tun sich Konflikte auf. Liegt der
Schwerpunkt auf dem Erhalt der genetischen Variabilitat, erscheint die Einkreuzung fremder
Rassen sinnvoll. Damit kann zeitgleich auch der Zuchtfortschritt gesteigert werden.
Allerdings gehen so auch spezielle Eigenschaften und insbesondere die genetische
Eigenstandigkeit der Rasse verloren. Ahnlich verhalt es sich, wenn der Schwerpunkt auf der
zlichterischen  Verbesserung von Leistungsmerkmalen liegt. Wird allerdings das
Hauptaugenmerk auf den Erhalt der genetischen Eigenstandigkeit gelegt, kann das in kleinen
Populationen zu einer reduzierten genetischen Variabilitdt und somit zu einem erhdhten
Inzuchtkoeffizienten  fuhren. Die  verschiedenen Interessensgruppen in  einem
Erhaltungsprogramm bewerten die einzelnen Teilaspekte unterschiedlich (Lauvie et al.,
2008). Unter Berucksichtigung der Produktionsumwelt sollten rasseindividuell und unter
Einbeziehung der verschiedenen Interessensverbande konkrete Ziele formuliert und geeignete
MaRnahmen ergriffen werden (DGfZ, 2013; Groeneveld et al., 2010; Lauvie et al., 2008).
Kapitel 1 befasst sich mit dem oben beschriebenen Zielkonflikt und den verschiedenen
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Mdoglichkeiten lokale Rinderpopulationen zichterisch zu konsolidieren und weiter zu

entwickeln. Nachfolgend werden diese Maglichkeiten genauer beleuchtet.

Genetische Variabilitat

Die genetische Variabilitdit ermdoglicht zum einen die Anpassungsfahigkeit an
Umweltverdnderungen und ist zum anderen Grundvoraussetzung fur Selektion (Toro et al.,
2011). Im Rahmen von Erhaltungszuchtprogrammen soll die genetische Variabilitat
konserviert werden. Zum einen kann die genetische Variabilitat als Absicherung im Hinblick
auf zukinftige Veranderungen der Produktionsumwelt betrachtet werden. Auf der anderen
Seite bedeutet der Erhalt der Lokalrassen auch, dass Tradition und Kultur bestehen bleiben.
Voraussetzung fur den Erhalt der genetischen Variabilitdt ist aber zunéchst die
Situationsanalyse der zu erhaltenden Rassen.

In Kapitel 2 wurde unter anderem mit einer zensusbasierten Methode nach Hill (1979) die
effektive PopulationsgroRe Uber die Varianz der FamiliengroBe geschatzt. Allerdings
vernachlassigt diese Methode Populationsstrukturen und den Effekt, dass Mitglieder von bei
den Zuchtern beliebten Familien einen hoheren Reproduktionserfolg haben. Somit wird mit
dieser Methode die genetische Variabilitat schnell tberschatzt (Cervantes et al., 2008). Als
pedigreebasierte Alternativen stehen die Schatzung der inzuchteffektiven PopulationsgroRe
(Cervantes et al., 2008) tber das Mittel der individuellen Inzucht und der varianzeffektiven
PopulationsgroRe (Cervantes et al., 2011) Uber die mittlere Verwandtschaft in der
Elterngeneration zur Verfiigung. Die inzuchteffektive Populationsgroe misst in einer
definierten Referenzpopulation den Anstieg der Inzucht, der sich von der definierten
Foundergeneration bis zur aktuellen Situation aufgebaut hat (Cervantes et al., 2008). Durch
die langfristige Analyse der genetischen Variabilitat konnen kurzfristige Verdnderungen im
Selektions- und Anpaarungsverfahren durch die Methode nicht quantifiziert werden
(Cervantes et al., 2008; Maignel et al., 1996). Die varianzeffektive PopulationsgréRRe eignet
sich besonders, um strukturierte Populationen zu bewerten. Die Coancestry ist gleich zu
setzen mit dem Inzuchtzuwachs in der Population, die durch aktuelle Anpaarungen entsteht
und kann daher als ein vorausschauender Parameter interpretiert werden (Falconer & Mackay,
1996). Als vorausschauende Methode ist die Coancestry weniger anfallig gegenuber
Populationsstrukturierung und liefert daher sichere Informationen. Der Vergleich beider
Grolen gibt Aufschluss dartber, ob eine Population z.B. durch Selektion oder geographischen
Gegebenheiten in Substrukturen aufgeteilt wurde oder, ob vermehrt Zufallspaarung

