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Zusammenfassung

Zusammenfassung

In den letzten Jahrzehnten lag der Fokus der Tierzuchtwissenschaften vordergriindig auf der
Verbesserung von Leistungsmerkmalen, gleichwohl entwickelt sich die Tierzucht
kontinuierlich weiter. So orientiert sich die aktuelle Ausrichtung der Zuchtziele allgemein an
den gesellschaftlichen Interessen fiir mehr Tierwohl und Nachhaltigkeit. Neben den fiir die
Praxis direkt monetér bedeutenden Merkmalen, wie z.B. der Milchleistung, Milchinhaltsstoffen
(EiweiB, Fett), Mastleistung, Legeleistung etc., gewinnen in den vergangenen Jahren hdufiger
Merkmale, welche nur eine indirekte monetire Bewertung haben oder aktuell noch gar keinen
wirtschaftlich vergiiteten Wert besitzen, an Bedeutung. Hierzu zdhlen Merkmale wie das
Verhalten der Tiere, die Fleischqualitit, die Robustheit, die Resistenz gegen Erkrankungen oder
Hilfsmerkmale wie die somatische Zellzahl, Milchketonkorper (B-Hydroxybutyrat, Aceton)
oder Milchfettsduren als Indikatoren fiir (Stoffwechsel-) Erkrankungen. Durch die
Identifikation und Etablierung neuer Merkmale versucht die Tierzuchtwissenschaft ihren
Beitrag fiir eine zukunftsfihige Landwirtschaft zu generieren. In der praktischen Zuchtarbeit
sind aber vor allem die ausgewiesenen Zuchtwerte sowie deren Sicherheiten/Genauigkeiten fiir
eine erfolgreiche Zucht entscheidend. Je frither der/dem Landwirt:in Zuchtwerte mit
entsprechenden Sicherheiten/Genauigkeiten zur Verfiigung stehen, desto effizienter kann sie/er
Selektionsentscheidungen treffen. Innerhalb grofer Populationen hat sich die genomische
Selektion auf der Basis groer Lernstichproben mittlerweile etabliert, wodurch Zuchtwerte
zwar anfanglich mit maBigen Sicherheiten/Genauigkeiten, aber sehr frith zur Verfiigung stehen.
Bedrohte Rassen bzw. kleine Populationen stehen hierbei vor einem Problem, da die
Populationsstruktur meist nicht die notwendige Grofle fiir die Lernstichprobe hergibt. Des
Weiteren ist der finanzielle Aufwand der Genotypisierung meist recht grof3. Speziell diese
kleinen und z.T. bedrohten Rassen bilden jedoch das lebende genetische Back-up fiir die
Tierzuchtwissenschaften, um in hochspezialisierte Rassen zukiinftig neue Eigenschaften
einkreuzen zu kénnen und so den Marktanforderungen Geniige zu tun.

Das Ziel der vorliegenden Arbeit besteht darin fiir kleinstrukturierte Populationen, speziell
bedrohte Rassen, die klassische pedigree-basierte Zuchtwertschitzung so zu optimieren, dass
hohere Sicherheiten/Genauigkeiten fiir die Zuchtpraxis generiert werden und eine Rangierung
von Genotypen innerhalb von Produktionssystemen (= Betriebstypen) ermdglicht wird.
Hierfiir wurden zunidchst 30 rinderhaltende Betriebe mit Deutschen Schwarzbunten
Niederungsrindern (DSN) bzw. Holstein Friesian (HF) sowie 45 schweinehaltende Betriebe mit

Bunten Bentheimer Schweinen (BB) anhand von sozio-okologischen Kriterien charakterisiert.
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Zusammenfassung

Basierend auf der Annahme, dass die phédnotypische Leistung von Tieren durch Umwelt- und
Betriebsfaktoren dhnlich wirtschaftender Betriebe in einem dhnlichen Umfang beeinflusst
werden, werden verschiedene clusteranalytische Verfahren (agglomerative hierarchische
Clusterung, Partitionierung um Medoiden, Fuzzy-Clusterung und Clusterung von Variablen
kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung) zur Identifikation von
Ahnlichkeiten angewendet. Ziel ist es Betriebe mit vergleichbaren Eigenschaften innerhalb von
Betriebstypen zu gruppieren. Sowohl in der Rinder- als auch der Schweinepopulation zeichnet
sich die Clusterung von Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen
Clusterung (CoVAHC) basierend auf der Silhouettenweite (= Evaluationskriterium) als die
beste Methode zur Einteilung von Betriecben in Betriebstypen aus. Innerhalb des
Rinderdatensatzes konnen vier Betriebstypen und im Schweinedatensatz drei Betriebstypen als
Optimum identifiziert werden. Anhand der erfassten Merkmale lassen sich die Rinder-
Betriebstypen differenzieren als ,,mittlere DSN-Betriebe mit dem Fokus auf Milchproduktion®,
»kleine DSN-Betriebe mit geringer Intensitit”, , Intensiv wirtschaftende DSN-Grof3betriebe*
und ,,spezialisierte HF-Betriebe“. Der Fokus bei der Charakterisierung der schweinehaltenden
Betriebe liegt vor allem auf deren Zuchtbestrebungen sowie dem Vermarktungspotential.
Entsprechend konnen die Betriebstypen beschrieben werden als Betriebstypen mit geringer,
mittlerer und hoher Zuchtaktivitit bzw. mit geringem, mittlerem und hohem
Vermarktungspotential. Die erfassten Produktions- und Fruchtbarkeitsmerkmale, die
Gesundheitsindikatoren und die Fleisch- und Schlachtkorperqualititsmerkmale zeigen
tberwiegend hochsignifikante Unterschiede zwischen den einzelnen Betriebstypen der
jeweiligen Spezies. Dies untermauert, dass eine Gruppierung der Betriebe in Betriebstypen
sinnvoll sein kann.

Verglichen mit den separaten rassespezifischen Rechenldufen, koénnen innerhalb der
Rinderpopulation durch die Verwendung eines gemeinsamen Datensatzes (DSN und HF) unter
Berticksichtigung eines Rasseneffektes in der Modellierung eineinhalb- bis dreifach hohere
Sicherheiten sowie hohere Anpassungsgiiten der Modellierung generiert werden.

Die unterschiedlichen Definitionen der Zeitgefihrtengruppen (Betrieb, Betriebstyp,
Kombinations- oder Nestungsvarianten aus beiden, sowie Kombination mit Testtag oder
Testmonat) im Rinderdatensatz zeigen einen deutlichen Vorteil der Bildung von
Zeitgefihrtengruppen mittels Betriebstyp als Einzeleffekt in Kombination mit dem Testtag oder
dem Testmonat. Insgesamt konnten so die hochsten Sicherheiten sowie Anpassungsgiiten
erzielt werden. Der Unterschied zwischen den beiden Kombinationseffekten Testtag bzw.

Testmonat fiihrt lediglich zu geringfiigigen Unterschieden in den Evaluationskriterien.
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Zusammenfassung

Die Berechnung der genetisch-statistischen Parameter (Varianzkomponenten, Heritabilitdten
sowie Zuchtwerte und deren Sicherheiten/Genauigkeiten) zeigen grundsitzlich eine
Uberlegenheit bei der Verwendung von Betriebstypen anstelle des Betriebseffekts in der
Modellierung. So kénnen bei den klassischen Merkmalen Steigerungen der Heritabilitit bis zu
16 % (Proteinmenge; Testtag) bzw. 17 % (Proteinmenge; Testmonat) in der Rinderpopulation
und bis zu 11 % (Leitfahigkeit) bzw. bei den in vivo erfassten Fleischqualitdtsmerkmalen von
bis zu 17 % gegeniiber dem Modell mit Betriebseffekt in der Schweinepopulation ermittelt
werden. Auch die Sicherheiten/Genauigkeiten der geschitzten Zuchtwerte konnen z.T. deutlich
gesteigert werden. So sind flir die Produktionsmerkmale Milch- und Proteinmenge
Steigerungen der Sicherheiten zwischen 3,9 % (tdgliche Milchmenge in der Gesamtpopulation
unter Berticksichtigung des Testtages) und 9,8 % (tdgliche Proteinmenge in der
Bullenpopulation unter Berticksichtigung des Testmonats) bzw. in der Schweinepopulation
merkmalsabhingig Steigerungen der Genauigkeiten von deutlich tiber 10 % bis zu 39 %
(in vivo erfasster Riickenspeckdicke innerhalb der Eberpopulation) zu verzeichnen. Zwar
konnen zT. auch bei den funktionalen Merkmalen Erblichkeiten bzw.
Sicherheiten/Genauigkeiten durch Verwendung der Betriebstypen verbessert werden,
allerdings auf einem deutlich geringeren Niveau. Hierbei wirkt sich der geringe Datenumfang,
die Beurteilungshiufigkeit sowie eine woméglich ungiinstige Datenstruktur/-verteilung bei den
Merkmalen Body-Condition-Score, Sauberkeit-Euter, Lahmheit, Methanaussto3 (Rind) bzw.
Verhalten, Fundament und Exterieur (Schwein) negativ auf die Schétzparameter aus.
Nichtsdestotrotz kénnen auch hier Steigerungen der Sicherheiten bis zu 2,4 % (Rind: lineare
Modellierung, Sauberkeit-Euter, Testmonat, Gesamtpopulation) bzw. Steigerungen der
Genauigkeiten bis zu 22,3 % (Schwein: lineare Modellierung, Fundament, Eberpopulation)
erzielt werden. Allerdings kommt es durch den Betriebstypeneffekt auch bei einigen
Merkmalen zu einer Verschlechterung genetischer Parameter, wie z.B. innerhalb des
Rinderdatensatzes fiir das Merkmal Body-Condition-Score in Hohe von -0,6 % (lineare
Modellierung, Testmonat) bzw. im Schweinedatensatz fiir das Merkmal Exterieur von -9,5 %
(logistische Modellierung, Eberpopulation).

Innerhalb der Rinderpopulation ist zu erkennen, dass insbesondere, wenn wenig
Tochterinformationen (< 15 Nachkommenleistungen) zur  Verfiigung stehen, der
Betriebstypeneffekt deutliche Zunahmen der Sicherheiten erméglicht (Milchmenge: bis 9,7 %
(Testtag) bzw. bis 11,2 % (Testmonat)). Hingegen bewirkt die Beriicksichtigung des
Testmonats  gegeniiber dem  Testtag lediglich geringfiigige  Steigerungen  der

Zuchtwertsicherheiten.
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Zusammenfassung

In den Voriiberlegungen zu dieser Arbeit wurde dahingehend argumentiert, dass die
Verwendung von Betriebstypen in den genetisch-statistischen Modellierungen zu einer
Reduktion der Restvarianz fiihrt, jedoch kam es vielmehr zu einer Steigerung der additiv-
genetischen Varianz. Anhand der Analyse der Populationsstruktur kann gezeigt werden, dass
es durch die Nutzung der Betriebstypen grundsitzlich zu einer Erhohung der Zahl der
eingesetzten Bullen/Eber innerhalb der Betriebstypen gegeniiber der einzelbetrieblichen
Betrachtung kommt. Zudem erhoht reduziert sich der Anteil von Bullen/Ebern mit
Nachkommeninformationen gegeniiber den Bullen/Ebern im Pedigree, bei denen diese fehlen.
Des Weiteren verringern sich die iiber die Betriebstypen gemittelten Inzucht- bzw.
Verwandtschaftskoeffizienten gegeniiber denen in Einzelbetrieben. Folglich bedingt der
Betriebstypeneffekt eine gleichmiBigere Verteilung der Vatertiere, was letztlich zu einer
hoheren Schitzgenauigkeit fiihrt.

Die ermittelten Genotyp-Umwelt-Interaktionen sowohl in der Rinder- als auch der
Schweinepopulation zeigen deutlich, dass nicht jedes Tier an die jeweiligen Betriebstypen
optimal angepasst ist. Dies bestitigt sich auch in den Rangierungsunterschieden der
Topvererber. Hierbei zeigen sich basierend auf der Hohe der ermittelten Zuchtwerte z.T.
erhebliche Platzverschiebungen der Vatertiere.

Mit der vorliegenden Untersuchung kann gezeigt werden, dass Modellierungen mittels
Betriebstypen-Effekt denen mit Betriebseffekt sowohl in den kleinen Populationen (DSN und
BB) als auch in groen Populationen (HF) in nahezu allen untersuchten Merkmalen tiberlegen

sind.
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Summary

Summary

In recent decades, animal breeding science has focused primarily on improving performance
traits, but animal breeding is continuously evolving. Thus, the current focus of breeding goals
is generally oriented towards social interests for more animal welfare and sustainability. In
addition to traits that are of direct monetary importance for practice, such as milk yield, milk
ingredients (protein, fat), fattening performance, laying performance, and so on, traits that only
have an indirect monetary evaluation or currently have no economically remunerated value at
all have increasingly played a role in recent years. These include traits such as meat quality,
animal behaviour, robustness, resistance to diseases or auxiliary traits such as somatic-cell-
count, milk ketone bodies (B-hydroxybutyrate, acetone) or milk fatty acids as indicators of
(metabolic) diseases. By identifying and establishing new traits, animal breeding science tries
to contribute to sustainable agriculture. In practical breeding work, however, the estimated
breeding values and their reliability/accuracy are decisive for successful breeding. The earlier
the farmers have access to breeding values with appropriate reliabilities/accuracies, the more
efficiently they can make selection decisions. Within large populations, genomic selection
based on large training samples is now well established, providing breeding values, although
initially with moderate reliabilities/accuracies, at a very early stage.

Endangered breeds or small populations face a problem here, since the population structure
usually does not provide the necessary size for the training sample. Furthermore, the financial
effort for genotyping is usually quite high. However, especially these small and partly
endangered breeds are the living genetic back up for animal breeding sciences, in order to be
able to cross new traits into highly specialized breeds in the future and thus meet market
requirements.

The aim of the present work is to optimize the classical pedigree-based breeding value
estimation for small-structured populations, especially endangered breeds, in such a way that
higher reliabilities/accuracies are generated for breeding practice and a ranking of genotypes
within production systems (= farm types) is enabled.

For this purpose, 30 cattle farms with “Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind” (DSN) or
“Holstein Friesian” (HF) and 45 pig farms with “Bunte Bentheimer” pigs (BB) were first
characterized based on socio-ecological criteria. Based on the assumption that phenotypic
performance of animals is influenced by environmental and management factors of similar
farms at a similar level, different cluster methods (agglomerative hierarchical clustering,
partitioning around medoids, fuzzy clustering and clustering of variables combined with

agglomerative hierarchical clustering) are used to identify similarities. The goal is to group
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farms with similar characteristics within farm types. In both the cattle and pig populations,
clustering of variables combined with agglomerative hierarchical clustering (CoVAHC) based
on silhouette width (= evaluation criterion) proves to be the best method for grouping farms
into farm types. Four farm types can be identified as optimal in the cattle dataset and three farm
types in the pig dataset. Based on the recorded characteristics, the cattle farm types can be
differentiated as “medium DSN farms with a focus on milk production”, “small DSN farms
with low intensity”, “large intensive DSN farms” and “specialized HF farms”. The focus of
characterization of the pig farms is mainly on their breeding activities as well as their marketing
potential. Accordingly, the farm types can be described as farm types with low, medium and
high breeding activity or with low, medium and high marketing potential. The recorded
production and fertility traits. Health indicators, and meat and carcass quality traits,
respectively, show predominantly highly significant differences between the individual farm
types of the respective species, which underlines that the grouping of farms into farm types is
reasonable.

