
Institut für Agrar-
 

und Ernährungswissenschaften
Martin-Luther-Universität Halle-Wittenberg
Gruppe Tierzucht

H. H. Swalve

Strategien der Rinderzucht unter 
Berücksichtigung von Ressourcen-

und Umweltschutz

23. Hülsenberger Gespräche 2010
2. bis 4. Juni, Lübeck



Gliederung

 Einführung

 Zucht auf Funktionalität und Gesundheit

 Zucht für Klimaschutz

 Methodische Aspekte
 Genomische Selektion

 Schlußfolgerungen



Möglichkeiten der Zucht zur Vermeidung von Emissionen
beim Milchrind
(Wall, 2009, WDS Berlin)

 Zucht für verbesserte Effizienz des Tieres
Weniger Emissionen je kg Produkt bei höherer

Leistung

 Zucht für verbesserte Effizienz des Produktionssystems
Weniger Emissionen durch Verbesserung der 

funktionalen Merkmale, da z.B. eine Verlängerung
der Nutzungsdauer eine relative Verkleinerung der
„unproduktiven“

 
Aufzucht mit sich bringt

 Direkte Zucht für weniger Emissionen
Welche Tiere emittieren weniger?



Zuchtziele: Zukünftige Themenfelder

 Funktionale Merkmale, besonders Gesundheit



Direkte Erfassung von Erkrankungen Erfassung über Hilfsmerkmale

Feld Station Unter
Challenge Exterieurmerkmale Sonstige

Erfassung klinischer und subklinischer
Erkrankungen in kompletten Zeitgefährtengruppen

Erfassung von Merkmalen
der Prädisposition

(ohne Erkrankung des Tieres)

Leistungsprüfung für Krankheitsmerkmale

Swalve, 2007, Zkde



Grunddaten
-MLP-Standarddaten incl. Abgänge, Kalbungen, etc.

- Besamungsdaten, etc.

Betriebe mit …

Regelmäßige Erregerbe-
stimmung in der Milch

Regelmäßige Zellzahlbe-
stimmung zu fixen Zeiten

Regelmäßige Trächtigkeits-
untersuchungen nach Schema

Regelmäßiger Klauenschnitt
mit Befundserhebung

Erfassung Kalbeverlauf und
Totgeburten mit Beob. ja/nein

Exterieurklassifizierung der
ganzen Herde (in 1. Laktation)

Erfassung sämtlicher Krankheiten und Behandlungen

Physiologisch aus-
sagefähige Parameter
in der Milch

Zukünftig (wenn Chips
billig):
SNP-Tests aller Kühe

Betriebe mit …

Stufenmodell zur Erfassung von Krankheitsparametern
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Eigene Großprojekte auf diesem Themengebiet

 GENE-FL (FUGATO-Plus, BMBF)
 Rind: Befundung beim Klauenschnitt; molekularer Ansatz
 Partner u.a. FBN, Uni Gö, u.a.
 Koordination MLU Halle

 INNO-Z (BLE-Innovations-Projekt)
 Messung der Zyklusaktivität
 Automatische Lahmheitserkennung
 Partner NOG, LFAs MV + Sachsen, FBN, CAU Kiel
 Koordination MLU Halle gemeinsam mit CAU Kiel

 BHNP (BLE-Innovations-Projekt)
 Erfassung Gesundheitsmerkmale
 Zellzahl zu fixen Zeitpunkten
 Partner LKVs und Zuchtverbände in Sachsen-Anhalt

und Thüringen, VIT (Verden)
 Koordination MLU Halle



Progesteron Maßzahlen
(Berglund, 2008)

Gibt es „neue“
 

Merkmale mit „aussichtsreicher“
 

Heritabilität?
(1a)



Progesteron: Genetische Parameter
(Berglund, 2008)

Gibt es „neue“
 

Merkmale mit „aussichtsreicher“
 

Heritabilität?
(1b)





Heritabilitätsschätzung “Befunde beim Klauenschnitt“

Außerdem:
 Befall in eigener Studie ca. 65 % (alle Krankheiten)

(Swalve, Alkhoder, Pijl, 2008; IB Bull.)

Eigene Analyse

Huang 
and

Shanks

König et
al.

van der 
Waaij et 

al.
Lineares
Modell

Schwellen-
 wertmodell

1995 2005 2005

Laminitis .13 .20 .14 - -
Dermatitis 
digitalis

.07 .13 - .07 .10

Dermatitis
interdigitalis

.10 .20 .07 - .05

Weiße Linie D. .05 .10 .08 - .02
KSG .06 .17 - - -
Tylom .20 .34 - - -

Gibt es „neue“
 

Merkmale mit „aussichtsreicher“
 

Heritabilität?
(2)

Neue Analyse
FUGATO+
GENE-FL

N =
2000 Kühe

Schwellen-
 wertmodell

Laminitis .28
Dermatitis 
digitalis

.25

Dermatitis
interdigitalis

.22

Weiße Linie D. .35
KSG .02



Zuchtziele: Zukünftige Themenfelder

 Direkte und indirekte Selektion zur Vermeidung
von Emissionen





Emissionen in kg je Tonne Produkt für
verschiedene Nutztiere 2007 (Jones, 2009; WDS Berlin)

GWP = Global Warming Potential = CO2
 

-Äquivalent



Veränderung der Emissionen je Tonne Produkt 
durch züchterische Maßnahmen im Zeitraum 1988 –

 
2007

(Jones, 2009; WDS Berlin)



Züchterische Möglichkeiten zur Verringerung
der CH4

 

-Emission durch Rinder

1.
 

