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Zusammenfassung

ie gesteigerte Nachfrage nach gesunden tierischen Produkten

bei knapper werdenden Ressourcen und zunehmendem 6ko-
nomischem und 6kologischem Druck, wird als eine der grossen
Herausforderungen fiir die Tierproduktion der nichsten Jahr-
zehnte angesehen. Tierzucht- und Genetikforschung sind auch
in der Schweiz gefordert ihren Beitrag zu leisten. Das selektive
Anpaaren von Elterntieren stellt einen entscheidenden Schritt
ganz am Anfang der Produktionskette dar. Technischer Fort-
schritt im Bereich der Genomanalyse und der Datenverarbeitung
erlaubt heute die direkte genetische Bewertung von Nutztieren
auf Basis von Markergenen. Genetische Erkenntnisse vertiefen
unser Wissen iiber die Biologie der Tiere und des Menschen, auch
im Dienste der Ernidhrungswirtschaft. Technischer Fortschritt
hat Konsequenzen: U.a. gilt es die genetische Vielfalt innerhalb
und zwischen Nutztierrassen aus Griinden der Nachhaltigkeit zu
erhalten (Zuchtfortschritt, Inzucht, Krankheitstoleranz, Erbfeh-
ler, Leistungsbereitschaft, Fruchtbarkeit, Anpassungsfihigkeit).
Der vorliegende Beitrag prisentiert aktuelle Beispiele aus dem

Bereich der Tierzuchtforschung in der Schweiz.

Tierzucht im engeren Sinne bein-
haltet die Auswahl von genetisch
tiberlegenen Elterntieren zur Er-
zeugung der Nachkommengene-
ration. In Abhéngigkeit der bio-
logischen Voraussetzungen einer
Spezies, der Erblichkeit der ge-
suchten Eigenschaften und der
Schirfe der Auslese resultiert ein
Zuchtfortschritt. Viele unter Se-
lektion stehende Merkmale sind
in unterschiedlichem Ausmass
durch die Umwelt beeinflusst.
Entsprechend kann es dauern, bis
erwiinschte Eigenschaften breit
in einer Population zur Auspré-
gung kommen.

Hintergrund

In jiingerer Zeit haben Ergebnis-
se aus der molekularen Genetik
Einzug in die praktische Nutz-
und Heimtierzucht gehalten. Was
Ende der 80er Jahre des letzten
Jahrhunderts mit der Entdeckung
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hoch polymorpher, genetischer
Markersysteme, der Entwick-
lung von Genkarten und der
Nutzung erster Gentests fiir ka-
tegorische Merkmale (u.a. Erb-
fehler, Fellfarben) seinen Anfang
nahm, ist heute im Zeitalter der
Hochdurchsatzgenotypisierung
auf Stufe Einzelnukleotidbasen-
austausch (SNP) und der Zugéing-
lichkeit ganzer Genomsequenzen
(u.a. Rind, Pferd, Huhn, Hund,
teilweise Schwein) endgiiltig den
Kinderschuhen entwachsen.

«The Bovine HapMap Consor-
tium» (2009) und «The Bovine
Genome Sequencing and Ana-
lysis Consortium» (2009) be-
richteten kiirzlich in der Fach-
zeitschrift Science iiber neueste
Erkenntnisse aus dem Rinderge-
nom. Diskutierte Themen waren
u.a. die Geschichte und die ge-
netischen Beziehungen diverser
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Rinderrassen, Trends in der ge-
netischen Diversitit (effektive
Populationsgrosse N.) sowie das
Auffinden von Chromosomenre-
gionen mit Genen, die auf quan-
titative Eigenschaften des Rindes
Einfluss nehmen (QTL; «selec-
tion sweeps» - Selektionssigna-
turen). Letztere geben Hinweise
dartiber, wo und fiir welche Ei-
genschaften Selektion in einer
Spezies oder Rasse gewirkt hat.
Wir wissen heute mehr iiber die
Anzahl und den Typus der Gene
des Rindes z.B. iiber Gene, die
mit der Milchbildung und Im-
munantwort assoziiert sind. Ne-
ben neuen Moglichkeiten fiir
die Grundlagenforschung bie-
ten die Daten auch eine wich-
tige Ressource fiir Fortschrit-
te in der Tierzucht und damit
fiir die zukiinftige Erndhrungs-
wirtschaft. Analoge Erkenntnis-
se beim Pferd, welche auch unter
Schweizer Beteiligung erarbeitet
wurden, liegen bereits vor und
sollen demnichst publiziert wer-
den (Wade ef al. 2009).

