Genomische Untersuchung

Die Selektion im Zuchtprogramm unter Zuhilfenahme der ge-
nomischen Untersuchung konzentriert sich mittlerweile aus-
schlieflich auf das Kélberalter.

Uber das wochentliche Abarbeiten der Sollkalbelisten sind wir
zeitnah an den interessanten Kilbern dran. Dennoch ist es zu-
satzlich wichtig, geborene Kilber umgehend an den zustandi-
gen Fachberater zu melden, damit sie zum nichsten Untersu-
chungstermin einbezogen werden kénnen.

In aller Regel gelingt es, oft mit erhdhtem Zeitaufwand, das
Kalb fiir den nichstméglichen Typisierungstermin zu stanzen.
An dieser Stelle gilt den verantwortlichen Beratern Michael Ho-
land, Axel Wiedenmann, Eva Espert und Hans Schwarz ein
herzliches Dankeschén fir die kollegiale Zusammenarbeit und
Absprache speziell in der hektischen Woche vor dem Einsende-
schluss. Nur so konnte gewéhrleistet werden, dass sehr oft auch
neugeborene Kilber noch beriicksichtigt werden konnten.

Typisierungskosten deutlich gesunken

In finanzieller Hinsicht konnte ein neuer Meilenstein erreicht
werden. Mit dem Oktober-Schatzlauf 2017 ist die Untersu-
chungsgebiihr von 83,- € auf 49,- € netto gesenkt worden.
Damit besteht deutlich mehr finanzieller Spielraum; einerseits
fir breitere Untersuchungen, vor allem aber fiir den Einstieg in
die Typisierung weiblicher Tiere.

Der Zuchtverband Wertingen (ibernimmt dankenswerterweise
die Finanzierung der genomischen Untersuchungen mannli-
cher Kilber fiir das Zuchtprogramm in vollem Umfang. Eine
teilweise Refinanzierung erfolgt tber die Typisierungsgebiih-
ren beim Bullenverkauf an Besamungsstation und in den Na-
tursprung.

Von der Zuchtleitung abgelehnte Kilber kénnen auf eigene
Kosten untersucht werden.

Bei den abgelehnten Kalbern handelt es sich zum einen um sol-
che, von denen schon zu viele Halbgeschwister untersucht sind
und dadurch auch vom zeitlichen Aspekt her keine Erfolgsaus-
sichten in Richtung Besamungsbulle bestehen. Andererseits sind
es Kalber, die entweder im Pedigree zu knappe Werte aufweisen
oder deren Mtter in Leistung und Exterieur nicht geniigen.

Typisierung ménnlicher Kalber

Aus den Schatzlaufen im Berichtszeitraum (Ergebnisse Oktober
2016 bis September 2017) (iber den Zuchtverband Wertingen
liegen insgesamt 830 genomische Ergebnisse (Vorjahr 690) vor.
Sie setzen sich zusammen aus (in Klammern Vorjahreswerte):
466 mannliche Tiere im Zuchtprogramm (476)

77 mannliche Tiere, eigentypisiert vom Ziichter (63)

46 mannliche Tiere, typisiert im Rahmen von Anpaarungspro-
grammen (39)

241 weibliche Tiere (112)

Die deutlich gestiegene Gesamtzahl ist also vorwiegend durch
die Zunahme der Typisierungen bei weiblichen Tieren bedingt.

Die 466 mdnnlichen Zuchtprogramm-Tiere hatten 117 ver-
schiedene Viter; am hiufigsten vertreten waren: Zepter, Herz-
schlag, Hubraum, Peron, Monumental, Wattmeer, Everlast,
Wobbler, Weltass, Hambo, Vulkan, Vollgas.

Die Liste der Mutterviter umfasst 135 Namen; die haufigsten
waren: Wille, Hutera, Everest, Reumut Zauber, Manton, Wald-
brand, Manigo, Polarbir, Williams, Witam, Vanadin.