durchgefiihrt wurde (Cervantes et al., 2011).
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Ergénzend wurde die effektive Anzahl Founder und Ancestor Uber die Wahrscheinlichkeit der
Genherkunft geschatzt (Lacy, 1989; Boichard et al., 1997). Boichard et al. (1997) empfehlen,
diese Parameter zuséatzlich zur effektiven PopulationsgroRe zu schatzen. Die effektive Anzahl
Founder berucksichtigt insbesondere die Ausgeglichenheit der Beitrdge von Grilindertieren der
Population. Daneben konnen die Selektionsrate und die Varianz der Familiengrofle
quantifiziert werden. So konnen Verdnderungen des Zuchtmanagement charakterisiert
werden, bevor ihr Einfluss auf den Inzuchtanstieg offensichtlich werden. Allerdings wird der
Genverlust durch die genetische Drift von einer Generation zur nachsten vernachlassigt. So
wird insbesondere bei intensiver Selektion die effektive Anzahl Founder Uberschatzt. Die
effektive Anzahl der Ancestor dagegen ist besonders geeignet, um genetische Flaschenhélse
zu quantifizieren. Die Bewertung der genetischen Variabilitat ber die effektive
PopulationsgroRe wird somit um den Blick in die Basis der betrachteten Population erweitert
(Boichard et al., 1997). Auch wenn die Schétzungen Uber die Wahrscheinlichkeit der
Genherkunft weniger sensibel gegentiber der Qualitat der Pedigreeinformation sind als die
Schétzungen der effektiven PopulationsgrofRe, so ist diese doch fur die Aussagekraft der oben
beschriebenen Analysen ausschlaggebend. Als Alternative zu Pedigreeinformationen kénnen
genetische Marker herangezogen werden. Allerdings entsteht hier fiir Lokalrassen die
Problematik der Verfligbarkeit solcher Marker (Ferndndez et al., 2011). Der Erhalt der
genetischen Variabilitat verlangt nach intelligenten Selektions- und Anpaarungsverfahren
(Caballero & Toro, 2000; Wellmann et al., 2012). Nachfolgend wird genauer auf die

Organisation und die Motivation zur Teilnahme an solchen Verfahren eingegangen.

Genetische Eigenstandigkeit
Die genetische Eigenstandigkeit ist in vielen traditionellen Lokalrassen beeintrachtigt. Aus
Angst vor Inzuchtdepressionen, aber auch zur Steigerung der Leistungen wurden immer
wieder Einkreuzungen vorgenommen. In Kapitel 3 und 4 wurde dies néher thematisiert. Das
Beispiel des Vorderwélder Rindes zeigt, dass die Einkreuzung von Fremdgenetik die Leistung
erhdhen und auch die genetische Variabilitdt erhalten konnte. Die Leistungssteigerung hatte
aber dazu gefiihrt, dass die eingekreuzten Linien zu hdufig zum Einsatz kamen und der
Groliteil der Tiere wiederum sehr eng miteinander verwandt war. Von jeder Rasse wurden
jeweils nur sehr wenige Bullen eingekreuzt. Diese Bullen und speziell ihre S6hne wurden sehr
breit eingesetzt, so dass der Einfluss dieser Bullen in der Population in kiirzester Zeit sehr
grol? wurde und erneut zu einer sehr engen Verwandtschaft unter den Tieren gefihrt hat.