Die Verfiigbarkeit ganzer Ge-
nomsequenzen, und durch den
innerartlichen Vergleich dersel-
ben von Millionen von Poly-
morphismen (SNPs), resultierte
in einer neuen Generation von
sehr dichten Markerkarten, die
bis vor kurzem noch als utopisch
erschienen. Diese Markerdichte
verhalf der Idee der «Genomi-
schen Zuchtwertschitzung und
Selektion (GZWS)», die heu-
te in den Tierzuchtwissenschaf-
ten intensiv diskutiert wird, zum
Durchbruch (Thaller 2009). Es
ist wichtig, auch unter Schwei-
zer Bedingungen auszuloten, wie
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und wo die genannten Techniken
einzusetzen sind und welchen
Beitrag sie zur Einkommenssi-
cherung in der heimischen Tier-
produktion leisten konnen. Ers-
te Projekte laufen bereits (Rind)
oder beginnen derzeit (Pferd).

Als Folge der Fortschritte in
der Tierzucht durch den direk-
ten Zugriff auf die genetische
Information der Tiere, schirfe-
re Selektion, kiirzere Generati-
onenintervalle, gepaart mit dem
Einsatz neuester Reprodukti-
onsmethoden (z.B. Spermase-
xing), kann eine verstirkte Fi-
xierung von erwiinschten Genen
resultieren. Dies wiirde schnel-
ler als bisher zu einer Abnahme
der genetischen Variation inner-
halb der fiir die Erndhrungssi-
cherheit relevanten Nutztierpo-
pulationen fiihren. Genetische
Variation ist und bleibt jedoch
eine Grundvoraussetzung fiir
die Tierzucht zur Erzielung ei-
nes Zuchtfortschritts, zur Kon-
trolle von Erbkrankheiten und
letztlich auch fiir die Anpas-
sungsfihigkeit von Nutztierpo-
pulationen an neue Kundenbe-
diirfnisse und sich verdndernde
Umwelten. Die Frage nach der
genetischen Diversitit unserer
Nutztierrassen und deren Er-
halt gilt heute als eines der zen-
tralen Themen der Tierzucht-
forschung.

Die gezielte Auslese steht am
Anfang jeglicher spéteren Nut-
zung von Haustieren. Fiir in
der Erndhrungswirtschaft rele-
vante Eigenschaften (u.a. Pro-
duktionsmerkmale, Toleranz
beziehungsweise Resistenz ge-
geniiber Krankheiten, Frucht-
barkeit) finden sich Erblichkei-
ten im Bereich von 10-40 %.
Gewisse Merkmale erreichen
gar noch hohere Werte. Fiir die
Tierhalter und Ziichter ist es
somit wirtschaftlich bedeutend
diese ziichterisch beeinflussba-
ren, Anteile moglichst optimal
und effizient zu nutzen. Indem
die Tierzuchtforschung die Ins-

337

trumente liefert, um erwiinschte
Zuchttiere als solche zu erken-
nen,und zum Erkenntnisgewinn
iiber die genetischen Hinter-
griinde phénotypischer Variati-
on beitrégt, sichert und fordert
sie auch Arbeitsplitze und Ein-
kommen in der Praxis.

Im folgenden Beitrag mochten
wir einige ausgewihlte Studi-
en aus unseren Arbeitsgruppen
vorstellen und damit sichtbar
machen, wie vielseitig und ak-
tuell Tierzuchtforschung in der
Schweiz derzeit ist.