Within the cattle population, the use of a common data set (DSN and HF), taking into account
a breed effect in the modelling, can generate 1,5 to 3,0 times higher reliabilities as well as higher
goodness of fit of the modelling, compared to separate breed-specific calculations.

The different definitions of the contemporary groups (farm, farm type, combination or nesting
variants of both, as well as combination with test day or test month) in the cattle data set show
a clear advantage of the formation of contemporary groups by means of farm type as a single
effect in combination with the test day or the test month, resulting in the highest overall
reliabilities as well as goodness of fit. The difference between the two combination effects test
day or test month leads only to minor differences in the evaluation criteria.

The calculation of the genetic parameters (variance components, heritabilities as well as
breeding values and their reliabilities/accuracies) basically show a superiority when using farm
types instead of the farm effect in the modelling. Thus, increases in heritability of up to 16 %
(protein quantity; test day) and 17 % (protein quantity; test month) in the cattle population and
up to 11 % (conductivity) for the classical traits and up to 17 % for the meat quality traits
recorded in vivo in pigs can be observed compared to the model with farm effect. The
reliabilities/accuracies of the estimated breeding values can also be increased considerably in
most cases. Thus, for the production traits milk and protein yield, increases in reliabilities
between 3,9 % (daily milk yield in the total population, combining farm type with test day) and
9,8 % (daily protein yield in the bull population taking into account the test month) were

achieved. In the pig population, depending on the trait, increases in accuracies of noticeably
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more than 10 % up to 39 % (back fat percentage recorded in vivo within the boar population)
can be reported. Although heritabilities and reliabilities/accuracies for the functional traits can
also be partially improved by using the farm types, they are at a considerably lower level. Here,
the small size of the dataset, the low assessment frequency and the lack of data
structure/distribution for the traits body condition score, cleanliness udder, lameness, methane
emission (cattle) and behaviour, fundament and exterior (pigs) have a negative effect on the
estimated parameters. Nevertheless, increases in reliability of up to 2,4 % (linear modelling,
cleanliness udder, test month) and increases in accuracy of up to 22,3 % (linear modelling,
fundament, boar population) can be achieved. However, the farm type effect also leads to a
decrease of genetic parameters for some traits, e.g. within the cattle data set for the trait body
condition score in the amount of -0,6 % (linear modelling, test month) or in the pig data set for
the trait exterior of -9,5 % (logistic modelling, boar population).

Within the cattle population, it can be seen that especially when only few daughter information
(< 15 progeny performances) is available, the farm type effect allows significant increases in
reliabilities (milk quantity: up to 9,7 % (test day) and up to 11,2 % (test month)). In contrast,
the consideration of test month compared to test day causes only slight increases in breeding
value reliabilities.

In the preliminary reflections of this work it was argued that the use of farm types in the genetic-
statistical modelling leads to a reduction of residual variance, but there was rather an increase
of additive-genetic variance. Based on the analysis of the population structure, it can be shown
that the use of farm types basically leads to an increase in the number of bulls/boars used within
farm types compared to single farm analysis. Also, the number of bulls/boars with compared to
bulls/boars without progeny information is increased. Furthermore, the inbreeding and
relationship coefficients being averaged over the farm types are lower compared to those in
individual farms. Consequently, the farm type effect causes a more even distribution of sires,
which ultimately leads to a higher estimation accuracy.

The identified genotype-environment interactions in both the cattle and pig populations clearly
show that not every animal is optimally adapted to the respective farm types. This is also
confirmed in the ranking differences of the top sires. Here, based on the level of the determined

breeding values, there are sometimes considerable shifts in the ranking of the sires.

In summary, modeling using farm type effect is superior to modeling using the farm effect in
both the small populations (DSN and BB) and large populations (HF) in almost all

characteristics studied.
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1. Einleitung

1. Einleitung

Die moderne Tierzucht nach dem Ende des 2. Weltkrieges war in Europa eine enorme
Erfolgsgeschichte. Innerhalb weniger Jahrzehnte ermoglichte die intensive Zuchtarbeit aller
beteiligter Organisationen die Entwicklung hochspezialisierter Rassen. Allerdings wird das
hohe Leistungspotential angesichts einer soliden Lebensmittelversorgung mittlerweile
durchaus kritisch betrachtet. Das grundlegende Ziel der Tierzucht ist es diese gesellschaftlichen
Bediirfnisse zu erkennen, aber auch die wirtschaftlichen Aspekte der Betriebe kontinuierlich zu
hinterfragen und durch gezielte Zuchtentscheidungen mdoglichst frithzeitig auf zukiinftige
Anforderungen zu reagieren. Entsprechend wird der Gesamtzuchtwert durch die Gewichtung
der einzelnen Teilzuchtwerte stetig angepasst. Gleichzeitig werden regelméfig neue Merkmale
etabliert. So spielen in den letzten Jahren vor allem Tierwohlaspekte sowie die
Umweltwirkungen  der  Tierhaltung  eine  wichtige  Rolle.  Merkmale  wie
Gesundheit/Krankheitsresistenz, Verhalten (z.B. Miitterlichkeit, Tier-Mensch-Beziehung) oder
die Emission von Schadelementen (z.B. Methan, Stickstoff, Phosphor) stehen mittlerweile im
Fokus der Tierzuchtwissenschaften.

Voraussetzung fiir eine ziichterische Neu- oder Umorientierung innerhalb einer Rasse ist die
genetische Veranlagung sowie die genetische Vielfalt innerhalb des betreffenden Merkmals.
Vor allem hochspezialisierte Rassen haben, aufgrund intensiver Selektion hiufig einen eher
begrenzten Genpool, bei dem mitunter Eigenschaften, welche zukiinftig interessant sein
konnten, verloren gegangen sind. Hingegen zeichnen sich weniger intensiv genutzte, z.T. sogar
bedrohte Rassen, i.d.R. durch eine grole genetische Variabilitit und spezielle
standortangepasste Eigenschaften aus. Héiufig in kleinstrukturierten Betrieben aus
Traditionsgriinden gehalten, haben die Rassen oft einen Liebhaberstatus. Trotz dessen besteht
ein wirtschaftliches Interesse der Betriebe. Durch eine bedachte Zuchtarbeit innerhalb solcher
Populationen wird versucht, den Genpool fiir zukiinftige Zuchtstrategie zu erhalten und
gleichzeitig eine Erhaltung durch eine wirtschaftliche Nutzung zu realisieren.

Das Ziel dieser Arbeit ist die Entwicklung und Implementierung von optimierten
Zuchtwertschidtzverfahren, die eine Rangierung der Selektionskandidaten nach Zuchtwerten
innerhalb von Betriebstypen ermdglichen, wobei der Betriebstyp als eine Charakterisierung von
Produktionsumwelten nach sozio-6kologischen Kriterien verstanden werden kann. Diese
Schitzverfahren sollen dazu beitragen, die Sicherheiten/Genauigkeiten der Zuchtwertschitzung
zu erhohen. Die Verfiigbarkeit von sicher geschétzten und an die jeweiligen Betriebstypen
angepassten Zuchtwerte sollen letztendlich dazu dienen, die Selektionsentscheidungen fiir

Tiere in heterogenen und/oder kleinbduerlichen Betriebsstrukturen zu erleichtern.
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Die nachfolgenden Ausfiihrungen sollen die grundlegenden Ideen und Ansétze dieser Arbeit
vermitteln. Hierzu soll zunéchst die Bedeutung bedrohter Rassen flir die Entwicklung der
landwirtschaftlichen Nutztierhaltung herausgearbeitet werden. Weiter wird ein allgemeiner
Uberblick zur Zuchtwertschéitzung und den Besonderheiten in kleinstrukturierten Populationen
gegeben sowie die Beriicksichtigung des Betriebseffektes bzw. der Zeitgefahrtengruppe in der
Zuchtwertschdtzung erortert. Auch soll ein kurzer Einblick in die Anwendung multivariater
Analysen in der Tierzucht erfolgen. AbschlieBend werden die in dieser Arbeit analysierten

Beispielrassen und Merkmale beschrieben.

2.1 Bedeutung bedrohter Rassen

Der Zustandsreport der tiergenetischen Ressourcen (,,The State of the World’s Animal Genetic
Resources®) der Erndhrungs- und Landwirtschaftsorganisation der Vereinten Nationen (engl.:
Food and Agriculture Organization of the United Nations (FAO)) zeigt, dass von den weltweit
ca. 50.000 bekannten Sdugetier- und Vogelarten lediglich ca. 40 Arten durch
Domestikationsprozesse und ziichterische Bearbeitung die heutige Landwirtschaft prigen
(FAO, 2007). Bedingt durch die kontrollierte Haltung und Zucht haben sich innerhalb dieser
Spezies durch Selektionsdruck, Umweltfaktoren und menschliche Eingriffe unterschiedliche
Rassen (oder geographisch definierte Populationen) sowie innerhalb dieser unterschiedliche
Stamme/Linien entwickelt (Barker, 1994; Long, 2008), wobei anzumerken ist, dass der Begriff
»Rasse” nicht eindeutig definiert ist. Insbesondere in Entwicklungs- und Schwellenldndern
existieren Stdmme oder geografisch getrennte Populationen, welche verschiedene
Rassebezeichnungen besitzen, die phénotypisch allerdings keine Unterschiede aufweisen bzw.
existieren phédnotypisch unterschiedlichen Tiere, welche in verschiedenen Regionen die gleiche
Rassebezeichnung tragen. Der Rassebegriff in Industrielindern hingegen ist meist klarer
definiert. So teilen Tiere einer Rasse bestimmte morphologische Merkmale, welche sie deutlich
von anderen unterscheidbar machen und es existieren im Regelfall formale Organisationen,
welche die Rasse regional/national/international betreuen sowie deren Entwicklung gestalten
(Barker, 1994). Die iiber Jahrtausende differenzierte (regionale) Nutzung derselben Spezies hat
letztlich zur Bildung differenzierter Rassen und damit zu einer Nettosteigerung der genetischen
Vielfalt gefiihrt. Durch die Fokussierung auf bestimmte Rassen mit besonders gewiinschten
Produktionseignungen und iiberregionaler, teils weltweiter Bedeutung, kam es in den letzten
100 Jahren zu einer Verdrangung regional angepasster, aber weniger produktiver Rassen (Long,

2008). Insbesondere durch die Einfithrung der kiinstlichen Besamung sowie der genomischen
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Selektion beschleunigte sich der Zuchtfortschritt produktiver Rassen enorm, mit dem Resultat
eines rasanten Anstiegs der Produktionsdifferenzen zwischen regional angepassten und
iiberregionalen (Hochleistungs-) Rassen (Hartwig und Bennewitz, 2014; Kohl und Herold,
2017). Harder et al. (2004) zeigten bspw., dass es zu einer drastischen Gewinnreduktion
(abhéngig von der Ausgestaltung des Zuchtprogramms) in 6kologischen Zuchtprogrammen von
Rindern kommt, wenn der Anteil der kiinstlichen Besamung unter 50 % sinkt. Peltoniemi et al.
(2019)  untersuchten  das  Reproduktionsmanagement sowie die  verwendeten
biotechnologischen Verfahren in européischen Sauenbetrieben und stellten eine Verdopplung
der WurfgroBen (allerdings kombiniert mit einer Reduktion der Geburtsgewichte und
Kolostrumaufnahme pro Ferkel) bei den europidischen Hausschweinerassen innerhalb der
letzten 20 Jahre fest und gleichzeitig einen deutlichen Fortschritt bei der Kryokonservierung
von Sperma, Eizellen und Embryonen. Dies interpretierten sie als ermutigende Grundlage fiir
die Weiterentwicklung der Zucht, des Embryonentransfers sowie des Handels mit
Schweineeizellen und -embryonen.

Infolgedessen starben bzw. sterben weniger produktive Rassen aus, was in einem stetigen
Verlust an genetischer Variabilitit resultiert (Long, 2008; FAO, 2015). Nach den
Zustandsberichten der FAO (2007, 2015) sind insbesondere Rassen in Regionen mit einer
hochspezialisierten Nutztierhaltung gefdhrdet. Hierzu z&hlen vor allem Europa und die
Kaukasus-Region, wo im Jahr 2007 28 % der Saugetier- und 49 % der Gefliigelrassen bzw. im
Jahr 2015 31 % der Saugetier- und 35 % der Gefliigelrassen als gefdhrdet beschrieben wurden.
Ahnliche Verhiltnisse werden auch fiir Nordamerika beschrieben, wo 2007 20 % der Saugetier-
und sogar 79 % der Gefliigelrassen bzw. 2015 16 % der Sdugetier- und 35 % der Gefliigelrassen
als gefdhrdet deklariert wurden. In absoluten Zahlen sind insbesondere in Europa und der
Kaukasus-Region Rassen vom Aussterben bedroht (FAO, 2007, 2015). Im Jahr 2007 waren von
den registrierten 2.228 Sdugetierrassen 624 bzw. 481 der 976 registrierten Gefliigelrassen und
2015 850 der 2.738 Saugetier- sowie 492 der 1.403 Geflugelrassen gefidhrdet bis stark
gefdhrdet. Grundlegend verfolgen ziichterische Maflnahmen das Ziel zukiinftigen
Anforderungen eines Marktes gerecht zu werden. Diese Anforderungen allerdings sind nicht
nur von wirtschaftlichen Interessen, sondern auch stark von der gesellschaftlichen Entwicklung
und politischen Entscheidungen beeinflusst, sodass jeglicher Verlust an genetischer Vielfalt
negativ zu bewerten ist (Merks et al., 2012; Biermann, 2015). Mit dem genetischen Verlust
konnen grundsidtzlich auch Merkmale verloren gehen, welche aktuell unbekannt bzw.
ziichterisch unbedeutend sind (Biermann, 2015), dies kann eine zukiinftige Reaktion auf

Marktanforderungen deutlich erschweren (Barker, 1994). Schulze (1956) beschreibt
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beispielsweise einen Wandel der Schweinezucht in Deutschland in den 1950er Jahren, als
Resultat einer positiven gesamtgesellschaftlichen Lohnentwicklung, in dessen Folge es zu einer
hoheren Nachfrage von Fleisch mit einer hoheren Gewichtung von Fleischqualitdtsmerkmalen
kam. Dies fiithrte nach Lengerken und Wicke (2006) zur Verdringung der bis dahin
vornehmlich geziichteten ,,Fett-Fleischschweine (40 % bis 50 % Fett, z.B. Cornwall,
Berkshire, Rotbunte Husumer Schweine) hin zu ,Fleischschweinen” (<30 % Fett, z.B.
Piétrain). Auch der zunehmend kritische Blick der breiten Offentlichkeit auf die
landwirtschaftliche Nutztierhaltung hat die Zuchtkriterien der letzten Jahrzehnte mafigeblich
mitgeprégt. So ist die Bedeutung von Gesundheitsmerkmalen (z.B. Beta-Hydroxybutyrat als
Gesundheitsindikator (Klein et al., 2020), die Langlebigkeit (Shabalina et al., 2020) oder das
Tierwohlbefinden (Blanco-Penedo et al., 2020), sowie Kriterien der Produktqualitit (Zucht
gegen Ebergeruch (Haberland et al., 2014), Einfluss von Milchproteinvarianten auf die
Gesundheit von Kilbern (Hohmann et al., 2020), aber auch Kriterien hinsichtlich der
Umweltbelastung der Nutztierhaltung (Futtereffizienz zur Steigerung der Produktion und
Reduktion von (Nahrstoff-) Ausscheidungen tiber Kot, Harn oder Atmung (Guinguina et al.,
2020) deutlich gestiegen.