Infolgedessen wurden andere Fremdrassen eingekreuzt, mit denen auch weiterhin die
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Leistungen verbessert werden sollten (Sambraus, 2010). Im Gegensatz dazu spielte die
Reinzucht beim Hinterwélder Rind traditionell immer eine gewichtige Rolle. Das
Hinterwélder Rind wird heutzutage hauptsachlich in der Mutterkuhhaltung genutzt. Neben der
Mast ist der Erhalt der Kulturlandschaft von Ubergeordneter Bedeutung. Das Hinterwalder
Rind zeichnet sich durch seinen kleinen und schmalen Kdorperbau und seine besondere
Anspruchslosigkeit hinsichtlich Futter und Geldnde aus. Die Einkreuzung von gréi3eren und
anspruchsvolleren Rassen wirde zum Verlust dieser speziellen Charakteristika fihren und
damit im Widerspruch zur aktuellen Nutzungsrichtung des Hinterwélder Rindes stehen. Das
Hinterwélder Rind hat eine besondere Nische eingenommen. Die Deutsche Gesellschaft fur
Zichtungskunde (DGfZ, 2013) fordert die Nutzung der Lokalrassen nach urspriinglichem
Zuchtziel. Im Hinblick auf die Entwicklungen von Vorder- und Hinterwélder Rind ist
anzunehmen, dass das nicht immer sinnvoll im Sinne der Erhaltung sein kann. Stiinde das
Hinterwélder Rind mit seiner geringen Milchleistung im direkten Wettkampf zu intensiven
Milchrassen, ware die Haltung und insbesondere die Reinzucht der Hinterwéalder kaum
interessant. Dabei gilt es zu beriicksichtigen, dass der Begriff Rasse wandelbar ist (Sambraus,
2010). Denn der Erhalt von Traditionsrassen hangt auch von der Wirtschaftlichkeit und der
Wettbewerbsfahigkeit der Rassen ab (Meuwissen, 2009). Wie das Beispiel zeigt, ist der Erhalt
der genetischen Eigenstandigkeit in besonderem MaRe abhangig davon, ob eine
Traditionsrasse eine Nische erflllt und damit auf ihre besonderen Charakteristika angewiesen
ist oder nicht. Das unterstreichen insbesondere die Ergebnisse aus Kapitel 4. Hier wird
deutlich, dass das Vorderwdlder Rind ohne Produktionsnische durch nennenswerte
Fremdrassebeitrage gepragt ist, wahrend die Einflisse auf das Hinterwélder Rind nahezu zu
vernachldssigen sind. Die Rasse wird in ihrer urspringlichen Form erhalten, obwohl es eine
Verénderung des Nutzungsschwerpunktes gegeben hat.

Lauvie et al. (2008) beschreiben in ihrer Studie unterschiedliche Einstellungen zur
Einkreuzung von fremder Genetik in Lokalrassen. Die Studie unterstreicht die Bedeutung der
Wirtschaftlichkeit und Bewertbarkeit von erhaltungsrelevanten Parametern. Ein intelligenter
Kompromiss zwischen Zuchtfortschritt und dem Erhalt der genetischen Variabilitat verlangt
nach Zusammenarbeit und Austausch der verschiedenen Akteure eines Erhaltungsprogramms.
Verschiedene Studien beschéftigen sich mit der Frage, die genetische Eigenstandigkeit von
Traditionsrassen wieder herzustellen und zu erhalten (Amador et al., 2011; Wellmann et al.,
2012). Amador et al. (2011) schlagen dazu die Minimierung der Beitrdge fremdrassiger Tiere
vor. Es wird allerdings eingerdumt, dass dieses Verfahren massiv zur Steigerung der Inzucht

beitragt. Wellmann et al. (2012) dagegen schlagen eine Weiterentwicklung der Optimum
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Contribution Selection von Meuwissen (1997) vor. Dabei sollen die Beitrdge nativer
Griundertiere maximiert, Inzucht und Migrantenbeitrage gleichzeitig restriktiert werden. Das
System kann auflerdem um die Berucksichtigung von Zuchtwerten erweitert werden, um

einen Leistungseinbruch durch die Restriktierung der Migrantenbeitrdge zu vermeiden.

Zuchtfortschritt und Wirtschaftlichkeit

Wie oben bereits erwéhnt, ist ein Erhaltungszuchtprogramm am erfolgreichsten, wenn die
Haltung der Tiere wirtschaftlich ist (Meuwissen, 2009). Die Wirtschaftlichkeit von
Erhaltungsrassen kann durch staatliche Forderung erreicht werden. Allerdings sind staatliche
Gelder langfristig nicht unerschopflich. Hinzu kommen Grenzen der Akzeptanz von
Forderaufkommen in der Gesellschaft. Daher ist es notwendig, dass Produkte aus der
Tierhaltung angemessen zum Einkommen der Landwirte beitragen. Zum einen kann dies
durch die Erzeugung und Vermarktung von rassespezifischen Produkten und Leistungen
erreicht werden. Dazu muss allerdings auch ein entsprechender Markt etabliert werden.
AuRerdem muss fur einige dieser Leistungen zundchst eine Okonomische Bewertung
durchgefiihrt werden. Beispielsweise kdnnen 6kologische und kulturelle Leistungen der
Lokalrassen bisher nicht direkt quantifiziert werden (Oldenbroek, 2007). Auf der anderen
Seite reduziert die zichterische Bearbeitung der klassischen Merkmale den Konkurrenzdruck
durch die Hochleistungsrassen.