Bei den eigentypisierten bzw. tiber Anpaarungsprogramm ty-
pisierten mannlichen Kilbern dominierte als Vater Mahango,
gefolgt von Hendorf, Incredible, Monumental, Zepter, Watt-
meer, Walk, Wertvoll.

Hornlos weiter auf hohem Niveau

Die Hornloszucht ist mittlerweile fest im genomischen Zucht-
programm verankert. 96 Tiere, das entspricht 21% der 466
typisierten mannlichen Zuchtprogramm-Kélber sind natiirlich
hornlos. (Vorjahr 26%).

Mit durchschnittlichen Zuchtwerten von goZW 116 und
goMW 115 liegen sie nahezu im Gesamtschnitt und unter-
scheiden sich von der gehdrnten Genetik nur noch um 3 Punk-
te im GZW und 1 Punkt im MW.

Verantwortlich fiir dieses ,Aufholen” ist neben einigen zah-
lenméBig stark vertretenen zuchtwertstarken hornlosen geno-
mischen Jungvererbern auch die Tatsache, dass die hornlosen
Nachkommen aus hornlosen weiblichen Tieren und zuchtwert-
starken gehdrnten zahlenméaRig zugenommen haben.

goGZW  goMW

alle typisierten mannlichen Kalber 118 116
natlirlich hornlose mannliche Kilber 116 115
nicht natlrlich hornlose mdnnliche 119 116
Kalber

Typisierung weiblicher Tiere

Die Typisierung weiblicher Tiere hat aus mehreren Griinden
einen deutlichen Schub erfahren und wird zahlenmiBig in Zu-
kunft weiter deutlich zunehmen:

Der Zuchtverband Wertingen fordert die Typisierung weiblicher
Tiere mit 50%. Im Rahmen des gemeinsamen Jungrinder-ET-
Programmes werden die Typisierungskosten voll von der Besa-
mungsstation Gbernommen. Zudem wird die Kostensenkung
auf 49,-€ Zichter animieren, die genomische Untersuchung
starker in der betriebsinternen Selektionsarbeit zu nutzen.

Fir die Zuchtplanung macht es Sinn, die Jungrinder im Alter
von 8-11 Monaten zu untersuchen. Damit bleibt ausreichend
Zeit zur rechtzeitigen Selektion fiir Embryotransfer mit aktuel-
len Zuchtwerten.

Die 241 weiblichen Tiere hatten 78 verschiedene Viter; am
hdufigsten waren (zum Teil bedingt durch Untersuchungen
aus gréfReren ET-Geschwistergruppen): Zepter, Herzschlag,
Hubraum, Mahango, Raldi, Walk, Everlast, Mupfel, Pazifik. Als
Muttervdter dominierten Everest, Hutera, Reumut, Wille, Mint,
Zauber und Watt.

Vor Jahren fast verschwunden hat sich die Husar-Linie iiber
Hutera enorm verbreitet und dominiert aktuell auf der ménn-
lichen und weiblichen Seite. Im Bild Hosianna (V: Hubraum,
VV: Hutera) aus dem Zuchtbetrieb Mayer, Hiilen. Die Mutter
des Bullen ist Fabel, eine sehr langlebige Ratgeber-Tochter.



Erbfehlersituation

Die Problematik ,Erbfehler” hat sich 2017 etwas entscharft,
aber kostet letztendlich immer noch Zuchtfortschritt. 27% der
untersuchten Tiere im Zuchtprogramm (228 von 830) sind An-
lagetrager fiir einen oder mehrere Erbfehler (ohne BMS). Von
den ,kritischen Erbfehlern” TP, FH2, FH5, DW, BHZ, A und ZDL
sind 17% der untersuchten Kilber betroffen. Diese Dimensio-
nen zeigen sich auch generell im Fleckviehbereich.

Die haufigsten Anlagetrager waren von TP und FH5 mit jeweils
7% aller untersuchten Kalber betroffen, gefolgt von FH2 mit
3% und BH2 mit 2%.