Als Konsequenz der kritischen o6ffentlichen Betrachtung werden die gesetzlichen
Rahmenbedingungen kontinuierlich angepasst und beeinflussen ebenfalls ztichterische
Entscheidungen. So fiihrte beispielsweise die EU-Richtlinie (2008/120/EG) des Rates iiber
Mindestanforderungen flir den Schutz von Schweinen, welche die Gruppenhaltung tragender
Sauen seit dem 01.01.2013 gesetzlich vorschreibt dazu, dass Verhaltensmerkmale zunehmend
in den Fokus tierziichterischer Anstrengungen riickten (Tonepohl, 2012; Lindhorst et al., 2019).
Mit dem Ende der betdubungslosen Kastration méannlicher Ferkel seit 01.01.2021 (GG Art. 20a,
Wissenschaftliche Dienste, 2018), steht insbesondere die einheimische Schweineproduktion
vor Problemen, da der deutsche Markt sehr kritisch auf Schweinefleisch mit Ebergeruch
reagiert. Zwar stehen neben technischen Lodsungen zur Betdubung auch geénderte
Mastverfahren (Ebermast, Schlachtung vor der Geschlechtsreife) als Alternativen zur
Verfiigung, aber auch die Zucht versucht hier ihren Beitrag durch geruchsarme Linien oder
Rassen zu liefern (Hagmiiller, 2006; Frieden, 2013; Brandt, 2019).

Auch die Rinderhaltung muss sich vor dem Hintergrund der kritischen 6ffentlichen Betrachtung
kontinuierlich weiterentwickeln. So steht das Enthornen von Kélbern seit lingerem in der
Kritik. Zwar erlaubt das Tierschutzgesetz (§5 Abs. 3 Nr. 2) das betdubungslose Enthornen
innerhalb der ersten sechs Lebenswochen, dennoch ist von mehr oder weniger starken

Schmerzen wihrend und nach dem Eingriff auszugehen (Heinrich et al., 2009). Neben der
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tierwohlbezogenen Kritik ist der Eingriff an sich sowohl zeit- als auch kostenintensiv (Gottardo
et al., 2011), was die Tierzucht veranlasste iiber die Ziichtung hornloser Tiere zu diskutieren
(Windig et al., 2015; Gehrke et al., 2020; Scheper et al., 2021). Als Resultat kann die
zunehmende Etablierung genetisch hornloser Vererber in klassischerweise behornten Rassen
(z.B. Holstein Friesian, Fleckvieh) beobachtet werden.

Die aufgezeigten Beispiele verdeutlichen, wie volatil die Anforderungen sind, welche an die
Tierzucht gestellt werden. Dies unterstreicht die Notwendigkeit, Rassen, welche aktuell eine
untergeordnete Rolle spielen, fiir zukiinftige Zuchtstrategien zu erhalten, um aus einem
moglichst breiten genetischen Pool schopfen zu konnen. Kohl und Herold (2017) benennen
neben dem genetischen Potential weitere wertgebende Eigenschaften kleiner/bedrohter Rassen,
z.B. deren Beitrag zur Agrobiodiversitdt, zum Erhalt der Kulturlandschaft sowie deren
Eigenschaft als lebendiges Kulturgut. Jedoch betonen sie auch, dass all diese Attribute aktuell
keinen monetdren Wert besitzen (Kohl und Herold, 2017). Zur Bewertung der genetischen
Vielfalt lokaler Nutztierrassen (fiir Rind, Schaf, Ziege, Gefliigel und Schwein) unter
Verwendung verschiedener Genotypisierungstechniken sei auf den Ubersichtsartikel von
Olschewsky und Hinrichs (2021) verwiesen. Da die Landwirtschaft (abgesehen von der
Hobbyhaltung) natiirlicherweise 6konomische Interessen verfolgt, ist eine Argumentation zum
Erhalt bedrohter Rassen durch die praktische Nutzung gegentiber effizienteren/produktiveren
Rassen jedoch erschwert. Damit eben diese Rassen trotzdem fiir zukiinftige Zuchtstrategien
erhalten bleiben, bedarf es spezieller Vermarkungsstrategien, welche im Premiumsegment
einen entsprechend héheren Preis generieren und damit eine Nutzung attraktiver gestalten.
Beispielsweise sind im Mittelmeerraum zahlreiche spezielle Késesorten (Banon aus Frankreich,
Asiago aus Italien oder Anevato aus Griechenland) oder Wurstwaren/Fleisch (Bayonner
Schinken aus Frankreich oder Bresaola aus Italien) mit bestimmten Regionen assoziiert. In
Deutschland wurde so u.a. fiir die bedrohten regionalen Schweinerassen Schwibisch-Héllische,
Bunte Bentheimer oder die Schafrasse Heidschnucke ein entsprechender Nischenmarkt
etabliert (Biihler und Zimmer, 2007; LPP et al., 2010; Biermann et al., 2014). Aber auch
spezialisierte Zuchtprogramme und -strategien vonseiten der Tierzuchtwissenschaften sowie
eine Unterstiitzung durch 6ffentliche Mittel (FAO, 2007; Biihler und Zimmer, 2007) sind fiir

den Erhalt und die kontinuierliche Weiterentwicklung bedrohter Rassen entscheidend.

2.2 Grundlagen der Zuchtwertschiitzung

Das Ziel ziichterischer Mafinahmen, ist es Leistungseigenschaften von Tieren in wirtschaftlich

relevanten Merkmalen positiv zu beeinflussen (Willke, 2006; Dekkers, 2012). Hierbei wird die
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Leistung in der Regel aus einer Kombination verschiedener Merkmale bzw. Eigenschaften
zusammengesetzt. Diese wiederum konnen durch zahlreiche Gene mit z.T. geringen
individuellen Wirkungen beeinflusst werden (Glazier et al., 2002; Falconer und Mackay, 2009).
Dekkers (2012) gibt als wirtschaftlich relevante Merkmale bspw. die Milchleistung, Fett- und
EiweiBausbeute oder die Langlebigkeit bei Milchkithen sowie Wachstumsrate, Korperfettgehalt
und Futteraufnahme bei Rindern und Schweinen an.

Der Zuchtwert bzw. der genotypische Wert eines Tieres entspricht der Summe der additiv-
genetischen Effekte aller Loci, welche ein Merkmal beeinflussen und représentiert hierbei die
Abweichung eines Tieres vom genotypischen Populationsmittel (Willam und Simianer, 2011;
Dekkers, 2012). Basierend auf dieser Abweichung werden ménnliche und weibliche Tiere
selektiert, welche miteinander verpaart den genetischen Wert der Population innerhalb der
folgenden Generation verbessern sollen (Willke, 2006; Dekkers, 2012). Der genetisch
verbesserte Wert AG (Zuchtfortschritt, Selektionserfolg oder genetischer Fortschritt) kann wie
folgt berechnet werden:

L*p*0y
4G = ——
At

wobei i der Selektionsintensitdt der Eltern, p der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung, o4 der
additiv-genetischen Varianz und 47 dem Generationsintervall entspricht (Falconer und Mackay,
2009; Serensen et al., 2011; Willam und Simianer, 2011; Dekkers, 2012). Insbesondere die
Reduktion des Generationsintervalls sowie die Erhohung der Selektionsintensitdt und der
Genauigkeit der Zuchtwertschitzung nehmen eine entscheidende Rolle ein (Neuner, 2009).
Unter Zuhilfenahme mathematisch-statistischer Methoden wird versucht auf Basis des Modells
der Leistung (Phdnotyp = Genotyp + Umwelt) die systematischen (fixen) Umwelteftekte (z.B.
Region, Herde/Betrieb, Zeitpunkt oder Alter bei der Leistungserbringung, Geschlecht oder
Rasse), welche je nach Merkmal variieren, zu korrigieren und durch entsprechende
verwandtschaftliche Beziehungen Zuchtwerte zu ermitteln (Garrick, 2010; Willam und
Simianer, 2011). Generell ist es im ziichterischen Interesse festzustellen, inwieweit die
beobachtete phinotypische Leistung den jeweiligen Komponenten (Genotyp, Umwelt oder
beiden) zugerechnet werden kann, wobei anzunechmen sei, dass grundsitzlich ein gewisser
Restfehler (= unerkldrbare Restvarianz) verbleibt (Garrick, 2010). In der Tierzucht werden
hierfiir vornehmlich lineare Modelle, mit fixen Effekten fiir die systematische Umwelt und
zufillige Effekte fiir genetische Effekte bzw. den Restfehler, angewandt. Die angepassten
zufilligen Effekte werden vorwiegend mit der von Henderson (1975) etablierten Methode ,,Best
linear unbiased predictor (BLUP) unter Verwendung eines Shrinkage-Schitzers

(= Minimierung der Streuung der Komponenten gegeniiber der Verwendung als fixer Effekt)
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modelliert. Die Methode nutzt sowohl den Phénotyp eines Tieres als auch den seiner
Verwandten, mit dem Ziel die Genauigkeit der geschitzten Zuchtwerte zu verbessern (Dekkers,
2012). Hierbei ist die Genauigkeit definiert als die Korrelation zwischen dem wahren und dem
geschitzten Zuchtwert und bestimmt damit die Rate fiir die genetische Verbesserung in einem
Zuchtprogramm pro Zeiteinheit (Falconer und Mackay, 2009). Weitere Kriterien fiir die
Qualitdt der Schitzung und der Selektion von Zuchttieren sind neben dem Schitzmodell (zur
Korrektur von Umwelteffekten) sowohl Art und Umfang der verfiigbaren Phidnotypen und
Pedigreeinformationen als auch Kenntnisse der genetischen Parameter des entsprechenden
Merkmals (Dekkers und Hospital, 2002; Willam und Simianer, 2011). Somit ist eine
Grundvoraussetzung jeglicher Zuchtwertschiatzung die exakte Erfassung entsprechender
Phénotypen sowie eine genaue Zuordnung der Leistung zu einem Tier mit bekanntem Pedigree
(Willke, 2006). Dieses Prinzip gilt fiir alle Methoden der Zuchtwertschétzung, sowohl fiir die
BLUP-Zuchtwertschidtzung als auch den Aufbau einer Lernstichprobe innerhalb der
genomischen Zuchtwertschitzung (Brandt, 2019). Brandt (2019) formuliert es als ,,GiGo-
Prinzip“ (Garbage in= Garbage out), welches besagt, dass eine Merkmalserfassung
(Leistungspriifung), die ungenau, fehlerhaft bzw. nicht merkmalsorientiert ist, auch durch die
beste Methode der Zuchtwertschitzung nicht korrigiert werden kann.

Im Rahmen von rassespezifischen Zuchtprogrammen wird das Zuchtziel, die Schitzung
genetischer Parameter, die Auswahl der Merkmale und die Vorausschitzung des genetischen
Fortschritts definiert. Des Weiteren werden die Durchfilhrung der Leistungspriifung
(Merkmalserfassung), die Zuchtwertschiatzung, die Selektion und die Zuchtorganisation
festgehalten (Swalve, 2002). Liegt in der Milchrinderzucht das Augenmerk insbesondere auf
der Milchleistung und der funktionalen Nutzungsdauer (Swalve, 2002), fokussiert nach Merks
et al. (2012) die Schweinezucht auf die Vitalitit von der Geburt bis zur Schlachtung ohne
menschliche Eingriffe, Einheitlichkeit von der Geburt bis zum Schweinefleisch, geringeren
Einsatz von Antibiotika und verbesserte Lebensmittelsicherheit. Innerhalb von
Zuchtprogrammen sowie Zuchtzielen muss generell zwischen der Einfachheit bzw. der
Uberschaubarkeit und der Vollstindigkeit bzw. Komplexitit abgewogen werden (Merks et al.,
2012).

Wurden in der Milchrinderzucht bis Anfang der 2000er-Jahre die Leistungsbeobachtungen
einzelner Testtage noch iiberwiegend mit sogenannten aggregierten Testtagsmodellen zu
Laktations- bzw. Abschnittsleistungen verrechnet und in die Zuchtwertschétzung einbezogen,
werden durch die enorme Entwicklung computerbasierter Rechenmethoden heutzutage priméar

Testtagsmodellierungen (Swalve, 2000; Emmerling, 2001) spezies- bzw. merkmalsunabhéingig
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angewendet. Swalve (2000) verweist vor allem auf die verbesserte Voraussagekraft der
Testtagsmodelle, bedingt durch die zeitabhingige Korrektur von Umwelteinfliissen zum
Zeitpunkt der Leistungserbringung.

Von den anfinglichen (ca. Mitte der 90er-Jahre) Modellen mit konstantem Zuchtwert im
Produktionsverlauf (bei wiederholten Messungen), den sogenannten ,,Fixed-Regression-
Modellen” (u.a. Ptak und Schaeffer, 1993; Reents et al., 1995), entwickelte sich die
Zuchtwertschitzung hin zu Modellen mit zeitabhidngigen Zuchtwerten im Produktionsverlauf,
sogenannten ,,Random-Regression-Modellen* (u.a. Schaeffer und Dekkers, 1994; Jamrozik
und Schaeffer, 1997; Strabel et al., 2005). Im ,,Fixed-Regression-Modell* wird unterstellt, dass
zwischen aufeinander folgenden und zeitlich gleich weit auseinander liegenden
Kontrolltagsbeobachtungen fiir jedes Tier identische genetische Beziehungen bestehen
(Schaeffer und Dekkers, 1994; Emmerling, 2001). Hingegen werden im ,,Random-Regression-
Modell*“ Kovariablen mit zufilligen Regressionskoeffizienten genutzt, welche untereinander
korrelieren und vom Testtag beeinflusst werden, wodurch je Testtag ein spezifischer Zuchtwert
fiir ein Tier unterstellt wird. Dieser Zuchtwert entspricht dabei der Abweichung von einem
durchschnittlichen Testtag, welcher mittels zufilliger Regressionskoeffizienten modelliert
wird.

Die Modelle zur Schitzung von Zuchtwerten unterscheiden sich grundsitzlich in der
Modellierung der genetischen und nichtgenetischen Tiereffekte sowie der Restabweichung.
Bezogen auf die Notwendigkeit der Korrektur von Umwelteinfliissen gibt es jedoch zwischen
den verschiedenen Modelltypen keine Unterschiede (Schaeffer und Dekkers, 1994; Emmerling,
2001).