Voraussetzung fur die Bewertung von verschiedenen Merkmalen sind mdglichst vollstandige
und langfristige Pedigree- und Leistungsdaten. In verschiedenen Studien wird auf die
Auswirkungen von mangelhafter Pedigreequalitat hingewiesen (Fernandez, 2011; Visscher et
al., 2002). Die Sicherheit der geschdtzten genetischen Parameter und damit auch der zu
erwartende Zuchtfortschritt gehen bei unvollstdndiger und falscher Pedigreeinformation
zuriick (Visscher et al., 2002).

Neben  Pedigreedaten liefert die  Teilnahme an  klassischen  Milch-  und
Fleischleistungsprifungen Informationen, die das aktuelle Leistungsniveau beschreiben und
Grundlage fur Zuchtwertschatzung und Selektion bieten. Die Deutsche Gesellschaft fir
Zuchtungskunde betont die Bedeutung einer maldvollen Selektion. Nur so kann verhindert
werden, dass der Rickstand zu den Hochleistungsrassen grofler wird. AuBerdem bietet
Selektion die Mdglichkeit, rassespezifische Eigenschaften zu erhalten (DGfZ, 2013). Dabei
sollte sich die Datenerfassung und —aufbereitung an den aktuellen Anforderungen an die
Rassen durch die jeweiligen Produktionsumwelten orientieren (Groeneveld et al., 2010).
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Die vorliegende Studie zeigt in Kapitel 3 und 4, dass der Zuchtfortschritt fiir Milch und
Fleisch beim Vorder- und Hinterwélder Rind durch die Einkreuzung von leistungsstarkeren
Rassen in nennenswertem Ausmal} beeinflusst worden ist. Ohne den Einfluss von
Fremdrassen kann kaum Leistungsentwicklung beobachtet werden. Allerdings kann es kaum
zielfuhrend sein, den aktuellen Leistungsstand der Lokalrassen durch Verdrangung der
Fremdrassenbeitrdge herabzusetzen. Dieser Sachverhalt unterstreicht den Konflikt zwischen
Zuchtfortschritt und genetischer Eigenstandigkeit. Odegard et al. (2009) schlagen in ihrer
Studie einen Kompromiss vor. Gegenstand der Untersuchungen waren die zielgerichtete
Einkreuzung von Fremdrassen und eine Rlckkreuzung der urspriinglichen Population, die den
Erhalt der positiven Merkmale beider Rassen beriicksichtigt. Ubertragen auf Lokalrassen
bedeutet das die Einkreuzung von leistungsstarkeren Produktionsrassen zur Steigerung der
Wirtschaftlichkeit von Lokalrassen. Zeitgleich sollen spezielle Eigenschaften der Lokalrasse,
wie z.B. die besondere Anpassung an die jeweiligen Standortbedingungen erhalten werden.
Odegard et al. (2009) untersuchten dazu die Mdglichkeiten der zielgerichteten Introgression,
bei der bestimmte Gene einer Rasse in eine andere Population eingebracht werden. In
Kombination mit der genomischen Selektion soll ermdglicht werden, dass erfolgreich auf die
Merkmale beider Rassen, z.B. Produktivitit und Krankheitsresistenz, selektiert werden kann.
So miusste keine synthetische Rasse erzeugt werden und bei der Ruckkreuzung der
urspringlichen Linie wirden eingekreuzte Gene nicht wieder verloren gehen. VVoraussetzung
fir die genomische Selektion ist eine umfangreiche Typisierung der Populationen. Die
Kosteneffizienz der Genotypisierung wurde in den Simulationen von Odegard et al. (2009)
nicht weiter beruicksichtigt. Es wird aber darauf verwiesen, dass die Kosten flr das Verfahren
zukinftig zuriickgehen werden. AuRerdem konnen die anfallenden Daten auch noch
anderweitig verwendet werden, wie zum Beispiel zur Uberpriifung der Elternschaft.
Weiterhin wird hervorgehoben, dass die genomische Selektion insbesondere bei Merkmalen
mit niedriger Heritabilitdt und Merkmalen, die nicht direkt am Selektionskandidaten erhoben
werden konnen, hohere Genauigkeiten liefert als die klassische Selektion. Diese Studie
unterstreicht somit, dass das zukunftige Potential von innovativen Zuchttechnologien auch fir

Lokalrassen untersucht und erortert werden muss (vgl. Kapitel 1).