Populationsdaten und Ma-
nagement der Freiberger
Pferde

Der Freiberger (FM) gilt als ein-
zige verbleibende urspriingliche
Schweizer Pferderasse. Damit
fillt er als schweizerische tier-
genetische Ressource unter das
Abkommen iiber die Biodiver-
sitdt von Rio 92 (BLW 2007).
Seit dem Jahr 1998 ist das Her-
debuch geschlossen. Nach Pon-
cetetal.(2007) wird die Popula-
tion aktuell auf ca. 21°000 Tiere
mitrund 3’000 Geburten pro Jahr
geschitzt.

Seit dem Jahre 2006 werden fiir
43 Merkmale beim FM Zucht-
werte mit einem BLUP-Mehr-
merkmalstiermodell geschitzt.

Als Besonderheit sind die Zucht-
werte fiir weisse Abzeichen (De-
pigmentierungen) zu nennen
(Rieder et al. 2008). Fellfarben
sind in der Genetik Modellei-
genschaften um Vererbungsmo-
di (z.B. Epistasie), Neumutatio-
nen (Haase et al. 2007, 2009a)
wie auch physiologische Prozes-
se genau untersuchen zu kon-
nen. Fellfarben konnen monoge-
nen oder komplexen Erbgéngen
folgen. Die molekulargenetische
Erforschung der Ausprigung
weisser Abzeichen beim FM for-
derte das Zusammenspiel von
drei Genorten zutage (Haase et
al.2009b).In Rieder (2009) fin-
det sich eine Zusammenstellung
des aktuellen Kenntnisstandes
beim Pferd. Weisse Abzeichen
sind typisch fiir domestizierte
Tierarten und treten bei Wildtie-
ren nicht auf (Abb. 1). Inwiefern
weisse Abzeichen als Markerge-
ne fiir Domestikationsprozes-
se (Selektionssignaturen), ins-
besondere im Zusammenhang
mit Verhaltensverdnderungen
nutzbar sind, ist Thema laufen-
der Untersuchungen.

Die regelmissige Evaluierung
von Populationsparametern
(Tab. 1) wird empfohlen, um
Riickschliisse iiber die geneti-
sche Vielfalt einer Population
zu ziehen.

Abb. 1. Freiberger-
hengst «<Lambswool»
- Weisse Abzeichen
haben in der FM-
Population stark
zugenommen. (Foto:
Haras national suisse,
Avenches CH)
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Abb. 2. Durchschnitt-
liche Verwandtschaft
der Hengste 2008

zu den Stuten 2008
und deren Zucht-
werte Exterieurtyp.
(Horizontale graue
Linie: Zuchtwert 100
= Populationsmittel,
Vertikale graue Linie:
durchschnittliche Ver-
wandtschaft 11,8 %
zwischen den Hengs-
ten und Stuten).

Tab. 1. Populationsparameter fiir den Freiberger: effektive Populationsgrésse (N.), Generationenintervall,
durchschnittlicher Inzuchtgrad und durchschnittlicher Verwandtschaftsgrad

Populationsparameter

Gesamt- Referenz-

Population Population

Effektive Generationen- @ Inzucht- @ Verwandtschaftsgrad (%) Quellen

Populationsgrésse intervall grad (%)

(Jahre)
Pedigree ~ Marker Zwischen Innerhalb Innerhalb
-basiert -basiert Stutenund  der Hengste der Stuten
Hengsten
1471 126! Flury
2472 etal

(2009)

114,5 7,6-9,2 6,00 Poncet
etal.
(2006)

83,4-110,8 75-95 5,20 11,6 12,4 11,4 >

*Die Ergebnisse entstanden mit unterschiedlichen methodischen Ansétzen und Stichproben der FM-Population. Die

Populationsparameter der vorliegenden Untersuchung basieren auf den Pedigrees der FM-Elterntiere 2003 bis 2008. Die
N, &nderte sich in Abhangigkeit des gewéahlten Generationenintervalls. Eine Liste der fir die Auswertungen verwendeten
Programmpakete kann bei den Autoren bezogen werden.