2.2.1 Besonderheiten der Zucht in kleinstrukturierten Populationen

Zur objektiven Beurteilung der GroBe einer Population kann die effektive Populationsgrofe
(Ne) verwendet werden:

_4x Anzahl weiblicher Zuchttiere X Anzahl mannlicher Zuchttiere
€™ Anzahl weiblicher Zuchttiere + Anzahl mannlicher Zuchttiere

Hierbei obliegt es der Bewertung der ,,Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung* (BLE)
gemeinsam mit dem ,,Fachbeirat Tiergenetische Ressourcen der ,,Deutschen Gesellschaft fiir
Zuchtungskunde e.V.“ (DGfZ), inwieweit eine Rasse als bedroht deklariert wird. Neben dem
rechnerischen Kriterium konnen besondere Umstinde den Gefihrdungsstatus zusitzlich
beeinflussen. Tabelle 1 gibt einen Uberblick der Gefihrdungskategorien sowie der

entsprechenden Kriterien (BLE, 2019).
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Tabelle 1: Gefihrdungskategorie der einheimischen Nutzierrassen (modifiziert nach BLE,
2019).

Gefihrdungskategorie = Kriterien Mafinahmen/Beispiel Rasse
Phénotypische — Ne << 200 — Aus tierzuchtwissenschaftlicher
Erhaltungspopulation — Phylogenetisch keiner Sicht nur noch als Rudiment
direkten Ursprungsrasse verstanden
zuzuordnen — Bsp.: Ansbach-Triesdorf
— Kultureller Wert
Erhaltungspopulation — Ne<200 — Umsetzung von
— Problematische Erhaltungszuchtprogrammen
Zichterstruktur — Anlegen von Kryokonserven
— Erhebliches — Bsp.: Deutsches Schwarzbuntes
Gefihrdungspotential Niederungsrind, Leicoma
durch
Bestandsriickgang

— Nur noch lokale
Verbindung der Rasse

Beobachtungspopulation  — 200 < Ne< 1.000 — Anlegen von Kryokonserven
— Nur regionale — Bsp.: Glanrind, Bunte
Verbreitung der Rasse Bentheimer
— Problematische
Zichterstruktur
— Erhebliches
Gefahrdungspotential
durch
Bestandsriickgang
Nicht geféhrdet — Ne>1.000 — Keine staatlichen
Erhaltungsmafinamen
notwendig

— Bsp.: Holstein Friesian

Unabhingig der Gefihrdungskategorie einer Population stellt die Zucht in kleinstrukturierten
Populationen eine Herausforderung dar. Wie im Kapitel 2.2 erwéhnt, wird die Qualitdt der
Zuchtwertschidtzung unter anderem von der Art und dem Umfang der verfiigbareren
Phénotypen und Pedigreeinformationen bestimmt (Dekkers und Hospital, 2002; Willam und
Simianer, 2011). Entsprechend steht die Zucht in kleinstrukturierten Populationen durch den
geringeren Datenumfang generell vor einer Schwierigkeit. Des Weiteren besteht in der
Ausrichtung der Zuchtprogramme eine zusétzliche Herausforderung aufgrund des
Zielkonfliktes (Abbildung 1), welcher zwischen der genetischen Eigenstidndigkeit, dem
Zuchtfortschritt und der genetischen Diversitét einer Rasse besteht (Hartwig und Bennewitz,

2014).
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[ Genetische Eigenstandigkeit|
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Abbildung 1: Zielkonflikt bei der ziichterischen Bearbeitung kleiner Rassen (Hartwig und
Bennewitz, 2014).

Kleine lokale Populationen zeigen in der Regel eine geminderte Leistung gegeniiber
vergleichbaren intensiv genutzten Rassen. Damit sich dieser Wettbewerbsnachteil nicht forciert
und Tierhalter das Interesse an diesen Rassen verlieren, ist ein kontinuierlicher Zuchtfortschritt
wichtig. Zudem ist es im Sinne der Rasseerhaltung die genetische Eigenstindigkeit und
Diversitit zu erhalten, was bedeutet, dass der Fremdrasse- und Inzuchtanteil minimiert wird
(Hartwig und Bennewitz, 2014). Biermann (2015) formuliert als wesentlichen Bestandteil von
Erhaltungszuchtprogrammen die Bewahrung der genetischen Variabilitdt durch die
Minimierung des Inzuchtzuwachses innerhalb einer Population, wobei MaBnahmen der
Inzuchtkontrolle der Spezies, Rasse bzw. Population angepasst werden miissen. Speziell in
kleinen Populationen stellen der Inzuchtzuwachs und die damit einhergehenden
Inzuchtdepressionen ein Problem dar. Nach Konig und Simianer (2006) sollten
Inzuchtdepression, Homozygotie sowie die Erhaltung der genetischen Variabilitit bei jeglichen
Selektionsentscheidungen beriicksichtigt werden, um ein optimales Gleichgewicht zwischen
langfristigen verwandtschaftlichen Beziehungen der Tieren untereinander sowie der
Selektionsreaktion zu finden. Die ,,Optimum Contribution Selection”- (= Optimum Genetic
Contribution; OCS bzw. OGC) Methode von Meuwissen (1997) bzw. deren Weiterentwicklung
von Meuwissen und Sonesson (1998) dienen der Maximierung des genetischen Fortschritts mit
gleichzeitiger Beschrankung der durchschnittlichen Inzuchtraten bei tberlappenden
Generationen (Koénig und Simianer, 2006; Kohl et al., 2020). Weigel und Lin (2002) konnten
zeigen, dass bei Anwendung der OCS fiir die Anpaarung von Bullenvitern und Bullenmiittern
der genetische Gewinn bei konstantem Inzuchtgrad gegeniiber klassischen Selektionsverfahren
hoher ist. Auch Konig und Simianer (2006) weisen darauf hin, dass ein gezieltes Inzucht- und
Verwandtschaftsmanagement nach der OCS zu einer Steigerung des genetischen Gewinns um
13,1 % gegeniiber konventionellen Zuchtprogrammen fiihrt. Des Weiteren demonstrieren sie,
dass kurzfristig, durch gezielte Anpaarungspline basierend auf der OCS der Inzuchtkoeffizient

der Nachkommen um 66,5 % geringer ist gegeniiber Zufallspaarungen. Sie schlussfolgerten,
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dass die OCS in Kombination mit spezifischen Anpaarungsplénen ein praktikables Instrument
zur langfristigen Kontrolle der verwandtschaftlichen Beziehungen innerhalb einer Population
und zur kurzfristigen Kontrolle der Inzuchtkoeffizienten innerhalb praktischer Tierbestinde
dient. Zum anderen weisen sie auch auf das Anwendungspotential fiir kleine Populationen hin.
Der Inzuchtzuwachs wird begrenzt, gleichzeitig kann aber ein gewisses Niveau an genetischem
Zuwachs angestrebt werden (K6nig und Simianer, 2006). So konnten Gourdine et al. (2012)
durch Simulationsanalysen fiir Schweinepopulationen mit lediglich 300 weiblichen Zuchttieren
einen dhnlichen genetischen Zuwachs (AG) fiir Fleischqualititsmerkmale (AG = 0,2 bis 0,5)
nach der OCS generieren wie flir klassische Selektionsentscheidungen (AG = 0,3 bis 0,5),
allerdings mit deutlich geringeren Inzuchtraten von AF=0,7% bis 1,2% gegeniiber
AF =2,3 % bis 5,7 %. Entsprechend restimieren sie, dass der potenzielle Nutzen der OCS fiir
kleine Population im Zusammenhang mit der nachhaltigen Bewirtschaftung und Nutzung
genetischer Ressourcen liege.

Fernandez et al. (2011) untersuchten Moglichkeiten des Managements der genetischen
Diversitit in kleinstrukturierten Populationen. Sie kamen zu dem Schluss, dass insbesondere in
kleinen Populationen zunichst auf die Maximierung der effektiven Populationsgréfe (Ne) unter
Beachtung der OCS fokussiert werden sollte, um die genetische Vielfalt zu erhalten bzw. zu
erhohen und gleichzeitig die Zunahme der Inzucht und deren negative Auswirkungen zu

minimieren (Fernandez et al., 2011).

2.2.2 Modellierung von Umwelteffekten

Das Aufstellen eines optimalen Modells zur Schitzung der phinotypischen Leistung ist mit
einigen Schwierigkeiten verbunden (van Vleck, 1987). So kann es durch Selektion sowie eine
mangelhafte Beriicksichtigung von Zeitgefihrtengruppen zu einer Verzerrung der genetischen
Vorhersagen kommen (van Vleck, 1987), wobei grundsitzlich zwischen einer geringen
Verzerrung und einer geringen Varianz der Vorhersagefehler (= hohe Genauigkeit) abgewogen
werden muss (van Vleck, 1987; Carabano et al., 2004). Die Funktion des Zeitgefdhrten-Effektes
besteht darin, dhnliche Bedingungen und Managementpraktiken bei der Leistungserbringung
zu berticksichtigen und so Verzerrungen innerhalb genetischer Modellierungen zu reduzieren
(van Vleck, 1987; Visscher und Goddard, 1993; van Bebber et al., 1997; Kennedy und Trus,
1993; Vasconcelos et al., 2008). Die Bildung der Zeitgefahrtengruppe (ZGG) ist dabei nicht
trivial. So haben die Merkmale zur Definition der ZGG, die Entscheidung zur Beriicksichtigung
als fixer oder zufilliger Effekt sowie die Anzahl der Beobachtungen pro ZGG einen Einfluss,

sowohl auf die Verzerrungen, als auch die geschitzten genetischen Parameter (van Vleck, 1987,
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Visscher und Goddard, 1993; Vasconcelos et al., 2008). ZGG konnen als Kombination z.B. aus
der Herde/dem Betrieb, der Jahreszeit (= Saison), der Laktation und der Wurfnummer
zusammengesetzt werden (van Vleck, 1987). Die Beriicksichtigung der ZGG als fixer Effekt in
der Modellierung minimiert Verzerrungen, sofern keine zufilligen Assoziationen mit dem
Vatertier auftreten (van Vleck, 1987; Visscher und Goddard, 1993; Vasconcelos et al., 2008).
Vasconcelos et al. (2008) vergleicht diese zufilligen Assoziationen mit einer Art
Vorzugsbehandlung, bei der hochrangige Bullen bevorzugt (ausschlieBlich) in Herden mit
hohem Produktionsniveau eingesetzt werden. Die Verwendung der ZGG als zufilliger Effekt
kann diesen Umstand in gewisser Weise verringern (Visscher und Goddard, 1993; Strabel et
al., 2005), insbesondere, wenn schwach besetzte ZGG auftreten (Vasconcelos et al., 2008).
Zusitzlich erhoht sich durch die Verwendung als zufilliger Effekt die effektive Tochterzahl
(van Vleck, 1987), allerdings auf Kosten eines moglichen Vorhersagefehlers (= Bias) (van
Vleck, 1987; Vasconcelos et al., 2008). Visscher und Goddard (1993) empfehlen fiir die
praktische genetische Bewertung die Verwendung der ZGG als fixen Effekt, da nicht zufillige
Assoziationen zwischen Vatertier und ZGG bestehen konnen. Je umfassender die Gestaltung
der ZGG (= mehr Merkmale zur Definition der ZGG) erfolgt, desto hoher ist die Anzahl der
verfiigbaren ZGG und damit eine genauere Anpassung an die Umwelt bei der
Leistungserbringung moglich. Gleichzeitig erhoht sich aber auch die Wahrscheinlichkeit
schwach (= wenige Beobachtungen) besetzter Gruppen (van Vleck, 1987; Vasconcelos et al.,
2008). Dies fiihrt nach van Vleck (1987) zu einem Verlust der effektiven Tochterzahl eines
Vatertieres und damit zu einer gesteigerten Varianz des Restfehlers.

Vasconcelos et al. (2008) fiihren an, dass es mitunter in kleinen Betriebe vorkommen kann,
dass abhingig von der ZGG-Definition nur wenige (ein oder zwei) Beobachtungen vorliegen.
Insbesondere, wenn die Datensitze fiir die genetischen Analysen klein sind, kann es dadurch
zu Verzerrungen kommen (Strabel und Szwaczkowski, 1999). So schlagen Schmitz et al.
(1991) eine Mindestbeobachtungszahl von 10 bis 15, Vasconcelos et al. (2006) mindestens 5
und Carabano et al. (2004) mindestens 3 Beobachtungen pro ZGG vor. Griinhagen und Swalve
(1997) hingegen zeigen, dass eine Mindestbeobachtungszahl von 4 bei Verwendung von
Kontrolltagsdaten erstlaktierender Holstein Friesian lediglich zu geringfiigigen Steigerungen
der Genauigkeiten fithren im Vergleich zum Gesamtdatensatz, sodass sie eine
Mindestbeobachtungszahl pro ZGG als nicht notwendig erachten (Griinhagen und Swalve,
1997). Des Weiteren hitte eine entsprechende Vorgabe zur Folge, dass vor allem kleine
Betriebe aus der genetischen Bewertung ausgeschlossen werden (Vasconcelos et al., 2008). Ein

Ausschluss dieser Betriebe wiirde jedoch zu einem Informationsverlust fithren, was sich negativ
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auf den genetischen Fortschritt auswirken kann (Swalve, 1995). Aus Ziichtersicht wire es nach
Carabano et al. (2004) nicht nachvollziehbar, kleine Betriebe bzw. deren Tiere auszuschliefien,
da sie Informationen fiir das Selektionsprogramm innerhalb des Betriebes liefern. Um einen
Ausschluss zu verhindern, schlagen einige Autoren vor, ZGG zu gruppieren, indem entweder
Herden-Testtags-Klassen innerhalb einer Herde (Schmitz et al., 1991; Carabano et al., 2004),
zwischen Herden (Vasconcelos et al., 2006) oder einer Kombination beider Varianten (Strabel
und Szwaczkowski, 1999) verwendet werden. Vasconcelos et al. (2006) und Vasconcelos et al.
(2008) nutzen zudem Managementinformationen (z.B. HerdengroBe, das mittlere monatliche
Produktionsniveau eines Tieres) zur Gruppierung von schwach besetzten ZGG und konnten
zeigen, dass mit ihrer Strategie sich die so gruppierten ZGG nur gering von der urspriinglichen
Herde unterschieden, und generierten so héhere Genauigkeiten.

Ein dhnlicher Ansatz wird in der vorliegenden Arbeit speziell fiir kleine Populationen
verwendet. Hierbei soll der generelle ,,Effekt des Betriebes* durch einen gemeinsamen Effekt

von Betrieben mit dhnlichen Merkmalen (= ,,Betriebstypen-Effekt™) ersetzt werden.