Management und Organisation in Erhaltungszuchtprogrammen
Erhaltungszuchtprogramme stehen vor komplexen Herausforderungen. Wie in Kapitel 1
beschrieben, stehen die verschiedenen Zielaspekte im Konflikt zueinander. Zusatzlich werden

die einzelnen Teilaspekte unterschiedlich durch die verschiedenen Interessensvertreter
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innerhalb eines Erhaltungszuchtprogramms gewichtet (Lauvie et al.,, 2008). Diffizile
Losungsansatze aus der Wissenschaft finden haufig nur unter extremer Vereinfachung
Anwendung in der Praxis. Zusétzlich sind Datenquantitat und —qualitdt haufig mangelhaft,
was die Bewertung der aktuellen Situation und damit auch die Ableitung von angepassten
Handlungsmalnahmen erschwert (Simianer, 2005).

Die Organisation eines effizienten und rationalen Erhaltungszuchtprogramms verlangt
zunéchst nach einer klaren Zieldefinierung. Dabei sind die Bedirfnisse und Anforderungen
der einzelnen Interessensvertreter zu berticksichtigen. Das bedeutet, dass sowohl genetische
als auch soziale Aspekte berlicksichtigt werden missen (Lauvie et al., 2008). Festzuhalten
sind die Zielvorstellungen in Zuchtziel und Zuchtplanung. Das Zuchtziel sollte darauf
ausgerichtet sein, die spezifischen Charakteristika von Lokalrassen zu erhalten (DGfZ, 2013).
Daneben sollte das Zuchtziel auf die aktuelle Nutzungsrichtung und Produktionsumwelt
ausgerichtet sein (Groeneveld et al., 2010). Am Beispiel des Hinterwalder Rindes wird
deutlich, dass Nutzungsanderungen nach Anpassung der zichterischen Schwerpunkte
verlangen und das Beibehalten von ursprunglichen Nutzungsrichtungen nicht immer sinnvoll
sein muss. Lange Zeit kam das Hinterwalder Rind als Doppelnutzungsrasse mit Fokus auf
Milchproduktion zum Einsatz. Heute findet es allerdings meist in Mutterkuhhaltung zur
Pflege der Kulturlandschaft Anwendung (Sambraus, 2010). Neue Nutzungsformen kdnnen
auch die Erfassung und Bewertung neuer Merkmale bedeuten (DGfZ, 2013; Oldenbroek,
2007). Neben dem Zuchtziel sind geeignete zilichterische MaBnahmen Bestandteil von
Zuchtplanung und Zuchtpraxis. Dazu gehoren die Selektion von Elterntieren zur Erzeugung
der né&chsten Generation und geeignete Anpaarungssysteme zum Erhalt von genetischer
Variabilitat, genetischer Eigenstdndigkeit und der Verwirklichung von Zuchtfortschritt.
Neben der Vermeidung von Verwandtenpaarung, einer ausreichend hohen Zahl von
Vaterfamilien und der Rotation von Vatertieren werden in der Literatur weitere Ansatze
diskutiert (z.B. DGfZ, 2013; Simianer, 2005; Wellmann et al., 2012). Wellmann et al. (2012)
erortern die Maoglichkeiten der Optimum Contribution Selection. Wahrend die genetische
Variabilitat, die durch die urspriingliche Population erzeugt wird, maximiert wird, werden
Fremdrassenbeitrdge restriktiert. Um Leistungseinbriiche durch die Restriktion von
Fremdrassenbeitrdgen zu vermeiden, kann das Programm zusatzlich die Entwicklung der
Zuchtwerte berticksichtigen. Auch Simianer (2005) empfiehlt die Definition einer geeigneten
Zielfunktion, die gegebenenfalls unter Beriicksichtigung verschiedener Nebenbedingungen

optimiert werden soll.
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Damit solche Vorschlage zur Anwendung kommen, ist die Starkung und Information der
Zuchter ausschlaggebend. Fehlt den Landwirten die Motivation zur Tierhaltung, ist der
Lebenderhalt lokaler Rassen bedroht. Ein wichtiger Aspekt ist hierbei die Wirtschaftlichkeit
der Tierhaltung (Meuwissen, 2009). Um in der Praxis die Akzeptanz von wissenschaftlichen
Handlungsempfehlungen zu verbessern, sind in Zlichtervereinigungen finanzielle, technische
und fachliche Voraussetzungen entsprechend zu gestalten (DGfZ, 2013). Uber die Bedeutung
von genetischer Variabilitdt und genetischer Eigenstandigkeit ist angemessen zu informieren.
Fortbildungen kdnnen der Verbesserung von Produktionsbedingungen und dem Absatz und
der Fertigung von rassespezifischen Produkten und damit auch der Wirtschaftlichkeit der
Tierhaltung dienen (DGfZ, 2013; Meuwissen, 2009).