** Aktuelle Studie in Zusammenarbeit mit Pro Specie Rara, dem Schweizer Nationalgestit und dem Freibergerzuchtverband.

" Basierend auf Mikrosatelliten

2Basierend auf SNPs, N, vor 50 Generationen

Der relativ hohe Inzuchtgrad
von 5,20 % innerhalb der akti-
ven FM-Elterntiere und eine N,
von «nur» rund 100 Tieren unter-
streichen die Notwendigkeit ei-
nes konsequenten Managements
in einer geschlossenen Populati-
on (Tabelle 1). Diese Situation
findet sich auch in anderen Ras-

senund Spezies. Flury et al. (ein-
gereicht) untersuchten kiirzlich
mittels SNP-Chip-Genotypen
Populationsparameter (N, abge-
leitet aus Marker-Kopplungsun-
gleichgewicht) beim Schweizer
Eringerrind. Eine Studie beim
Original Braunvieh ist in Vor-
bereitung.
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durchschnittliche Verwandtschaft der Hengste 2008
zu den Stuten 2008
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Ziel einer Studie in Zusam-
menarbeit mit Pro Specie Rara,
dem Schweizer Nationalgestiit
und dem Freibergerzuchtver-
band war die Verbesserung der
Uberwachung der genetischen
Vielfalt innerhalb der Freiber-
ger Population'. Gewiinscht war
ein Management-Instrument zur
Optimierung der Anpaarungsent-
scheide, welches die Verwandt-
schaft und die Zuchtwerte der
potenziellen Zuchttiere beriick-
sichtigt und optimal kombiniert.
Um einen Uberblick iiber die
aktuelle Zuchtpopulation 2008
zu gewinnen, wurden die Ver-
wandtschaft und die Zuchtwerte
der Elterntiere 2008 einander ge-
geniiber gestellt. In Abbildung 2
ist dies fiir 168 Hengste am Bei-
spiel des Merkmals Exterieurtyp
dargestellt.

'Die Studie wurde vom Bundesamt fiir Land-
wirtschaft finanziert.
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Tab. 2. Inzuchtgrad, Verwandtschaftsgrad und Zuchtwert fiir das Merkmal Exterieurtyp fiir drei Simulationen sowie die Realdaten
aus den Fohlengeburten des Jahres 2008.

Durchschnittlicher Inzuchtgrad (%)

Durchschnittliche Verwandtschaft (%)
Durchschnittlicher Zuchtwert Exterieurtyp

Situation 1 Situation 2 Situation 3 Effektiv 2008
1000 Nachkommen 1000 Nachkommen 1000 (optimale) Im 2008
aus stark zu den aus wenig zu den Nachkommen geborene
Hengsten verwandten  Hengsten verwandten aus allen verfigbaren  Nachkommen
Stuten Stuten 2667 Stuten (2671)

4,69 3,93 4,41 5,65
11,70 11,52 11,64 12,18
112,6 107,8 116,5 99,4

Die meisten Hengste mit einem
erhohten Zuchtwert Exterieurtyp
sind iiberdurchschnittlich stark
mitden Stuten verwandt und lie-
gen mehrheitlich rechts von der
grauen Linie. Fiir die FM-Sub-
population mit weniger als 2 %
Fremdblutanteil ist die Situati-
on noch ausgeprigter. Wird eine
Verbesserung des Merkmals Ex-
terieurtyp bei gleichzeitig mog-
lichst tiefem durchschnittlichem
Inzuchtanstieg angestrebt, soll-
ten Hengste im linken oberen
Quadranten bevorzugt eingesetzt
werden, diejenigen im rechten
oberen Quadranten sehr zuriick-
haltend. Zudem sollte man sie
nicht an Tochter ihrer Voll- und
Halbbriider oder an Stuten mit
gleichen Grosseltern anpaaren.