Steigerung der Produktivität

2.
 

Zucht auf verringerte CH4

 

-Emission je Einheit Produkt

3.
 

Zucht auf weniger Futterverbrauch bei gleicher Leistung
 Restfutteraufnahme (Residual feed intake = RFI;

Net feed efficiency = NFE)

4.
 

Kombination von 2. + 3.

Clark, H. (2009)
Animal Variation Workshop
“Livestock Breeding for Greenhouse Gas Outcomes“
Wellington, NZ, 3. –

 

5. März



Für die Bestimmung der tatsächlichen Futterverwertung sind neben
den direkten Leistungen an Milch, Milchfett, Protein und Laktose

 
auch

die Bildung von Depotfett, das Wachstum, die Nährstoffversorgung
des Kalbes, der Erhaltungsbedarf und eine genetisch beeinflußte
Resistenz gegen Stoffwechselkrankheiten zu beachten

Futterverwertung –
 

“Tatsächliche Futterverwertung“



Restfutteraufnahme (RFI)

 Moderat heritabel

 Van Arendonk, 1991: h²
 

= 0.19

 Mittlerweile auch QTL und GWA-Ergebnisse 



Ergebnis einer GWA-Studie für RFI: 27 SNP signifikant



Zusammenhang zwischen 
Genomischem Zuchtwert für RFI
und dem RFI-Phänotyp

Keine echte Validierung, da die Daten,
an denen die SNP-Effekte geschätzt wurden,
mit den Daten, an denen der Zusammen-
hang demonstriert wird, identisch sind



Donoghue, K. et al. (2009)
Animal Variation Workshop “Livestock Breeding for Greenhouse Gas Outcomes“
Wellington, NZ, 3. –

 

5. März

Zucht von Angusrindern für
Restfutterverzehr (= RFI bzw. NFI)
in Trangie, NSW, Australien
Highline
Lowline

Keine Unterschiede in
• Absetzgewicht
• Tägliche Zunahme
• Anteil Teilstücke
• Fleischqualität

(Artur und Herd, 2008)



Methanmessung bei Angus-Ochsen in Trangie, NSW



Vergleich von Ochsen mit niedrigem /hohem RFI
hinsichtlich der Methanproduktion



 Trotz der Ergebnisse wie in JAS (2007) ist der Zusammenhang
zwischen RFI und der Methanproduktion nicht sehr ausgeprägt

 Es gab aber Tiere, die wenig Methan emittierten 

 Bei Wechsel der Diät ist die Methanemission hinsichtlich der
Rangierung der Tiere evtl. nicht wiederholbar 

Hegarty, R.S. (2009)
Animal Variation Workshop “Livestock Breeding for Greenhouse Gas Outcomes“
Wellington, NZ, 3. –

 

5. März

Bisherige Ergebnisse des Trangie-Versuches



Forschung in Neuseeland zur Frage
Methanausstoß

 
durch das PGgRc:

F2-Design HOL x JER zur
- QTL-Suche (herk. / Kandidatengene)
- Genome-wide association (SNPs)

• n = 677 Tiere mit Methanmessung
• Ergebnisse:

• Methanausstoß
 

variiert
von Tier zu Tier

• Ein Teil davon ist genetisch
bedingt

• Es gibt QTL
(z.B. für Methan g /kg TS u. Tag)

• Phänotyp noch nicht akkurat
genug

• Mögliche Kandidatengene:
 Futteraufnahme
 Speichelfluß
 Pansenmotilität
 Anti-bakterielle Stoff-

wechselprodukte

Berry, S. (2009)
Animal Variation Workshop
“Livestock Breeding for Greenhouse Gas Outcomes“
Wellington, NZ, 3. –
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Ein Hinweis auf die genetische Determinierung der
gastrointestinalen Mikrobenpopulation:
Das Mikrobiom im Menschen: Ergebnis einer Zwillingsstudie



Methodische Aspekte:

Die Genomische Selektion



J.D. Watson and F.H.C.Crick,
Nature, 171, 737-738 (1953)

Struktur der DNA



CCAGGTATTGAGGACTAATTGCCG

CCAGGTATTGAGGACGAATTGCCG

Single Nucleotide Polymorphism (SNP)