FHS, TP und FH2 werden uns auch in den kommenden |ahren
noch beschaftigen, da stark eingesetzte Bullen in grofer Di-
mension als Kuhvater und Kuhgrofvéter verankert sind.

Es bleibt letztendlich nur die Variante, insgesamt noch mehr
und gezielter zu untersuchen, auch und besonders unter Ein-
bezug der Nachkommen von Anlagetragern, um hier die Bes-
ten herauszufinden.

Der Einsatz von genetisch hochinteressanten Erbfehlertragern
auf geringem zahlenmiRigen Niveau und nur auf Zuchtpro-
gramm-Tiere, um gezielt einige wenige freie Nachkommen fiir
die nichste Generation zu rekrutieren, wird in der Gezielten
Paarung in zahlenmiRig sinnvoller Dimension umgesetzt -
bleibt abzuwarten, welches Potential an freien Kélbern daraus
erwachsen wird.

Das Endergebnis: der Jungbulle am Markt

Seit Einfilhrung der genomischen Selektion gingen die Ver-
kaufszahlen von hochwertigen Jungbullen an Besamungsstati-
onen kontinuierlich zuriick. Gleichzeitig ist damit fir die Kaufer
von Natursprungbullen ein breites Angebot bester Genetik zu
moderaten Preisen verfligbar.

Im Berichtszeitraum wurden auf den Auktionen des Zuchtver-
bandes Wertingen bzw direkt ab Ziichterstall insgesamt 21 Bul-
len an Besamungsstationen uberstellt, weitere vier Bullen mit
Wertinger Genetik wurden an anderen Auktionsorten in Bayern
zum Besamungseinsatz angekauft.

Die genomische Selektion beim Fleckvieh

im Jahr 2017

Wie jedes Jahr gegen Jahresende, versucht man sich einen Uber-
blick iiber die Entwicklungen des letzten Jahres zu verschaffen.
So gilt es auch in der bayerischen Fleckviehzucht, (iber die Ent-
wicklungen in verschiedenen Bereichen des Zuchtprogrammes
zu blicken. Seit der Einfiilhrung der genomischen Selektion gilt
neben den eingestellten KB-Bullen und deren Besamungen ein
besonderes Interesse auch den genotypisierten Kandidaten.
Nach sehr moderaten Zuchtfortschritten bei den eingestellten
bayerischen Besamungsbullen der Geburtsjahrgange 2013
und 2014 wurden im Jahrgang 2015 deutlich bessere Bullen
eingestellt. Der Fortschritt dieses Jahrganges liegt im Mittel bei
4 GZW-, 2,5 MW-, 3,7 Fitness- und 4,5 Euter-Relativzuchtwert-
punkten im Vergleich zum vorherigen Jahrgang. Die Anzahl der
eingestellten Bullen ist dabei mit 322 Bullen im Vergleich zu
den vorherigen Jahrgdngen (2013: 346, 2014: 383) doch deut-
lich reduziert worden. Der Trend, Bullen mit wichtigen Erbde-
fekten von der Zucht auszuschliefen hat sich dabei weiter fort-
gesetzt und es wurden nur noch einzelne betroffene Bullen in
den aktuellsten zwei Jahrgidngen eingestellt.