Verschiedene Programmpake-
te erlauben Modellierungen un-
ter Beriicksichtigung eines opti-
malen genetischen Beitrags der
Eltern an die Nachkommen. Si-
mulationen helfen bei der Vali-
dierung einzelner Szenarien. In
Tabelle 2 finden sich Resultate zu
drei theoretischen Situationen so-
wie die Ergebnisse der effektiven
Geburten aus dem Jahre 2008.
Fiir die einzelnen Szenarien wur-
de der maximal zuldssige Beitrag
einzelner Hengste zur néchsten
Generation variiert. Die durch-
schnittliche Verwandtschaft und
der durchschnittliche Inzucht-
grad kamen bei den Simulatio-
nen jeweils tiefer zu liegen als bei
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denreal erzeugten Nachkommen
mit Geburtsjahr 2008. Zusam-
mengefasst reduziert die geziel-
te Steuerung der Verpaarungen
einerseits die durchschnittliche
Zunahme des Verwandtschafts-
und Inzuchtgrades bei gleich-
zeitiger Steigerung des durch-
schnittlichen Zuchtwertes. Die
Arbeiten mit der Freibergerpo-
pulation sollen in néchster Zu-
kunft mittels SNP-Chip-Genoty-
pen weiter vertieft werden. Ziele
sind u.a. die Schitzung von ge-
nomischen Zuchtwerten fiir eini-
ge ausgewihlte Merkmale sowie
das Aufspiiren von Selektionssi-
gnaturen und genomweiter Epi-
stasie.

Erbfehler und Krankheiten
Gerade in der Schweiz wurden in
den letzten Jahren einige wichti-
ge Fortschritte bei der Bekdmp-
fung von Erbfehlern und Krank-
heiten gemacht. So gelang die
Identifizierung einer Erbkrank-
heit beim FM, die bei betroffe-
nen Fohlen zu einem todlichen
Leberversagen im Alter von 2-4
Monaten fiihrt (Straub et al.
2003). Hier laufen aktuell An-
strengungen, einen Gentest zur
sicheren Diagnose von Anlage-
tragern zu entwickeln. Im Be-
reich der Holstein- und Fleck-
viehzucht wurde die Mutation
fiir die bovine dilatative Kar-
diomyopathie (BDCMP) kar-

Abb. 3. Totgeborenes
Kalb mit Arachnome-
lie. Charakteristisch
sind die verldngerten,
schlittenkufenartig
deformierten Glied-
massen. Mit dem in
der Schweiz entwi-
ckelten Gentest las-
sen sich Anlagetrager
sicher identifizieren
und die Geburt betrof-
fener Kalber ver-
meiden. (Foto: Prof.
Arcangelo Gentile &
Institut fir Genetik,
Universitat Bern)
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tiert und seit kurzem wird ein
Gentest fiir diese Erkrankung an
der Universitit Bern angeboten
(Owczarek-Lipska et al. 2009).
Auch fiir die Arachnomelie beim
Braunvieh und die Pseudomyo-
tonie beim Chianina Rind ge-
lang die Kartierung und Iden-
tifikation der Mutationen und
es werden entsprechende Gen-
tests durch die Universitédt Bern
angeboten (Drogemiiller et al.
2008, 2009a; Abb. 3). Bis zur
Einfiihrung dieser Tests muss-
ten Nachkommen von bekann-
ten Anlagetrigern fiir die Zucht
gesperrt werden. Die Gentests
ermoglichen die Unterschei-
dung von tatsédchlichen Anlage-
tragern und Tieren, die frei von
den unerwiinschten Genvarian-
ten sind. Dadurch konnen viele
genetisch wertvolle Nachkom-
men von beriihmten Trigerstie-
ren wieder fiir die Zucht genutzt
werden. Dies ermdglicht einer-
seits einen grosseren Zucht-
fortschritt und tragt gleichzei-
tig zum Erhalt der genetischen
Diversitit bei. Eine Besonder-
heit in der Schweizer Rindvieh-
zucht sind spezielle Farbvari-
anten innerhalb der bekannten
Rassenpopulationen. Hier wur-
den in den letzten Jahren die
Mutationen fiir die Farbschli-
ge Bliiem/Ryf und Gurt beim
Braunvieh kartiert (Drogemiil-
ler et al. 2009b).

Esist zuerwihnen, dass ohne die
finanzielle und logistische Un-
terstiitzung durch die Zucht- und
KB-Organisationen diese For-
schung nicht moglich wére.