2.3 Multivariate Analyseverfahren in der Tierzucht

Multivariate statistische Analyseverfahren sind bewihrte statistische Methoden, um in
umfassenden Datensitzen enthaltene Strukturen zu tiberpriifen oder identifizieren zu kénnen
(Kobrich et al., 2003). Strukturpriifende Methoden wie Regressionsanalyse, Varianzanalyse
oder logistische Regression sind in den Tierwissenschaften weitverbreitete und gut evaluierte
Anwendungen. So bildet bspw. die Varianzanalyse die Basis zahlreicher weiterfiihrender
Analysen, z.B. bei Abebiyi et al. (2018) zur Untersuchung der Wirkung von hydroponischem
Maisfutter auf die Leistung und Néahrstoffverdaulichkeit bei abgesetzten Ferkeln oder die
logistische Regression u.a. bei May et al. (2019) - zur Bestimmung der Wahrscheinlichkeit fiir
das Auftreten von heterozygoten Genotypen in Abhéingigkeit vom betrachteten Zielmerkmal
oder bei Bagheri et al. (2013) - zur Identifizierung giinstiger SNP-Genotypen fiir klinische
Mastitis und Produktionsmerkmale bei Holstein-Milchvieh. Wenn jedoch in umfangreichen
Datensétzen keine Strukturen direkt bekannt sind, sondern diese nur vermutet werden, helfen
strukturentdeckende Verfahren diese ausfindig zu machen. Dabei haben sich unter anderem die
Faktorenanalyse (insbesondere die Hauptkomponentenanalyse) oder auch die Clusteranalyse
bewdhrt.

Faktorenanalysen finden vor allem Anwendung, wenn Objekte von einer Vielzahl von

Eigenschaften beeinflusst werden, welche untereinander korrelieren, d.h. Eigenschaften sich
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gegenseitig beeinflussen. Mithilfe der Faktorenanalyse konnen voneinander unabhidngige
Haupteigenschaften ermittelt werden (Kobrich et al., 2003).

Im Kontext landwirtschaftsbezogener Themen wird hdufig von ,,dem Betrieb“ gesprochen.
Allerdings hat, wie Kobrich et al. (2003) berichten, kein Betrieb dieselben Ressourcen oder
Probleme wie andere, was impliziert, dass letztlich jeder Betrieb mehr oder minder einzigartig
ist. Dies verlangt theoretisch eine einzelbetriebliche Betrachtung jeglicher Fragestellungen. Im
wissenschaftlichen Kontext bzw. in der praxisorientieren Beratung ist dies kaum umsetzbar und
es miissen Verallgemeinerungen getroffenen werden. Entscheidend hierbei ist, dass trotz der
Zusammenfassung die notwendigen Informationen zur Beantwortung der Fragestellung nicht
verschleiert werden. Wobei es je nach Fragestellung mitunter ausreichend ist, eine recht grobe
Umwelteinteilung z.B. ,bio vs. konventionell”, ,,GroBbetrieb vs. Kleinbetrieb oder
hinsichtlich spezieller Produktionsmerkmale (Milch- oder Fleischleistung) ,,Obere 25 % vs.
,untere 25 %* vorzunehmen. Sollen jedoch differenziertere Einteilungen durchgefiihrt werden,
kommt die subjektive ,hdndische” Einteilung schnell an ihre Grenzen. Als objektive
Alternative finden hier clusteranalytische Methoden Anwendung, welche mit einer Vielzahl an

beschreibenden Merkmalen umgehen kénnen.

2.3.1 Grundlagen und Ziele der Clusteranalyse

Grundlegendes Ziel clusteranalytischer Methoden ist es in Datensitzen Gruppen mit dhnlichen
Eigenschaften zu identifizieren, wobei die Objekte innerhalb einer Gruppe (= Cluster)
moglichst homogen (Intra-Homogenitdt) und zwischen Gruppen moglichst unterschiedlich
(Inter-Heterogenitit) sein sollen (Ruspini, 1969; Kobrich et al., 2003). Es wird in dem
Zusammenhang auch von der Kompaktheit bzw. Separation von Clustern gesprochen (Liu et
al., 2010). Clusterverfahren unterteilen sich grundsitzlich in disjunkte und probabilistische
Verfahren. Disjunkte Verfahren wie die agglomerative hierarchische Clusterung (AHC) oder
die Partitionierung um Medoiden (PAM) ordnen jedes Objekt (nachfolgend mit ,.Betrieb™
gleichgesetzt) genau einer Gruppe/einem Cluster (nachfolgend mit ,,Betriebstypen® -
gleichgesetzt) zu. Dagegen konnen bei den probabilistischen Verfahren, wie der Fuzzy
Clusterung, Betriebe mehreren Betriebstypen anhand einer Zuordnungswahrscheinlichkeit zum

jeweiligen Betriebstyp zugeordnet werden (Bracholdt, 2009).
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Ausgehend von den erfassten p Merkmalseigenschaften f={f, i=1, 2, .., p}! konnen
n Betriebe O = {0, j =1,2, ..., n} als (p x n) - Merkmalsmatrix X = /x;;/ zusammengefasst

werden:
X117 Xin
Xom =+ =~ =
Xpa Xpn
X1,i
wobei ein beliebiger Betrieb durch einen eindeutigen Spaltenvektor x(0;) =] ] im n-
xp,i

dimensionalen Merkmalsraum beschrieben werden kann (Fletling, 2010). Die Auswahl der

Merkmale beeinflusst dabei mafigeblich die zu bildenden Betriebstypen.

2.3.2 Proximititsmalle clusteranalytischer Verfahren

Zur Bestimmung, inwieweit Betriebe sich &hnlich sind oder nicht, werden bei Clusteranalysen
ProximititsmaBe (Ahnlichkeits- oder DistanzmaBe) verwendet. AhnlichkeitsmaBe wie der
,Jaccard-Koeffizient”, ,,RR-Koeffizient oder ,,Simple-Matching-Koeffizient erfassen die
Ahnlichkeit zwischen zwei Betrieben. Je hoher dieser Wert ist, desto dhnlicher sind sich diese
Betriebe. AhnlichkeitsmaBe finden vor allem dann Anwendung, wenn die Beschreibung der
Betriebe durch nominale Merkmale erfolgt. Sind die Merkmale zur Beschreibung jedoch
metrisch skaliert, werden Distanzmale, wie z.B. ,,Minkowski-Metriken®, ,,City-Block-Metrik*,
,~Buklidische Distanz* oder ,,Mahalanobis-Distanz, zur Beschreibung von Undhnlichkeiten
verwendet. Je kleiner die Distanz zwischen zwei Betrieben ist, desto groBer ist ihre Ahnlichkeit
und umgekehrt. Eine weitere Methode, die ,,Gower-Distanz“, welche von Gower (1971)
etabliert und von Struyf et al. (1996) modifiziert wurde, basiert ebenfalls auf Distanzmalien.
Diese hat gegeniiber den anderen Methoden jedoch den entscheidenden Vorteil, dass sie
unterschiedliche ~ Skalenniveaus (nominal, ordinal, (a)symmetrisch und metrisch)
beriicksichtigen kann. Die dazu berechnete Distanz d(a, b) ist definiert als:
d(a,b) = —21?:; 62‘;‘3;‘5‘2
=1 ab

wobei dgg den Beitrag von f zu d(a, b) in Abhingigkeit des Skalenniveaus beschreibt:

o fist bindr oder nominal skaliert: dgg = 0 (wenn X4¢ = Xps), andernfalls dg =1

|Xaf—Xbfl

e fist intervallskaliert: dgg o —
hXpf—MinpXpe

. . wlgt . . " rif—1
e f ist ordinal oder verhiltnisskaliert: Bestimmung der Ridnge rjf und zj = ﬁ,
h Thf~

wobei z;; als intervallskaliert betrachtet wird
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und 81(? beschreibt die Gewichtung der Variable f. Fehlt x;¢ oder sind xjr = xjs = 0 oder ist f

bindr asymmetrisch, nimmt 81(;) den Wert 0 an, andernfalls den Wert 1 (Gower, 1971; Struyf et
al., 1996; Pavoine et al., 2009). Weitere Vorteile der Gower-Distanz sind unter anderem, dass
keine Normalverteilung kontinuierlicher Variablen erforderlich ist, dass eine Skalierung [0,1]
aller Variablen erfolgt sowie eine Gewichtung einzelner Variablen moglich ist (Clark et al.,
2020).

2.3.3 Clustermethoden

Clusteranalysen umfassen eine Vielzahl von unterschiedlichen Methoden, welche je nach
Einsatzgebiet und Fragestellung unterschiedliche Vorteile mit sich bringen. Nachfolgend

werden die in dieser Arbeit verwendeten Methoden kurz beschrieben.

2.3.3.1 Agglomerative hierarchische Clusterung

Bei einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (AHC) werden Betriebe sukzessiv
basierend auf den Proximititsmallen zu Betriebstypen zusammengefasst. Hierbei wird zu
Beginn des Prozesses jeder Betrieb als ,.einzelner Betriebstyp® interpretiert. AnschlieBend
werden Betriebstypen mit den giinstigsten ProximitétsmafBlen (Distanzmalle: geringste Werte,
AhnlichkeitsmaBe: groBte Werte) miteinander fusioniert, bis letztendlich alle Betriebe in einem
Betriebstyp vereint sind (Struyf et al., 1996; Kobrich et al., 2003; Elle, 2005). Hierbei obliegt
es dem Anwender zu entscheiden, welche Anzahl an Betriebstypen zur Beantwortung der
Fragestellung genutzt wird. Zur Fusionierung der einzelnen Betriebe bzw. Betriebstypen stehen
verschiedene Algorithmen zur Verfiigung (z.B. Single-, Complete-, Average-Linkage, Ward-
Methode), welche je nach Fragestellung unterschiedliche Vorteile bieten. Insbesondere die von
Ward (1963) etablierte Methode hat in der praktischen Anwendung grofle Bedeutung. Durch
die Verwendung des ,,sum-of-squares® - Kriteriums wird bei jedem Clusterungsschritt die

Variation innerhalb der neugebildeten Betriebstypen minimiert (Murtagh und Legendre, 2014).

2.3.3.2 Partitionierung um Medoiden (k-medoids)

Bei der Partitionierung um Medoiden (engl.: partition around medoids =PAM) handelt es sich
um eine Weiterentwicklung des weitverbreiteten k-Means-Algorithmus. Anders als k-Means
ist PAM in der Lage neben metrischen Skalenniveaus auch ordinale Merkmale zu verarbeiten
(Maione et al., 2019). Ein weiterer Vorteil besteht darin, dass PAM weniger von Ausreiflern
beeinflusst wird als die k-Means-Methode, was auf eine differenzierte Verarbeitung der

Proximititsmalle zuriickzufiihren ist. So wird bei k-Means die Summe der quadratischen
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euklidischen Distanz (= Lénge des Verbindungsvektors zweier Punkte oder Vektoren)
minimiert, wohingegen PAM die Summe der nicht quadrierten Distanz minimiert. PAM
identifiziert innerhalb des Datensatzes k représentative Betriebe (= k Medoiden). Die Auswahl
dieser k Medoiden erfolgt auf der Grundlage, dass die Distanz aller Betriebe um einen

Medoiden minimal ist:
n
medoid = Z min d(i,m;)
t=1..k
i=1

wobei n der Anzahl der Betriebe im Datensatz, k der Anzahl zu bildender Betriebstypen und
m der Teilmenge aus n entspricht. Jeder Betrieb wird also dem Medoiden zugeordnet, dem er

am ndchsten liegt (Kaufman und Rousseeuw, 1990; Struyf et al., 1996).

2.3.3.3 Fuzzy-Clusterung

Die Fuzzy-Clusterung (FZC) wird auch als ,,weicher Clusteralgorithmus bezeichnet, da anders
als bei AHC oder PAM Betriebe mehreren Betriebstypen zugeordnet werden kénnen. Jeder
Betrieb erhilt dabei eine Zuordnungswahrscheinlichkeit zu den gebildeten Betriebstypen. Die

Zuordnungswahrscheinlichkeit wird dabei durch die Minimierung der nachfolgenden Funktion

beschrieben:
k ..
z Die1 Y=g uhuf, d(Q )
2 oL,

hierbei ist i ein Element des Betriebstyps v, k entspricht der Anzahl an Betriebstypen, n ist die
Anzahl an Betrieben und d(i, j) entspricht der Distanz zwischen den Betrieben i und j. Der
Exponent r [1 — oo] beschreibt den Grad der Trennschérfe in der Prozedur, wobeir = 1 einer
,harten“ Clusterung &hnlich der AHC oder PAM gleichkommt (Struyf et al., 1996; Salasya und
Stoorvogel, 2010).

2.3.3.4 Clusterung von Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen

Clusterung

Eine Herausforderung bei der Anwendung von Clusteranalysen ist, dass je nach Methode ein
einheitliches Skalenniveau bzw. ein Mindestmall an das Skalenniveau gestellt wird. Die
Verwendung der Gower-Distanz bei gemischt-skalierten Datensétzen umgeht dieses Problem
durch die Konstruktion einer metrischen Distanzmatrix.

Chavent et al. (2012) entwickelten eine Methode zur Clusterung von Variablen (CoV) als
Alternative zur Hauptkomponentenanalyse (engl.: principal component analysis, PCA) bzw.

zur Multiplen Korrespondenz-Analyse (MCA). Die CoV konzentriert sich im Wesentlichen auf
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zwei Aspekte. Erstens, eng verwandte Variablen zu verschmelzen, indem hoch korrelierte
Merkmale durch die Maximierung eines sogenannten Homogenititskriteriums H(Py) in
Partitionen gruppiert werden. Der zweite Aspekt konzentriert sich auf die Definition einer
synthetischen Variablen (y;,) fiir jede Partition basierend auf einem Hauptkomponentenansatz
fiir gemischt-skalierte Daten. Die dabei generierten synthetischen Variablen, die unabhingig
vom urspriinglichen Skalenniveau immer metrisch skaliert sind, kénnen als eine Art Gradient
gelesen werden (Kuentz-Simonet et al., 2015). Diese ,,metrisch-synthetischen” Variablen
ermoglichen nachfolgend die Anwendung clusteranalytischer Verfahren.

Partitionen gelten als homogen, wenn deren Variablen eng mit der quantitativen synthetischen

Variable Cj, tibereinstimmen.

K
HP) = ) H(G) = 2+ -+ A

k=1
wobei H(C,) der Homogenitiit H der Partition Cj, und k der Anzahl der zu bildenden Partitionen
entspricht. Die Homogenitit H(Cy) ist definiert als die Summe der quadrierten Pearson-

Korrelation (r?) fiir quantitative Variablen (x) und dem Korrelationsverhiltnis (n?) fiir

HEO = ) iyt Y iy, =2

XjECK Zj€ECk

qualitative Variablen (z):

mit Y, als synthetischer Variable des Variablenclusters C,, welche die hochste

Ubereineinstimmung zu allen anderen Variablen im Variablencluster darstellt:

— 2 2
o= argqas) ), it ) B

XjECK V;€Ck

wobei u der Varianz der Variablen entspricht. Sollten alle quantitativen Variablen zur
synthetischen Variable im Variablencluster korreliert (oder anti-korreliert) sein und alle
Korrelationsverhéltnisse ~ qualitativer ~ Variablen  gleich eins sind, wird das
Homogenititskriterium maximiert (Chavent et al., 2012; Brida et al., 2014; Kuentz-Simonet et
al., 2015; Kuentz-Simonet et al., 2017). Fiir die Maximierung des Homogenititskriteriums
H(P,) steht sowohl ein agglomerativer hierarchischer (CoVAHC) als auch ein
partitionierender Ansatz zur Verfiigung, wobei der partitionierende eine genaue Vorstellung
der Anzahl der zu bildenden Partitionen verlangt (Kuentz-Simonet et al., 2015). Der
hierarchische Ansatz entwickelt ein Set aus P Partitionen von Variablen nach folgendem
Schema:

1. Anfangspartition: Jede Variable entspricht einer Startpartition Ck.
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2. Zwei Startpartitionen werden zu einer neuen Partition kombiniert, wenn deren Distanz
d(Cy,C,) =H(C,) + H(C,) — H(C, U C,) minimal ist, wodurch der Verlust der
Homogenitit der neuen Partition ebenfalls minimal wird.