In den Empfehlungen des Fachbeirats Tiergenetischer Ressourcen (DGfZ, 2013) wird die
staatliche Mitwirkung an Erhaltungszuchtprogrammen diskutiert. Es wird darauf verwiesen,
dass die Forderung der Erhaltungszucht weiterhin notwendig bleiben wird, da das
Wirtschaften mit Lokalrassen immer weniger profitabel sein wird als mit intensiveren Rassen.
Erhaltungszuchtprogramme ausschliel}lich gesetzlich regeln zu wollen, wird abgelehnt. Dies
beeintrachtige die Motivation der Tierhalter. Die Verteilung von Geldern musse gezielter fur
die  Durchfuhrung von Erhaltungszuchtprogrammen  verwendet werden, reine
Haltungspramien zeigen nur unbefriedigenden Erfolg. Die aktive Teilnahme der Tierhalter am
jeweiligen Erhaltungszuchtprogramm sollte VVoraussetzung fir den Erhalt der Unterstltzung
sein (DGfZ, 2013). Dazu gehort insbesondere auch die Reinzucht der Lokalrassen, zum einen
um den Bestand rassespezifischer Charakteristika zu sichern, zum anderen um die genetische
Variabilitat zwischen Rassen zu erhalten (Bennewitz et al., 2008; Lauvie et al., 2008). Nach
Maoglichkeit sollen Erhaltungszuchtprogramme Uber regionale und Lé&ndergrenzen hinaus
organisiert werden. Das fordert auch Simianer (2005). Zusatzlich sollten Férdermalinahmen
uber Landergrenzen hinweg angeglichen werden. Daneben bedurfen der Schutz vor Seuchen,
aber auch die Offentlichkeitsarbeit fir die Rassen, beispielsweise tber Ausstellungen und
Vermarktung der Rassen und ihrer Produkte, der Forderung oder zumindest der staatlichen
Regulierung (DGfZ, 2013). Der letztgenannte Punkt wird auch durch Oldenbroek (2007) und
Gandini et al. (2010) hervorgehoben. Ein weiterer Aspekt ist die Forderung und
Unterstlitzung von Forschungsprojekten (DGfZ, 2013). Nur so konnen passende
Modellansédtze zur Losung der verschiedenen Zielkonflikte definiert werden. Dabei sollten
Innovationen nicht aulRer Acht gelassen werden. Dazu gehéren die Erfassung und Bewertung
von alternativen Merkmalen, aber auch die Schaffung und Erschlieung neuer Produkte und

Markte (Oldenbroek, 2007). Im zichterischen Bereich kdnnen neuartige Selektions- und
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Anpaarungsverfahren zur Verbesserung der Erhaltungszuchtprogramme beitragen. Dazu
sollten zukiinftige Maoglichkeiten zur Verwendung der genomischen Selektion erdrtert

werden.
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Allgemeine Zusammenfassung

Erhaltungszuchtprogramme stehen vor der Herausforderung eines Zielkonfliktes. Genetische
Variabilitdt und genetische Eigenstandigkeit der zu erhaltenden Rassen sollen bestehen
bleiben. Gleichzeitig gilt es einen gewissen Zuchtfortschritt zu realisieren, um die
Wettbewerbsfahigkeit der Rassen zu nicht weiter zu schwéchen. Ziel der vorliegenden Studie
war zum einen die Analyse der aktuellen Situation von baden-wirttembergischen
Traditionsrassen bezuglich der oben genannten Zielkomponenten. Weiterhin sollten
Methoden zur Konsolidierung und Weiterentwicklung dieser Rassen diskutiert werden.
Kapitel 1 beginnt mit der Erdrterung von Inhalten und Aufgaben eines Zuchtprogramms zur
Erhaltung und Weiterentwicklung lokaler Rinderrassen. Der Fortbestand und die Grole
lokaler Rinderpopulationen sind durch den Einfluss spezialisierter Hochleistungsrassen
zurlickgegangen. Erhaltungszuchtprogramme sollen den Bestand der Agrobiodiversitat, aber
auch von Tradition und Kultur herbeifuhren. Zusatzlich sollen die Rassen weiterentwickelt
werden, um deren Wettbewerbsfahigkeit nicht weiter zu schwéchen. Hé&ufig haben
Nutzungsénderungen stattgefunden, Zuchtprogramme sollten daran angepasst werden. Die
staatliche Forderung geeigneter Zuchtmethoden, die in der Lage sind, den rassenindividuell
besten Kompromiss fiir den eingangs erwéhnten Zielkonflikt zu finden, ist notwendig. Auch
wenn die Implementierung der genomischen Selektion in kleinen Populationen derzeit nicht
maoglich ist, sollten zukiinftige Mdglichkeiten und Chancen erdrtert werden. Daneben scheint
es ratsam, die Datenerfassung und -verarbeitung von rassespezifischen Leistungen und
Merkmalen zu etablieren. Charakteristika, die den Rassen das Ausfiullen einer Nische
ermoglichen, tragen zu Erhalt und Eigenstandigkeit der Rasse bei. Die Weiterentwicklung
solcher Leistungen und Merkmale verlangt nach entsprechenden Leistungsprifungen.