Erbdefekte und Hornlosigkeit

Im letzten Jahr wurden insgesamt 10.566 Genotypisierungen
(+6 % zu Vorjahr) von bayerischen Tieren beauftragt, davon
waren 7.246 miannliche Kandidaten (+1 %). Die verdffent-
lichten Erbdefekte schrinkten dabei die Selektionsbasis im-
mer noch stark ein. Der Anteil der Kandidaten, die Trager von
mindestens einem bedeutenden Erbdefekt (DW, FH2, TP, ZDL,
FH5, A oder BH2) waren, liegt in den beiden jingsten Kan-
didatenjahrgdngen immer noch bei knapp 16 Prozent. Durch
den Einsatz von (iberwiegend ,nicht belasteten” Bullen ist der
Anteil im Vergleich zu den Vorjahren damit weiter fallend. Be-
trachtet man Kandidatengruppen aus verschiedenen Regionen
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in Bayern, so lassen sich Unterschiede erkennen, die auch auf
den teils sehr umfangreichen Einsatz von Einzelbullen in Zei-
ten, in denen die Erbdefekte noch nicht detektiert waren, zu-
riickzufiihren sind. Die dadurch eingeschrankte Selektionsbasis
fir die Stationen wird auch noch in den nachsten Jahren an-
halten. Nach wie vor ware es ratsam, hochpositive betroffene
Kandidaten fiir die gezielte Erzeugung einer nachsten Genera-
tion ohne Trigerstatus kontrolliert zu nutzen. Die Bereitschaft
von Zichtern sich hier zu beteiligen, scheint jedoch nur sehr
eingeschrankt vorhanden.

Die natiirliche Hornlosigkeit ist ein weiterer ziichterisch sehr
intensiv bearbeiteter Bereich in der bayerischen Fleckviehpo-
pulation. Der Anteil eingestellter Besamungsbullen mit einem
Hornlos-Tragerstatus liegt im Bullenjahrgang 2015 bei 17 Pro-
zent, nachdem im Jahrgang 2014 fast ein Viertel der einge-
stellten Bullen natiirlich hornlos waren. Den leichten Riickgang
bemerkt man auch bei den bisher genotypisierten Kandidaten,
geboren in 2017. Nach 24 Prozent in den 2016 geborenen
und genotypisierten Kandidaten mit hornlosem Vater liegt der
aktuelle Anteil bei rund 16 Prozent, wobei es auch hier Un-
terschiede zwischen Regionen in Bayern gibt (Zuchteinheiten:
GFN>VFR>RZS). Das Zuchtwertniveau der an den Stationen
eingestellten natiirlich hornlosen Bullen nimmt besténdig zu
und insbesondere im jiingsten Jahrgang 2015 liegt der mitt-
lere GZW um mehr als 5 Punkte Gber dem Vorjahr. Der in den
vorhergehenden Jahrgéngen beobachtete Abstand von 7 bis
9 GZW-Punkte zu den gehdrnten genomischen Jungvererbern
verringert sich somit weiter.

Jungvererber in der Besamung

Wie in den letzten Jahren schon beobachtet, nimmt der Ein-
satz von genomischen Jungvererbern bestandig zu, das gilt in



der breiten Population, sowie in der geziel-
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ten Anpaarung von potentiellen Bullenmiit- 135

tern. Trennt man hier die Besamungen nach 130

gehornten und hornlosen Bullen auf, so be-

obachtet man jedoch immer noch, dass der 125
Anteil von genomischen Jungvererbern aus

dem gehérnten Segment sich nur langsam 120

nach oben bewegt und mittlerweile bei knapp
unter 35 Prozent im Bayerndurchschnitt liegt.
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Relativwert

Das bedeutet, dass der Anteil an Besamungen
mit Bullen ohne Nachkommenprifung nach

wie vor nur wenig (iber den in der Vergangen-
heit geforderten 20-25 % Prifbullenbesamun-
gen in klassischen Nachkommenprifprogram-
men liegt.