3. Schritt 2 wird so lange wiederholt, bis jede Variable mit einer anderen Startpartition
bzw. einer anderen Partition kombiniert ist.

4. Endpartition: Alle Startpartitionen befinden sich in einer gemeinsamen Partition.

Es obliegt dem Anwender zu entscheiden, wie viele Partitionen und damit auch wie viele
synthetische Variablen gebildet werden sollen.

Aufgrund dieser Gruppierungen besteht prinzipiell die Moglichkeit, die Einzelinformationen in
einem zusammengesetzten Indikator fiir den jeweiligen Fragenkomplex (Variablencluster)
zusammenzufassen (Kuentz-Simonet et al., 2015; Kuentz-Simonet et al., 2017) und so die
Komplexitit eines Fragebogens zu reduzieren bzw. dessen Interpretationsmoglichkeiten zu

verbessern.

2.3.4 Evaluierungskriterium clusteranalytischer Verfahren

Das Resultat clusteranalytischer Verfahren wird sowohl von den Ausgangsdaten, der gewéhlten
Clustermethode als auch den verwendeten Proximititsmalen beeinflusst (Bracholdt, 2009). In
Abbildung 2 ist beispiclhaft die Bildung von zwei Clustern durch unterschiedliche
Clusteranwendungen visualisiert. Abbildung 2A zeigt ineinander verschachtelte Cluster,
wohingegen in Abbildung 2B die Punktwolke annihrend in der Horizontalen mittig in zwei

Cluster geteilt wird.

A B

Cluster1 Cluster1

Abbildung 2: Beispielhafte Visualisierung der Clusterzugehorigkeiten durch Anwendung
verschiedener Clustermethoden bei identischen Ausgangsdaten (modifiziert nach Bracholdt,
2009).
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Das Beispiel verdeutlicht, dass bei Clusterverfahren theoretisch auch ,,zufillige”
Gruppierungen von  Objekten erfolgen konnen. Subjektive sowie  objektive
Bewertungsverfahren dienen der Einordnung der Clusterung im jeweiligen Kontext der
Fragestellung. Bewertungsverfahren auf subjektiver Basis ermoglichen dem Anwender zwar
eine erste Einordung der Ergebnisse. Da die Kriterien und Informationen zur Bewertung jedoch
individueller Entscheidungen bediirfen, ist eine objektive Uberpriifung angeraten. Objektive
Bewertungsverfahren untersuchen vor allem strukturelle Eigenschaften der gebildeten Cluster
(Bracholdt, 2009), insbesondere die Kompaktheit und die Separation der einzelnen Cluster,
wobei zwischen internen und externen unterschieden wird. Liu et al. (2010) beschreiben die
Kompaktheit von Clustern als Ma8 fiir die Verbindung der Objekte in einem Cluster. Abhingig
von der Berechnungsmethode ist eine moglichst geringe Varianz der Merkmalsauspragungen
oder eine maximale bzw. durchschnittliche paarweise Distanz oder auch eine mittlere Distanz
aller Clusterobjekte zum Clusterzentrum moglich. Die Separation beschreibt hingegen, wie
deutlich zwei Cluster voneinander getrennt sind. Hierfiir konnen z.B. die paarweisen Abstdnde
zwischen Clusterzentren oder auch paarweise Mindestabstinde zwischen Objekten
unterschiedlicher Cluster dienen (Liu et al., 2010). Bei externen Bewertungsverfahren werden
die Ergebnisse der Clusterung mit bereits vorhandenem Wissen iiber die Struktur bzw.
erwarteten Strukturen verglichen. Beispielhaft hierfir zu nennen sind die ,,Huberts
Korrelation®, die ,,Randstatistik™, ,,Jaccard Koeffizient™ oder ,,Folkes-Malkow Index* (Halkidi
et al., 2002a; Bracholdt, 2009). Interne Bewertungsverfahren hingegen verlangen kein
Vorwissen oder Erwartungen an die Struktur, vielmehr wird die Struktur der Ergebnisse
hinsichtlich Kompaktheit und Separation bewertet. Zu diesen Verfahren zdhlen u.a. ,,Dunn’s
Index®, ,,Silhouette Index* (= Silhouettenweite), ,,Calinski-Harabasz-Index“, ,,Davies-Bouldin
Index* etc. (Halkidi et al., 2002a; Bracholdt, 2009; Liu et al., 2010). Fiir einen detaillierten
Uberblick zur Bewertung von Clusterverfahren sei auf die Arbeiten u.a. von Halkidi et al.
(2002a), Halkidi et al. (2002b), Liu et al. (2010) verwiesen.

2.3.5 Anwendung clusteranalytischer Verfahren im landwirtschaftlichen Kontext

Die Anwendung clusteranalytischer Verfahren haben im landwirtschaftlichen Kontext ein
vielfiltiges Einsatzgebiet. Blanco-Penedo et al. (2019) gruppierten mittels Clusteranalyse
192 okologisch-wirtschaftende Milchviehbetriebe in Europa anhand von strukturellen
Merkmalen (114 Variable) und zeigten das Potential fiir unterschiedliche Beratungsstrategien
sowie die differenzierte Umsetzung von Herdengesundheitspldnen in den entsprechenden

Betriebstypen. In dhnlicher Weise beschrieben Tremblay et al. (2016) in nordamerikanischen
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Betrieben mit automatischen Melksystemen, dass die identifizierten Betriebstypen jeweils ein
individuelles multivariables Produktionsmuster mit einem einzigartigen Managementstil
aufwiesen, welche bezogen auf Beratungsangebote andere Anforderungen stellten. Des
Weiteren verwiesen sie auf den Vorteil fiir die Betriebe sich innerhalb von Betriebstypen zu
vergleichen anstelle des Vergleiches zu einem generellen Landesdurchschnitt bzw. einem
,beliebigen* Betrieb.

Vor dem Hintergrund der Umsetzung neuer Tierschutzanforderungen untersuchten Franz et al.
(2012) inwieweit die Bereitschaft zur Umsetzung entsprechender Vorgaben unter deutschen
Schweinehaltern differiert. Basierend auf den Antworten der Fragebogen und der Gruppierung
der Betriebe durch clusteranalytische Anwendungen stellten sie fest, dass es unter den
Schweinehaltern einen generellen Konsens gibt, was die tiergerechte Unterbringung, Fiitterung
und Gesundheit anbelangt. Jedoch gibt es ein deutlich divergierendes Verstindnis, was das
tiergerechte Verhalten angeht. Entsprechend schlussfolgern sie, dass unterschiedliche
Vermittlungs- /Beratungsstrategien verfolgt werden miissen, um eine breite Akzeptanz bei den
Tierhaltern zu generieren.

Ivemeyer et al. (2017) nutzen die Eigenschaft der objektiven Klassifizierung von
Clusteranalysen, um anhand von topografischen und strukturellen Merkmalen (90 Variablen)
bei 204 6kologischen Milchviehherden in Deutschland Ahnlichkeiten und Unterschiede zu
identifizieren und beschrieben vier typische Betriebstypen. Riveiro et al. (2013) untersuchten
inwieweit spanische Milchschatherden (44 Herden) sich hinsichtlich einer Reihe von
Merkmalen (190 Variablen) unterschieden, welche die Produktionsstruktur von Betrieben mit
geringer zeitlicher Variabilitdt widerspiegeln. Untersuchungen von Reichenbach et al. (2021)
in der indischen Grofistadt Bengaluru zeigen, inwieweit sich durch die rasanten
Urbanisierungsprozesse unterschiedliche Milchproduktionssysteme etabliert haben.

Tabelle 2 gibt einen Uberblick relevanter Literatur zu Clustermethoden, bei denen
Betriebe/Herden analog zur vorliegenden Arbeit anhand von Betriebscharakteristika, allerdings
basierend auf abweichenden Fragestellungen, in Cluster/Betriebstypen eingeteilt wurden.

Als eine weitere Moglichkeit verwenden Gernand et al. (2007) und Konig et al. (2008a) einen
Clusteransatz zur Implementierung eines Testherdensystems fir Holstein Friesian in
Deutschland. Dessen Ziel besteht darin, basierend auf dem Leistungsniveau der Herden, dem
Erstkalbealter und der HerdengroBe optimale und moglichst homogene Herden zu
identifizieren. Yin und Konig (2019) nutzen zur Identifikation potenzieller Kandidatengene
(direkter genetischer und miitterlicher genetischer Effekte), die das Korpergewicht von

Milchkiihen in verschiedenen Altersstufen beeinflussen, ebenfalls Clustermethoden. Hierzu
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clustern sie 15.921 genotypisierte Kiihe aus 56 GroBbetrieben basierend auf den
20 Hauptkomponenten einer vorangegangenen Hauptkomponentenanalyse der genomischen
Verwandtschaftsmatrix in drei verschiedene Cluster.

Osorio-Avalos et al. (2015) verwendeten den Clusterungsansatz, um Merinoschafherden unter
dhnlichen Umweltbedingungen zu kombinieren, um so den Grad der genetischen Verbindung
bei der Bildung von ZGG zu erhéhen. Weigel und Rekaya (1999) entwickelten basierend auf
Clusteranalysen die Idee des ,,borderless Clustering™ fiir die internationale Zuchtwertschitzung
(Milchvieh), um so ZGG auf der Grundlage von Herden unter dhnlichen Umweltbedingungen
unabhdngig von Léndergrenzen zu definieren.

Die aufgefiihrten Beispiele verdeutlichen das breite Anwendungsgebiet der Clusteranalyse fiir

verschiedenste Fragestellungen im landwirtschaftlichen Kontext.

Tabelle 2: Ubersicht einiger Clusterungsansitze von Betrieben/Herden in der Literatur
(modifiziert nach Herold et al., 2021).

Anzahl Anzahl Varllj.blen Anzahl
Autor Methode” Betriebe/ o Betriebs-
Erfasst  Clusterung
Herden typen
genutzt
Blanco-Penedo et al.
AHC 192 114 16 3
(2019)
Ivemeyer et al. (2017) Zwei-Stufen 204 9 4 4
Clusterung
Brotzman et al. (2015) AHC 557 22 16 6
Kobrich et al. (2003) AHC 67 25 11 5
AHC 72 40 8 5
Savoia et al. (2019) AHC 115 4 6
Guiomar et al. (2018) PAM 916 22 5 8
Gorgulu (2010) FZC 136 7 7 4
Kuentz-Simonet et al.
CoVAHC 544 67 9 7
(2015) ©
Tremblay et al. (2016) Clusterung
gemischter latenter 529 20 18 6
Klassenmodelle
Salasya und Stoorvogel
FzC 296 11 11 3
(2010)
Weigel und Rekaya
k-M 45.936 13 9 5
(1999) eans
Zwald et al. (2003a) AHC 233.673 13 13 7

*AHC = agglomerative hierarchische Clusterung, PAM = Partitionierung um Medoiden,
FZC = Fuzzy-Clusterung, CoVAHC = Clusterung von Variablen kombiniert mit einer
agglomerativen hierarchischen Clusterung, k-Means = Gruppierung um k bekannte Zentren.
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2.4 Beschreibung der ausgewiihlten Rassen und Merkmale

Die durchgefiihrten Analysen fokussieren vornehmlich auf die bedrohten Rassen - deutsches
Schwarzbuntes Niederungsrind (DSN), Bunte Bentheimer (BB) und Leicoma (Lei), sowie eine
der  weltweit  dominierenden  Milchviehrassen - Holstein ~ Friesian ~ (HF).  Die
Gefihrdungskategorie (Tabelle 1) einer Population wird, wie bereits in Kapitel 2.2.1
beschrieben durch die Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung® (BLE) in
Zusammenarbeit mit dem ,,Fachbeirat Tiergenetische Ressourcen der ,,Deutschen Gesellschaft
fiir Ziichtungskunde e.V.“ (DGfZ) festgelegt. Nachfolgend werden die verwendeten Rassen

sowie die Merkmale, an denen die Analysen durchgefiihrt wurden, beschrieben.

2.4.1 Beschreibung der verwendeten Rinderrassen

Der ziichterische Ursprung des ,alten” Deutschen Schwarzbunten Niederungsrindes (DSN)
liegt in den Marsch- und Niederungsgebieten im Nordsee-Raum. Insbesondere seine
Anpassungsfahigkeit, die gute Fruchtbarkeit, die gute Dauermilchleistung (Persistenz) bei
gleichzeitig guter Mastleistung wurden und werden von den Ziichtern geschitzt (Biedermann,
2004; Brade und Brade, 2013; Jaeger et al., 2018). Bereits 1936 beschrieben Lush et al. den
Import von Zuchttieren aus Friesland und Nord-Holland nach Amerika in den Jahren zwischen
1852 und 1904, wobei in den Jahren 1883 bis 1885 der Hauptteil der Importe
(5.103 Tiere - zwei Drittel aller jemals importierten Tiere) stattfand. Die alten DSN wurden
fortan entsprechend ihres Ursprungs als ,,Holstein-Friesian“ bezeichnet. Somit geht die
Entwicklungsgeschichte der amerikanischen HF direkt auf die ,,alten” DSN, vor allem aus dem
hollandisch-friesischen Raum, zuriick (Brade und Brade, 2013). Eine detaillierte Aufarbeitung
der Zuchtgeschichte von DSN und HF wurde von Miigge et al. (1999) durchgefiihrt. Des
Weiteren sei diesbeziiglich auf Versffentlichungen von Brade und Brade (2013), Biedermann
et al. (2005) und Jaeger et al. (2018) verwiesen. Insbesondere die unterschiedlichen
Zuchtstrategien spielten in der Rasseentwicklung eine entscheidende Rolle. So fokussierte das
amerikanische Zuchtprogramm vornehmlich auf Milchleistung, wohingegen in der
europdischen DSN-Zucht weiterhin das klassische Zweinutzungsrind (Milch-Masttyp)
préferiert wurde (Brade und Brade, 2013). In den 1960er Jahren verschoben sich die
finanziellen Einnahmen der Betriebe vom Rindfleisch zugunsten der Milch, wodurch der Fokus
zunehmend auf hohe Milchleistungen gelegt wurde. Bedingt durch den zeitlichen Vorsprung
der amerikanischen Ziichter und der sehr guten Milchleistung der amerikanischen HF begann
in Westdeutschland eine Verdridngungszucht in der DSN-Population mit ,,zurtick-importierten*