Es folgt die Analyse der genetischen Variabilitit der baden-wirttembergischen
Traditionsrassen Vorderwalder, Hinterwalder und Limpurger Rind. Dazu wurden in Kapitel 2
fiir jede Rasse zwei Referenzpopulationen definiert. Tiere in der Referenzpopulation mussten
bestimmte Anforderungen der Rassenzugehdrigkeit und Pedigreevollstandigkeit erfillen. Es
wurden jeweils zwei Geburtszeitrdume betrachten, um einen Vergleich tber die Zeit anstellen
zu konnen. Es kamen zensus- und pedigreebasierte Methoden zur Anwendung. Zur
Beurteilung der genetischen Variabilitdt wurde die effektive Populationsgrofie tber die
Inzucht, die Coancestry und die Varianz der FamiliengrofRe geschatzt. Zusétzlich wurden

effektive Anzahl Founder und Ancestors analysiert. Diese Werte leiten sich Uber die
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Wabhrscheinlichkeit der Genherkunft ab. Die Ergebnisse wurden unter der Berticksichtigung
der jeweiligen Zuchthistorie interpretiert. Die Vorderwélder stellen die groRte betrachtete
Population. Der Vergleich Uber die Zeit zeigt allerdings, dass das ztichterische Management
in der Rasse die Werte zur Beschreibung der genetischen Situation kaum optimieren konnte.
Mit mittlerer absoluter Populationsgréfie weildt die Hinterwélderpopulation dagegen auf ein
fir den Erhalt der genetischen Variabilitat glinstiges Zuchtmanagement hin. Die Ergebnisse
der Schatzungen sichern beiden Rassen mit einer effektiven PopulationsgréRe von tiber 100
ausreichend genetische Variabilitdt zu. Die sich im Wiederaufbau befindende Rasse der
Limpurger dagegen kann derzeit mit Werten unter 50 noch keine ausreichend groRe
genetische Variabilitat aufweisen.

Neben der genetischen Variabilitat sind genetische Eigenstandigkeit und die Realisierung von
Zuchtfortschritt die wichtigen Zielkomponenten von Erhaltungszuchtprogrammen. Im
Vergleich zu den Hochleistungsrassen hatte die zichterische Bearbeitung in Kleineren
Populationen kaum nennenswerte Bedeutung. Um Inzucht zu vermeiden und um die Leistung
der Lokalschldge zu verbessern, wurden haufig Hochleistungsrassen eingekreuzt. Kapitel 3
untersucht die phéanotypische und genetische Entwicklung der Mastleistungsmerkmale der
beiden Doppelnutzungsrassen Vorderwalder und Hinterwalder Rind. Weiterhin wurde der
Einfluss fremder Rassen auf diese Entwicklung quantifiziert und qualifiziert. Es wurden
bedeutende Fremdrassenanteile und —beitrdge ersichtlich. Wird der genetische Trend um die
Fremdrasseneinfliisse korrigiert, zeigt sich kaum noch eine Bewegung. Ohne Unterstlitzung
der Migranten konnten die beobachteten Rassen kaum Zuchtfortschritt in der Mastleistung
realisieren.