Im Gegensatz dazu hat sich der Anteil bei na-
tirlich hornlosen Bullen seit gut 2,5 Jahren
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uber 80 Prozent eingependelt, An den gesam-
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ten Besamungen von Jungvererbern haben die
hornlosen Bullen einen Anteil von etwa 35-40
Prozent in diesem Zeitraum. Das heil’t, dass bereits jede zwei-
te bis dritte Besamung im Jungvererbersegment mit einem
natiirlich hornlosen Bullen durchgefiihrt wird. Das erhebliche
Ungleichgewicht im Einsatz der verfiigbaren Bullen hat sich
auch im letzten Besamungsjahr bei den hornlosen Bullen wie-
der manifestiert. Hier sind insbesondere die Bullen Mahango,
Incredible, Sensation und Mupfel zu nennen, die auch noch in
ihrem dritten Einsatzjahr als Jungvererber noch (zehn-)tausen-
de Besamungen gemacht haben. Auf der einen Seite handelt
es sich natiirlich um herausragende Einzelbullen, jedoch muss
hier wieder dringend auf die empfohlene Risikostreuung beim
Einsatz von genomischen Jungvererbern hingewiesen werden.
Durch den Einsatz von méglichst mehreren Vererbern kann das
Risiko deutlich gemindert werden, auf einen einzelnen Vererber
mit erst spater aufgedeckten Mangeln in Einzelmerkmalen ge-
setzt zu haben. Bei den groflen Anstrengungen im Zuchtpro-
gramm, hier laufend neue hochpositive natiirlich hornlose Bul-
len fiir die Besamung zu erzeugen, ist s nicht verstandlich, dass
einzelne Bullen Uber mehrere Einsatzjahre so viele Besamungen
(Mahango >70.000, Incredible >50.000, Sensation und Mupfel
nahe 40.000) in Bayern belegen. Hier ware ein regelmaRiger
Austausch mit jungen Vererbern deutlich zu bevorzugen, um
das angesprochene Risiko zu verringern. Hinzukommt natir-
lich auch, dass von diesen TOP-Vererbern dann auch sehr viele
Kihe im Bullenmuttersegment belegt und entsprechend auch
enorm grofte Kandidatengruppen genotypisiert werden. Die-
ses Vorgehen verschlingt einen nicht unerheblichen Teil der
Ressourcen, die im Zuchtprogramm flr die Rasse Fleckvieh in
Bayern zur Verfligung stehen.

Fazit

Als Fazit bleibt festzuhalten, dass die erzielten genetischen Fort-
schritte in der bayerischen Fleckviehpopulation nach Einfiihrung
dergenomischen Selektion generellweiter zugenommen haben.

Nach der konsequenten Einschrankung von Erbdefekttragern in
der Besamung zeigen die im letzten Jahr eingestellten Bullen
wieder deutlich héhere Zuchtwerte, und das im gehdrnten und
natiirlich hornlosen Bereich. Die genomischen Jungvererberan-
teile sind im gehdérnten Bereich immer noch zu niedrig, was sich
in den nachsten Monaten durchaus durch die deutlich besseren
eingestellten Bullen an den Besamungsstationen andern kénn-
te. Denn letztendlich ist auch die Qualitdt der angebotenen
Bullen im Jungvererber- und Nachkommengepriiften- Segment
entscheidend fir die Auswahl der Besamungsbullen auf den
Betrieben.

Ausblick

Im Bereich der Genomischen Selektion nehmen die Entwick-
lungen zum Aufbau von Kuhlernstichproben in den letzten
Monaten deutlich an Fahrt auf. So wurde im Oktober 2017 das
Projekt Braunvieh-Vision gestartet. Das Ziel dieses Projektes ist
die Stdrkung des Rasseprofiles durch die intensive Bearbeitung
von Merkmalen aus dem Bereich Gesundheit, Fitness und Vi-
talitat von Kélbern. Dies setzt voraus, dass eine umfangreiche
Datenerhebung in Praxisbetrieben eingerichtet wird und die
erfassten Tiere auch genotypisiert werden. Im Rahmen dieses
Projektes wird damit eine Kuh-Lernstichprobe aufgebaut, neue
Selektionskriterien entwickelt und eine Routine eingelbt, die
nach Projektende nahtlos fortgefiihrt werden kann. Ein thema-
tisch @hnliches Projekt ist im Herbst 2017 auch in Osterreich
fiir die Rassen Fleckvieh, Braunvieh und Holstein beschlossen
worden und auch die Verantwortlichen der Fleckviehzucht in
Bayern stehen entsprechenden Projektideen liberwiegend po-
sitiv gegenuber. Es gilt hier in den néachsten Monaten umset-
zungsfahige Konzepte und mdogliche Finanzierungsansatze zu
finden.
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