amerikanischen HF-Bullen bzw. Sperma. In Ostdeutschland hingegen bildete das DSN-Rind
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die Grundlage der synthetischen Rasse ,,Schwarzbuntes Milchrind der DDR* (SMR). Zwar
wurde in das SMR-Rind neben Jersey ebenfalls HF eingekreuzt, allerdings wurde in den
Stammzuchtherden das DSN in Reinzucht gehalten. So wurden insgesamt ca. 4.000 weibliche
Tiere, 100.000 eingelagerte Spermaportionen und jahrlich zwischen 15 und 20 Jungbullen mit
hervorragender Zuchteignung etabliert (Jaeger et al., 2018). In Westdeutschland hingegen
konnten nur wenige DSN-Tiere durch engagierte Ziichter vor der, von einigen Autoren
beschriebenen, ,,Holsteinisierung® bewahrt werden. Nach der Wiedervereinigung wurde das
SMR-Rind ebenfalls von den hochproduktiven HF verdringt, so dass folglich auch die
Stammzuchtherden nach und nach aufgegeben wurden und der DSN-Bestand kontinuierlich
abnahm. Der eigens gegriindete ,,Verein zur Erhaltung und Forderung des alten schwarzbunten
Niederungsrindes® nahm sich in Westdeutschland der Aufgaben der Zuchtorganisation und
Herdbuchfiihrung an. In den neuen Bundeslindern wurde dies vom Zuchtverband
»~Rinderproduktion Berlin-Brandenburg GmbH* (RBB) tibernommen. Durch das Engagement
der beiden Organisationen konnte die DSN-Population vor dem Aussterben bewahrt und ein
Zuchtbestand von 2.000 bis 3.000 weiblichen Zuchttieren und 10 bis 100 méinnlichen
Zuchttieren (Stand 2019: 2.533 weibliche und 24 ménnliche Zuchttiere (TGRDEU, 2021a))
erhalten werden. Abbildung 3 gibt einen Uberblick zur Entwicklung der Bestandszahlen der
beiden Rassen (HF unterteilt in die beiden Farbschldge rot- und schwarzbunt) seit 1997. Das
DSN-Rind wird von Biedermann (2004) beschrieben mit einer langen Nutzungsdauer, einer
guten Gesundheit und Robustheit sowie einer hohen Anpassungsfihigkeit an extensive
Haltungsbedingungen. Rinder der Rasse HF werden von Brihmig (2011) als rentable
Hochleistungskiithe mit milchbetontem Typ, die dem jeweiligen Haltungssystem gerecht und
iiber viele Laktationen nutzbar sind, beschrieben. Trotz dhnlicher Zeichnung unterscheiden sich
DSN und HF phénotypisch vor allem hinsichtlich der KoérpergréBe (DSN kleiner) und der
Bemuskelung (DSN stirker bemuskelt) (BLE, 2019).
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Abbildung 3: Entwicklung der Zuchttierpopulationen (méannlich/weiblich getrennt) der Rassen

Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind und Holstein Friesian (rotbunt und schwarzbunt) seit
1997 (TGRDEU, 2021b).

2.4.2 Beschreibung der verwendeten Schweinerassen

Die beiden analysierten Schweinerassen haben phylogenetisch, anders als die verwendeten
Rinderrassen, keine direkte Uberschneidung. Allerdings durchliefen beide Rassen nach einer
jeweils populationsstarken Phase, eine (noch anhaltende) Phase, in der die Besténde als bedroht
bzw. stark bedroht galten. Als Ursache fiir die starken Einbriiche in den Bestandszahlen kénnen
die verdnderten Marktanforderungen und der damit einhergehenden Verdringung der ,,Fett-
Fleischschweine® (40 % bis 50 % Fett, z.B. Cornwall, Berkshire, Rotbunte Husumer Schweine)
hin zu ,,Fleischschweinen® (< 30 % Fett, z.B. Piétrain) gesehen werden (Lengerken und Wicke,

2006).

Das Bunte Bentheimer Schwein

Das Bunte Bentheimer Schwein (BB), auch als ,,Schwarzbuntes bezeichnet, ist ein
mittelgrofes Schwein mit weiller/grauer Grundfarbe und unregelméaBiger schwarzer Zeichnung
(Lengerken und Wicke, 2006). Sambraus (2016) beschreibt die Tiere als kriftig, robust,

langlebig und frithreif. Zudem gelten sie als stressunempfindlich, bei gutem Aufzuchtvermogen
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und zufriedenstellender Futterverwertung. Die Urspriinge des Bunten Bentheimer Schweins
liegen in den Marschgebieten im stidwestlichen Niedersachsen (Landkreis Grafschaft
Bentheim, Emsland und Cloppenburg). Zu Beginn des 20. Jahrhunderts wurden in die
vorherrschenden Landschweinerassen die fettreichen englischen Rassen Berkshire und
Cornwall eingekreuzt (Kolk gen. Sundag et al., 2006; BLE, 2019). Eine offizielle
Herdbuchfiihrung konnte erst ab 1950 etabliert werden. Zu dieser Zeit begann allerdings auch
allmihlich der Riickgang der Rasse, da eine zunechmende Bedeutung des Muskelfleischanteils
ihren Einsatz minderte (Biermann et al., 2012b). In den Jahren um die Jahrtausendwende
erreichte die Population ihren Tiefstand (Abbildung 4). Erst mit der Griindung des ,,Verein zur
Erhaltung des Bunten Bentheimer Schweines e.V.“ sowie der Ziichtervereinigung
,»NORDschwein e.V.“, im Jahre 2003 konnte eine Trendumkehr erzielt werden (Abbildung 4).
Unterstiitzend wirkt auch die Tatsache, dass in der Zuchtwertschitzung aktuell keine weitere
Erhshung des Fleischanteils angestrebt wird, sondern ein Fokus auf der Ausprigung einzelner
Teilstiicke (Swalve, 2013) bzw. der Fleischqualitit liegt. Fiir einen ausfithrlichen Uberblick auf
die Rasseentwicklung sei auf die Arbeiten von Kolk gen. Sundag et al. (2006) und Biermann et

al. (2012b) verwiesen.

Das Leicoma Schwein

Das Leicoma Schwein (Lei) ist eine vergleichsweise junge Rasse, deren Anerkennung als
eigenstindige Rasse erst 1985 erfolgte. Urspriinglich in den 70-iger Jahren primir in der
chemaligen DDR als Zuchtlinie der fiinf Ausgangsrassen - Duroc (45,9 %), Deutsche
Landrasse (33,8 %) Niederldndische Landrasse (9,7 %), Estnische Baconrasse (5,7 %) und
Deutsches Sattelschwein (4,9 %) - geziichtet, wurde es nach der Rasseanerkennung in
Reinzuchtprogrammen ziichterisch bearbeitet. Die tiberwiegend als Mutterrasse eingesetzten
grofrahmigen weiflen Schweine zeichnen sich durch eine besondere Merkmalsausprigung
hinsichtlich Robustheit, einem hohen Wachstumsvermdgen bei gleichzeitig besonderer
Fleischqualitit sowie einem kriftigen und stabilen Fundament und sehr guter Gesdugeanlage
aus. Vor allem die charakterliche Gelassenheit, die Sorgsamkeit und Umsicht der Sauen sowie
die tiberdurchschnittliche Milchleistung gleichen die méifige Anzahl lebendgeborener Ferkel
pro Wurf (durchschnittlich 12,5 lebendgeborene Ferkel) aus, sodass ca. 30 Ferkel pro Sau und
Jahr abgesetzt werden konnen (Minch et al., 2017a; Miinch et al., 2017b; BLE, 2019; Méurer
etal., 2020). Zum Vergleich wurden im Jahresbericht 2019/2020 von dem Bundesverband Rind
und Schwein e.V. (BRS) (2022) 15,7 lebendgeborene Ferkel pro Wurf und 29,9 abgesetzte
Ferkel pro Sau und Jahr rasseunabhingig angegeben. Das Verbreitungsgebiet der Lei

beschrinkte sich vornehmlich auf die dstlichen Bundeslénder. In Folge der Wiedervereinigung
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Deutschlands reduzierte sich die Nachfrage nach Lei deutlich. Miinch et al. (2017b) geben
hierfiir einen geringen Muskelfleischanteil sowie einen maBigen Gesundheitsstatus der
Zuchtbestinde an. In Konsequenz nahmen die Bestandszahlen kontinuierlich ab und erreichten
2012 mit 20 Zuchtsauen und 2 Zuchtebern (Abbildung 4) ihren Tiefstand. Seit 2011 gilt die
Rasse als phinotypische Erhaltungspopulation und ist damit eine der am stérksten geféihrdeten
Schweinerasse in Deutschland (BLE, 2019). Ein 6ffentlicher Aufruf im Jahr 2012 zur
Forderung des Lei Schweins durch das ,,Informations- und Koordinationszentrum Biologische
Vielfalt der Bundesanstalt fiir Landwirtschaft und Erndhrung sowie die Untersuchung von
Miinch et al. (2017a) zur Wirtschaftlichkeit der Rasse haben sich positiv auf die Bestandszahlen
ausgewirkt. Vor allem die gute Fleischqualitit, bedingt durch den tiberdurchschnittlichen
intramuskuldren Fettanteil wird von Miinch et al. (2017a) als Rassevorteil angefiihrt. Diese
besonderen Fleischeigenschaften konnen insbesondere im Markentleischsegment bzw. bei der
Direktvermarkung Vorteile bieten. Allerdings verweisen sie auch darauf, dass deren Ergebnisse
nur als Tendenzen interpretiert werden sollten, da der geringe Reinzuchtbestand eine

statistische Absicherung der Ergebnisse nicht ermdglicht.
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Abbildung 4: Entwicklung der Zuchttierpopulationen (méannlich/weiblich getrennt) der Rassen
Bunte Bentheimer und Leicoma seit 1997 (TGRDEU, 2021b).
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2.4.3 Beschreibung der analysierten Merkmale - Rind

Die Herausforderungen der gegenwirtigen Tierzucht liegen vor allem in der Balance zwischen
Tierwohl, der kritischen offentlichen Betrachtung landwirtschaftlicher Produktion und der
Gewinnoptimierung fiir landwirtschaftliche Betriebe. So gilt es antagonistische Effekte infolge
der Selektion auf Produktionsmerkmale durch den gleichzeitigen Erhalt von Fruchtbarkeit und
Gesundheit zu kompensieren, bzw. durch die Entwicklung neuer funktionaler Merkmale oder
der Zucht von Resistenzen gegen bestimmte Erkrankungen das Tierwohlbefinden positiv zu
beeinflussen (Egger-Danner et al., 2015). Insbesondere in der Zucht kleiner Populationen bzw.
bedrohter Rassen stellt sich die Frage der Umsetzbarkeit. Die in dieser Arbeit ausgewihlten
Merkmale fokussieren auf die von Egger-Danner et al. (2015) beschriebenen Problemen der
modernen Tierzucht und sollen gleichzeitig basierend auf kleinen Populationsstrukturen
untersucht werden, um einen nachhaltigen Effekt fiir diese Populationen zu generieren. So
werden zum einen klassische Produktions- und Fruchtbarkeitsmerkmale, zum anderen neue
funktionale Merkmale analysiert.

Nachfolgend soll auf die jeweiligen Kriterien bei der Merkmalserfassung sowie -aufbereitung

kurz eingegangen werden.

2.4.3.1 Produktionsmerkmale

Die Erfassung der Produktionsmerkmale (Milchmenge (Mkg), Proteinmenge/-gehalt (Pkg/PPr)
und Fettmenge/-gehalt (Fkg/FPr)) erfolgt in den Betricben im Rahmen der
Milchleistungspriifungen (MLP). Die Durchfithrung der MLP sowie die Aufbereitung der
Ergebnisse folgen den Regularien des ,International Committee for Animal Recording™
(ICAR). Bei der Durchfithrung der MLP wird zwischen diversen Priifmethoden, -schemata,
und -intervallen sowie Melkfrequenzen unterschieden. Uberwiegend wird in den
partizipierenden Betrieben, die A4- (bzw. B4-) Methode durchgefiihrt, wobei im vierwdchigen
Rhythmus eine Probenahme durch eine/n offizielle/n Probenehmerin/Probenehmer (bzw. die
Betriebsleiterin/den Betriebsleiter) erfolgt. Damit eine Laktation Beriicksichtigung findet,
miissen mindestens zwei Testtagsaufzeichnungen pro Tier erfolgen, wobei die erste Beprobung
75 Tage in Milch (DIM) nicht tiberschreiten darf, sowie der Abstand zwischen zwei MLP-
Messterminen zwischen 22 und 37 Tagen (bei vierwochigem Rhythmus) liegen muss. Die

ausgewiesenen Ergebnisse liegen zwischen 5 und 305 DIM (ICAR, 2017).
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2.4.3.2 Fruchtbarkeitsmerkmale

Die Fruchtbarkeit wird von Darwash et al. (1997) definiert als die Fahigkeit eines Tieres
trachtig zu werden sowie die Trachtigkeit aufrechtzuerhalten, wenn es zum richtigen Zeitpunkt
in Bezug auf die Ovulation gedeckt wird. Der Fokus der letzten Jahrzehnte auf die
kontinuierliche Steigerung der Milchleistung fiihrte aufgrund negativer genetischer
Korrelationen (Pryce et al., 1999a; Pryce et al., 2004; Berry et al., 2016) zu einer reduzierten
Fruchtbarkeit. Insbesondere in der Frithlaktation zeigt sich ein Diskrepanz, bedingt durch die
Energiekonkurrenz zwischen Produktion und Reproduktion (Konig et al., 2008b). So zeigt
bspw. die Non-Return-Rate 56 eine genetische Korrelation von rg=-0,31, das Intervall
zwischen Kalbung und erster Besamung mit rg=0,14 (Konig et al., 2008b) sowie die
Zwischenkalbezeit mit rg = 0,08 (Haile-Mariam et al., 2003) eine deutlich antagonistische
Bezichungen zur Milchleistung. Tiezzi et al. (2012) geben fiir die genetische Korrelation
zwischen dem Merkmal Milchmenge und der Non-Return-Rate 56 Werte zwischen rg =-0,19
(Férsen) und rg = -0,44 (1. Laktation), fiir die Merkmale Milchmenge und Erstbesamungserfolg
von rg = -0,15 (Féarsen) und rg = -0,55 (1. Laktation) an.

Generell haben traditionelle Fruchtbarkeitsmerkmale wie ,,Verzogerungszeit* (Tage zwischen
erster und erfolgreicher Besamung, engl.: ,,Days open®), ,.Zwischenkalbezeit®, ,,Rastzeit*
(Zeitraum zwischen Kalbung und erster Besamung) oder ,,Anzahl der Besamungen pro
Konzeption* eine relativ geringe Erblichkeit (Haile-Mariam et al., 2003; Andersen-Ranberg et
al., 2005; Konig et al., 2008b; Gernand und Konig, 2017), wodurch eine ziichterische
Bearbeitung erschwert wird bzw. zuverldssige Schitzungen eine groe Anzahl Phénotypen
verlangen. Da die Fruchtbarkeit jedoch direkte okonomische Auswirkungen hat, ist die
ziichterische Bearbeitung im Sinne der Landwirtschaft unabdingbar. Boichard (1990) zeigte,
dass eine Reduktion der durchschnittlichen Konzeptionsrate von 60 % auf 45 % bei
gleichbleibender Milchleistung zu einer Verringerung des Einkommens um 10 % fithren kann.
Berry et al. (2016) verweisen aber auch darauf, dass ein zunehmendes Verstindnis der
genetischen ~ Zusammenhdnge und einem damit einhergehenden  optimierten
Fruchtbarkeitsmanagement zu einer Reduktion der antagonistischen Effekte zwischen

Fruchtbarkeits- und Produktionsmerkmalen beitragen kann.