In Kapitel 4 wurde die Entwicklung der Milchleistungsmerkmale und die
Fremdrasseneinflisse auf selbige untersucht. Die Vorderwélder zeigten deutliche
Fremdrassenanteile, die auch in jungster Vergangenheit weiter stiegen. Die
Fremdrasseneffekte sind durchgehend positiv und meist hochsignifikant. Wéhrend die Rasse
Ayrshire an Bedeutung verlor, stieg der Einfluss der Rasse Montbéliard rapide an. SchlieBlich
wurde deutlich, dass der Zuchtfortschritt der Milchleistungsmerkmale deutlich durch
eingekreuzte Rassen beeinflusst wurde. Nichtsdestotrotz war auch der genetische Trend fur
die Milchleistungsmerkmale korrigiert um die Fremdrassenbeitrage fur beide Rassen positiv.
Fur die Hinterwélder konnte nur eine sehr kleine Stichprobe untersucht werden, denn nur
wenige Betriebe nehmen an der Milchleistungsprifung teil. Die Fremdrassenanteile sind
moderat ausgepragt und Uber den betrachteten Zeitraum nahezu konstant. Die Effekte der

Vorderwalder nehmen die héchsten Werte an, allerdings sind alle Fremdrasseneffekte nicht
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signifikant. Die Milchleistungsmerkmale der Hinterwalder Kiihe zeigt tiber die Zeit nur wenig

Entwicklung und die Beitrdge eingekreuzter Rassen auf selbige sind gering.
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General Summary

The challenge of a conservation breeding program is to solve a conflict of goals: genetic
variability and genetic autonomy should be maintained, and on time a certain amount of
breeding progress has to be realized to ensure the ability to compete. The aim of the present
study was to analyse the situation concerning the targets mentioned above for traditional cattle
breeds of Baden-Wirttemberg. Furthermore, methods for the consolidation and development

of these breeds should be reconsidered.

In chapter 1 the organisation of a breeding program for small cattle breeds is discussed. The
challenge of such a program is the conservation of agrobiodiversity, culture and traditions and
the progress of traditional local breeds. Number and extend of these breeds declined due to
the increasing popularity of high-yielding breeds. Additionally, some of the local breeds are
used in different branches of production compared to their original usage. Breeding programs
have to be fitted. The establishment of individual adapted breeding methods is required for a
sophisticated solution of the conflict mentioned above. Federal support is requested.
Nowadays the implementation of genomic selection is not yet practicable for small breeds.
But future opportunities should be analysed. The establishment of performance tests

concerning breed specific product and efforts is demanded to improve these characteristics.

In the following genetic variability of Vorderwald, Hinterwald and Limpurg cattle was
examined. In chapter 2 for each breed two reference populations were defined that enable to
observe the development over the years. Animals within the reference population comply with
restrictions concerning racial origin and completeness of pedigree. Effective population size
and the effective number of founders, and ancestors were estimated. The interpretation of the
results was done with regard to the history of the breeds. The absolute population size of
Vorderwald cattle is the biggest one. The number of Hinterwald cattle is intermediate;
Limpurg cattle have the smallest population size. Whereas the management of Hinterwald
cattle seemed to maintain genetic variability, the management of Vorderwald cattle was not
that target-orientated. With an effective population size greater than 100 there is enough
genetic variability within Vorderwald and Hinterwald. In contrast the values of Limpurg cattle

are too low.

Besides genetic variability, genetic autonomy and breeding progress are the targets of a
conservation breeding program. Cross-breeding was carried out to mitigate the risk of

inbreeding depression and to improve the performance of local breeds. However, breeding
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activities for local breeds were not as intensive and target oriented as for popular high
yielding breeds. While the gap between the performance of high-yielding and local breeds
increase, genetic autonomy of local breeds declined due to migrant influences. Chapter 3
examined the importance of migrant breed influences for the realization of breeding progress
of beef traits of Vorderwald and Hinterwald cattle. The results show that there is a high
amount of migrant contributions and their effects on performance are substantial for most
traits. Breeding values adjusted for the effects of the migrant breeds showed little genetic

trend for beef traits.

The subject of chapter 4 is the development of milk yield and the associated migrant
influences. Yield deviations for milk, fat, and protein content were analysed. Migrant
contributions to Vorderwald cattle were high and even rose in the latest past. All the effects of
foreign breeds were positive and in most cases highly significant. Most influential breed was
Montbéliard. The influences of migrant breeds were substantial for the development of milk
performance. However, the trend of milk yield traits for both breeds was positive even
without foreign breeds’ influences. In comparison the number of analysed Hinterwald cows
was small due to the reason that just a few Hinterwald husbandries take part at the official
milk performance recording. Migrant breed contributions were moderate and nearly constant
over the time. The most influential migrant breed was the Vorderwald cattle. The
development of milk yield shows a flat trend. Influences of migrant breeds were low. The

thesis ends with a general discussion.
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