 Je Individuum „möglichst viele“
 

SNP bestimmen, dabei das ganze
Genom „stichprobenmäßig“

 
abdecken

 z.B. Boviner Chip mit 50.000 SNP
 Humane Chips mit 100.000 oder 200.000 SNP

 Auch möglich: Custom-made-chips zur Untersuchung spezieller Regionen

 Preis derzeit ca. 100 bis 140 Euro je Individuum

 Technologie bekannt unter Genome-wide Association
Genome-wide Selection

 
(in der Zucht)



Grundsätzliches Vorgehen in der Genomischen Selektion

Typisierung einer initialen Stichprobe,
Abgleich von SNP gegen Phänotypen

( Schätzung der SNP-Effekte)

Verifikation der geschätzten SNP-Effekte
in einer zweiten, unabhängigen Stichprobe

(z. B. jüngere Bullengeburtsjahre, Schätzung von GZW
auf der Basis der SNP, Vergleich mit ZW von heute

aus der Nachkommenprüfung)

Erste Anwendung
der Kenntnis der SNP-Effekte zur ZWS von Tieren,

die (noch) keine Nk oder EL haben

Periodische Neuschätzung der SNP-Effekte



Auswahl von 
Bullenmüttern

1. Selektionsschritt
 Beste Haplotypen 

G-Selektierte 
Bullenmütter

Eliteanpaarungen 
mit besten Vätern 

Initiale Stichprobe
Definierte genetische Struktur
z. B. 50 Väter, je 50 Söhne, 
je 100 Töchter
 Typisierung von Vätern
 Yield Deviations = Phänotypen
 Schätzung der Haplotyp-Effekte

Bullenkälber
2. Selektionsschritt

G-Selektion
bei Geburt 

Population

Haplotypen-
Information

Unbeschränkter
Einsatz

Eckdaten des Genomischen Zuchtprogramms (1)

Schaeffer, L.R. (2006): J. Anim. Breed. Genet. 123: 218-223



Die Mächtigkeit (Power), signifikante SNPs in einer GWA-Studie zu
finden in Abhängigkeit von der Größe des Effektes (% variance explained)
und der Stichprobengröße (Visscher, Nature Genetics, 2008)



Genauigkeit der GZW auf der Basis einer Lernstichprobe
bestehend aus Bullen mit „sicher“

 
geschätzten Zuchtwerten

(n. Goddard, 2008)

 N = 15.000 reicht also!



* 1000

Genauigkeit der GZW auf der Basis einer Lernstichprobe
aus individuellen Phänotypen (n. Goddard, 2008)
bei unterschiedlicher Heritabilität

 30.000 Kühe würden reichen, h²
 

sollte aber > 0.20 sein!



Sicherheiten der direkten genomischen Werte (dGW)



 
Die mittlere berechnete Sicherheit der direkten genomischen Werte reicht 
von 70% für Leistung bis zu 50% für niedrig erbliche funktionale Merkmale

Merkmal Si. dGW

RZM 70 %

RZS 65 %

RZE 63 %

RZN 52 %

RZR 48 %

KVp 64 %

KVm 55 %

RZD 50 %

Stand: Okt. 2009 mit N = 4339 Bullen



Pressemitteilung Eurogenomics 4. März 2010



Zwischenergebnis für die Milchrinderzucht

 Lernstichprobe (Bullen) muss möglichst groß
 

sein
 Für die Rasse Holstein durch Eurogenomics erfüllt
 Dies gilt aber nur für die Standard-Merkmale

Milch, Nutzungsdauer, Exterieur, Zellzahlen,
(Fruchtbarkeit, Kalbeverlauf)

 Für neue Merkmale, welche nicht flächendeckend
erhoben werden können, braucht es neue Lernstichproben
 Testherden im Umfang von 30.000 bis 50.000 Kühen
 Für Merkmale mit h²

 
< 0.20 bleibt es schwierig

 Also neue Merkmale suchen, welche dies erfüllen!
 Die Kosten je Chip müssen allerdings sinken!



Swalve, 2008; EAAP Vilnius

Testherden unter den Bedingungen der
Genomischen Selektion?

 Grundlage der Merkmalserfassung für neue
 

Merkmale

 Grundlage für die Daten zur periodischen Neuschätzung

 Laufende Überprüfung für tatsächliche Auswirkungen
bei nur indirekt erfassten Merkmalen

 Akkurate Erfassung genetischer Defekte



Schlussfolgerungen

 Die genomische Selektion ist für die Milchrinderzucht
tatsächlich eine Revolution

 Zukünftige Lernstichproben für „neue“
 

Merkmale
werden u.U. auf der Typisierung von Kühen basieren

 Züchterische Anstrengungen zur Senkung von Emissionen
und zum Ressourcenschutz sollten beim System der
Produktion und beim Tier selbst ansetzen

 Zwar ist die Restfutteraufnahme ein wesentlicher Ansatz,
direkte Emissionsmessungen müssen aber noch verbessert
werden, um große Tierzahlen prüfen zu können
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