Ausblick

Die gesteigerte Nachfrage nach
gesunden tierischen Produkten
bei knapper werdenden Res-
sourcen und zunehmendem 6ko-
nomischem und 6kologischem
Druck, wird als eine der gro-
ssen Herausforderungen fiir die
Tierproduktion der nidchsten
Jahrzehnte angesehen. Wissen-
schaftliche und technologische
Fortschritte werden die Tierpro-
duktion und die Tierzucht wei-
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ter vorantreiben. Es ist abzuse-
hen, dass in wenigen Jahren die
vollstindigen Genomsequenzen
von wichtigen Zuchttieren zu
bezahlbaren Preisen ermittelt
werden konnen. Der verbesser-
te Zugang zur genetischen In-
formation und neue Reproduk-
tionstechnologien diirften die
traditionellen Zuchtprogram-
me nachhaltig verdndern. Da-
bei spielen zunehmend auch
rechtliche Aspekte und grosse-
re Finanzkraft eine Rolle (Pat-
entwesen — z.B. Spermasexing,
Erbfehlerdiagnostik; Rechte
auf genetisch wertvolle Tiere;
Kapitalkraft um Technologi-
en liberhaupt einzusetzen). Fiir
die langfristige Sicherung des
Zuchtfortschritts und fiir die Er-
haltung gesunder, leistungsfihi-
ger Tiere, die tolerant gegeniiber
Krankheitserregern und Um-
weltverdnderungen sind, muss
die genetische Vielfalt innerhalb
und zwischen Rassenpopulatio-
nen im Auge behalten werden.
Technische Innovationen und
deren Umsetzung in der Praxis
sind immer auch von der Akzep-
tanz in der betroffenen Ziichter-
schaft, aber auch von den End-
verbrauchern, den Konsumenten
abhingig (Konig et al. 2009).
Die Forschung, und daraus re-
sultierend der entsprechende
Wissenstransfer, sind diesbe-
ziiglich in besonderem Masse
gefordert, auch oder gerade in
der Schweiz.
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RESUME

Exemples actuels de la recherche zootechnique en Suisse

Avec la raréfaction des ressources et 1’augmentation de la
pression économique et écologique, la demande croissante
en denrées alimentaires saines d’origine animale sera consi-
dérée comme 1’un des principaux défis de la production ani-
male durant les prochaines décennies. En Suisse également,
il faudra que la recherche dans les domaines de la zootech-
nie et de la génétique apporte sa contribution. L’accouple-
ment sélectif des géniteurs représente une étape décisive tout
au début de la chaine de production. Les progres techniques
en matiere d’analyse du génome et de traitement des don-
nées nous permettent aujourd’hui de procéder a I’évaluation
génétique directe des animaux de rente sur la base de génes
marqueurs. Les connaissances dans le domaine de la généti-
que accroissent notre savoir en matiere de biologie animale et
humaine, ceci également dans le but d’assurer 1’approvision-
nement en denrées alimentaires. Le progres technique a des
conséquences: parmi celles-ci, citons la nécessité de conser-
ver la diversité génétique au sein des races d’animaux de ren-
te, et également entre elles, ceci afin d’assurer leur durabilité
(progres zootechnique, consanguinité, résistance aux mala-
dies, dégénérescence congénitale, aptitude a la performance,
fécondité, capacité d’adaptation). Ce compte-rendu présente
des exemples actuels tirés du domaine de la recherche zoo-
technique en Suisse.
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SUMMARY

Current examples from animal breeding research in
Switzerland

The increasing demand of safe and healthy animal products
coupled with a decreasing availability of resources and eco-
logical and economic pressures is considered a major chal-
lenge for animal production in the future. Research in animal
breeding and genetics is therefore warranted in Switzerland.
The selective mating of sires and dams represents a crucial
step at the beginning of the production chain. Technical ad-
vances in genome analysis and data processing facilitate the
direct evaluation of livestock animals based on marker genes.
Genetic insights promote our knowledge on the biology of
animals and humans, which is e.g. important for the food in-
dustry. The technical advances have important consequenc-
es: Among other considerations it is important to preserve the
genetic diversity of livestock breeds for sustainable animal
production (breeding gain, inbreeding, disease resistance, he-
reditary diseases, performance, fertility, adaptability). In this
report, current examples from animal breeding research in
Switzerland are presented.

Key words: advances in animal breeding research, breed di-
versity, hereditary diseases, genomic selection, Switzerland
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