Rastzeit (RAST)
Ein weitverbreitetes Merkmal ist die Rastzeit (RAST), welche die Féhigkeit der Kuh

widerspiegelt, nach der Kalbung erneut Ostrussymptome zu zeigen (Andersen-Ranberg et al.,
2005). Die RAST setzt sich aus der biologischen Wartezeit (Zeit, die das Tier bendtigt, um
wieder in einen Zyklus zu kommen, z.B. Riickbildungsphase der Gebdrmutter (Miller et al.,
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2007)) und der freiwilligen Wartezeit (Managemententscheidung fiir eine bewusste
Verldngerung, z.B. bei hoher Milchleistung und Persistenz zur Verldngerung der Laktation
(Miller et al., 2007; Inchaisri et al., 2011)) zusammen. Als klassisches Intervall-Merkmal ergibt

es sich als Differenz zwischen dem Kalbezeitpunkt und der darauffolgenden ersten Besamung.

Erstbesamungserfolg (EBE)

Der Erstbesamungserfolg (EBE) wird als binéres oder ,,Erfolgsmerkmal® (erfolgreich besamt
oder nicht erfolgreich besamt) verstanden und bezieht sich darauf, inwieweit die erste

Besamung erfolgreich war und zur Trachtigkeit gefiihrt hat oder nicht.

2.4.3.3 Funktionale Merkmale und Gesundheitsindikatoren

Unter dem Begriff ,,funktionale Merkmale* werden nach der Definition von Groen et al. (1997)
Eigenschaften eines Tieres zusammengefasst, die die Effizienz der Produktion durch Reduktion
der Inputkosten erhohen, gleichzeitig aber keine Folge einer Steigerung der Produktionsleistung
sind. Zudem konnen sie sich positiv auf die Vermarktbarkeit von Produkten, z.B. durch die
Erfiillung von Verbrauchererwartungen (Swalve, 2003), auswirken (Groen et al., 1997). Analog
definiert Swalve (2003) funktionale Merkmale als kosteneinsparende Merkmale, welche nur
indirekt mit der Produktionsleistung zusammenhingen. Entsprechend werden beim Milchrind
bspw. die Merkmalskomplexe der Zuchtleistung (Besamungserfolg, Kalbeverhalten und
Kalberverluste), der Gesundheit (Mastitisanfilligkeit, Fundamentprobleme), der Melkbarkeit,
der Nutzungsdauer (Swalve, 2003) oder auch des Verhaltens (T6nep6hl, 2012; Egger-Danner
et al., 2015) aufgefiihrt. Eine einheitliche Definition funktionaler Merkmale findet sich in den
Regularien des ICAR (ICAR, 2020a). In der aktuellen Zusammensetzung des
Gesamtzuchtwertes fiir HF (RZG, Stand: August 2022) wird dieser Merkmalskomplex mit
insgesamt 49 % (Gesundheit 18 %, Nutzungsdauer 18 %, Fruchtbarkeit 7 %, Kilberfitness 3 %,
Kalbeverlauf 3 %) gewichtet (Bundesverband Rind und Schwein e.V. (BRS), 2021).
Funktionale Merkmale haben heutzutage eine deutlich stirkere Bedeutung im Vergleich zu den
Jahren zuvor, in denen der Fokus primér auf der Steigerung von Produktionsmerkmalen lag
(Swalve, 2003). Zum Vergleich gibt Tonepshl (2012) die Gewichtung des RZG vom Deutschen
Holstein Verband aus 2012 mit 30 % (20 % Nutzungsdauer, 7 % Eutergesundheit, 3 %
Kalbeeigenschaften) an.

Vor allem die Berticksichtigung von Gesundheitsmerkmalen spielt aktuell eine grofle Rolle,
birgt allerdings auch einige Herausforderungen. So ist eine kontinuierliche und standardisierte
Beurteilung zur Berticksichtigung in Zuchtprogrammen unabdingbar (Schopke und Swalve,

2016). Routinemafige genetische Evaluationen fiir direkte Gesundheitsmerkmale existieren in
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Osterreich (seit 2010), in Deutschland (seit 2010), in Frankreich (seit 2012) und in Kanada (seit
2013) (Egger-Danner et al., 2015). Insbesondere die Qualitdt der erfassten Merkmale ist hierbei
entscheidend (Gernand und Kénig, 2017).

So nutzten Gernand et al. (2012) bspw. Daten aus Testherden in Deutschland zur Analyse
genetischer Parameter der Merkmale Mastitis, Klauenerkrankungen, Fruchtbarkeitsstorungen,
Stoffwechselstérungen sowie Ektoparasitenresistenzen, um die Verldsslichkeit der erfassten
Daten durch entsprechend geschultes Personal zu gewiéhrleisten. Tierdrzt:innen haben bei der
direkten Beurteilung von Erkrankungen eine Schliisselrolle (Schopke und Swalve, 2016).
Egger-Danner et al. (2015) betonen, dass die Motivation aller Beteiligten — Landwirt:innen,
Tierdrzt:innen, Berater:innen - entscheidend ist fiir eine erfolgreiche Merkmalserfassung.
Nichtsdestotrotz betonen Neuenschwander et al. (2012), dass vor allem die subjektive
Erfassung sowie die geringen Inzidenzen vieler Erkrankungen eine Zuchtwertschitzung
erschweren. So schitzten bspw. Zwald et al. (2004), Neuenschwander et al. (2012) und Gernand
et al. (2012) niedrige Heritabilitdten mit Werten zwischen h? = 0,02 und h* = 0,22.

Anstelle der direkten Erfassung von Erkrankungskomplexen konnen Indikatormerkmale - mit
bestimmten Erkrankungen assoziierte Merkmale - eine niitzliche Alternative darstellen (Stock
et al., 2012; Egger-Danner et al., 2015). Die nachfolgend beschriebenen Indikatormerkmale

wurden in der vorliegenden Arbeit verwendet.

Somatic-Cell-Score (SCS)

Mastitis als Folge intramammaérer Infektionen resultiert in einem Anstieg der somatischen
Zellzahl und wird als Abwehrreaktion gegen Pathogene verstanden (Shook et al., 2017). Die
Bestimmung der somatischen Zellzahl erfolgt im Rahmen der MLP, ebenfalls nach den
Regularien des ICAR (ICAR, 2017, 2020b). Sowohl in nationalen wie auch internationalen
Zuchtprogrammen hat die somatische Zellzahl als Indikator der Eutergesundheit eine lange
Tradition (Gernand et al., 2012), wobei hier vornehmlich der Somatic-Cell-Score (SCS)
Anwendung findet. Der SCS wurde bereits in den 1980er Jahren von Ali und Shook (1980)
entwickelt, um fiir den somatischen Zellgehalt eine Normalverteilung sowie
Varianzhomogenitét zu generieren. Naturgemél wird die Zellzahl im Bereich von Tausend bis
Millionen Zellen pro Milliliter angeben, woraus sich eine rechtsschiefe (= linkssteile = positive
Schiefe; Mittelwert > Median) Verteilung ergibt, was in statistischen Analysen hiufig die
Testvoraussetzungen verletzt. Mit der von Ali und Shook (1980) vorgeschlagenen
log-Transformation sowie der Addition einer Konstanten, kann entsprechend eine

Normalverteilung sowie Varianzhomogenitit erreicht werden.
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Fett-Eiweifs-Quotient (FEQ)

Der Fett-EiweiB-Quotient (FEQ) kann als niitzlicher Indikator zur Bewertung des Energiestatus
einer Kuh verwendet werden (Heuer et al., 1999). Physiologisch resultiert ein erhdhter FEQ aus
einem Energiedefizit, welcher zu einer erhohten Lipolyse (Fettmobilisierung) von
Korperfettreserven und zur erhohten Aufnahme von Fettsduren fiihrt, was wiederum eine
gesteigerte Milchfettsynthese bedingt (Heuer et al., 1999; Buttchereit et al., 2010; Bruckmaier
und Hammon, 2015; Klein et al., 2020). Gleichzeitig ist die Milchproteinsynthese ein stark
energieverbrauchender Prozess, entsprechend kann ein Mangel leichtverdaulicher
Kohlenhydrate zum Absinken des Milchproteingehaltes fiihren. Dies kann durch einen relativen
Mangel an essentiellen Aminoséuren verstirkt werden (Buttchereit et al., 2010; Bruckmaier
und Hammon, 2015). So konnten Grieve et al. (1986) zeigen, dass der FEQ ein besserer
Indikator fiir den Energiestatus ist, als die Merkmale Fett- bzw. Eiweiligehalt separat. Ein FEQ-
Wert iiber 1,5 kann als Indiz eines abnormen Fett- bzw. Proteinstoffwechsels interpretiert und
als Indikator fiir (subklinische) Ketose, Labmagenverlagerung, Eierstockzysten, Mastitis oder
Lahmheit verwendet werden (Geishauser et al., 1998; Heuer et al., 1999; Buttchereit et al.,
2011; Klein et al., 2020). Als Indikator fiir eine subklinische Azidose verwenden Ivemeyer et
al. (2019) einen FEQ-Wert unter 1,1. Heuer et al. (1999) zeigten, dass der FEQ eine negative
Energiebilanz zuverldssiger aufzeigen kann als der Body-Condition-Score. Insbesondere im
Zeitraum nach der Geburt sind FEQ und die Energiebilanz eines Tieres negativ (rp = -0,5)
korreliert (Reist et al., 2002). Dariiber hinaus kamen Kessel et al. (2008) zu der
Schlussfolgerung, dass der FEQ-Wert die individuelle Fiahigkeit zur Toleranz gegeniiber
Stoffwechselstress widerspiegeln konnte. Buttchereit et al. (2010) restimierten zum FEQ, dass
dieser sowohl die Energiebilanz einer Kuh gut widerspiegelt und somit als Prédikator fiir
gewisse Erkrankungen dienen kann und zum anderen stellten sie heraus, dass die

Merkmalserfassung kostengiinstig und prizise erfolgen kann.

Body-Condition-Score (BCS)

Die Erfassung des Body-Condition-Score (BCS) dient der Beurteilung der Korperkondition,
genauer der Fettreserven eines Tieres (Waltner et al., 1993) und kann als Indikator fiir die
Energiebalance des Tieres verwendet werden. Verdnderungen des BCS wihrend der Laktation
konnen Hinweise auf den Erndhrungs- bzw. Gesundheitszustand liefern (Haas et al., 2007). Des
Weiteren wurde in zahlreichen Studien die Korrelation zwischen BCS und
Fruchtbarkeitsmerkmalen belegt (Tabelle 3). Generell ist der BCS kostengiinstig und einfach
zu erfassen, unterliegt allerdings subjektiven Schwankungen (Kanitz et al., 2008), was eine

automatische und objektivere Erfassung wiinschenswert macht (Ferguson et al., 2006).
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Schréder und Staufenbiel (2006) wiesen zudem darauf hin, dass es unterschiedliche
Skalierungen gibt. Auch bedarf es noch weiterer Untersuchungen zum richtigen Zeitpunkt und
zur optimalen Héufigkeit der Erfassung, um den maximalen Nutzen aus der Verdnderung des
BCS zu generieren (Kanitz et al., 2008).

Tabelle 3: Genetische Korrelationen zwischen dem Body-Condition-Score (BCS) und
Fruchtbarkeitsmerkmalen.

Genetische Korrelation zwischen Body- Genetische
o . Autor
Condition-Score und... Korrelation (rg)
Intervall zwischen Kalbung und 037 Berry et al., 2003
Erstbesamung
Intervall zwischen Erstbesamung und 0.02
Konzeption (Verzogerungszeit) ’
Anzahl Besamungen pro Kuh -0,42
Rastzeit -0,45 bis -0,14 Haas et al., 2007
Zwischenkalbezeit -0,59 bis -0,02
Trichtigkeitsrate aus Erstbesamung 0,08 bis 0,82
. . -0,35 bis -0,31
Zwischenkalbezeit L0.37 bis -0,34 Banos et al., 2004
-0.32 bis -0.19
Non-R -Rat
on-Return-Rate 36 -0.22 bis -0.19

Sauberkeit

Die Bewertung der Sauberkeit (bzw. der Verschmutzung) von Tieren kann Auskunft tiber den
Grad der mikrobiellen Belastung der Tiere liefern (Hughes, 2001) und dient als Instrument der
Uberwachung und Privention der bakteriellen Belastung (Munoz et al., 2008). Insbesondere
Verschmutzungen im Euterbereich sowie der unteren hinteren GliedmaBlen stehen im
Zusammenhang mit einem erhohten SCS sowie intramamméren Infektionen (Ellis et al., 2007;
Breen et al., 2009). So konnten Schreiner und Ruegg (2003) zeigen, dass als schmutzig
charakterisierte Kihe signifikant mehr pathogene Keime (Staphylococcus —aureus,
Streptococcus agalactiae; p =0,006) und Umweltkeime (Escherichia coli, Klebsiella spp.,

Streptococcus spp., Enterococcus spp.; p = 0,046) im Euterbereich aufweisen.

Lahmbheit

Das Merkmal Lahmheit eines Tieres ist sowohl aus wirtschaftlicher als auch aus Tierwohlsicht
eine der bedeutendsten Erkrankung im Milchviehsektor (Warnick et al., 2001; Whay et al.,
2003; Ito et al., 2010). So sind die wirtschaftlichen Verluste nach Weaver (1984) vor allem in
der verringerten Milchproduktion, dem Gewichtsverlust, Todesfillen, vorzeitiger Schlachtung,

verringerten Reproduktionsleistungen und erhéhten Behandlungskosten begriindet. Dippel et
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al. (2009) ermittelten in Deutschland fiir 33 Betriebe mit Laufstallhaltung, dass 48 % der Tiere
Lahmbheiten aufweisen, mit einer Spannbreite zwischen 0 % und 81 %. Zur Bewertung der
Lahmheit wird in der Regel eine numerische Bewertungsskala verwendet, welche bestimmte
Aspekte des Ganges eines Tieres bewerten bzw. das Vorhandensein oder Nichtvorhandensein
bestimmter Verhaltensweisen als Anzeichen fiir eine Lahmheit beurteilen (Sprecher et al.,
1997; Winckler und Willen, 2001; Flower und Weary, 2006). Tabelle 4 gibt eine Beschreibung

zur Unterteilung von Lahmheiten nach Sprecher et al. (1997) wieder.

Tabelle 4: Bewertungsschemata zur Lahmheitsbeurteilung (Sprecher et al., 1997).

Score Lahmheitskategorie Beschreibung

1 Normal Die Kuh steht und geht mit gerader Riickenlinie. Thr Gang ist
normal.
2 Leicht lahm Die Kuh steht mit gerader Riickenlinie, nimmt aber beim

Gehen eine Haltung mit gebogener Riickenlinie ein. Ihr Gang
bleibt normal.

3 MiBig lahm Die Kuh hat sowohl beim Stehen als auch beim Gehen eine
gekrimmte Riickenlinie. Der Gang ist beeintrdchtigt und
lasst sich am besten als Kurzschritt mit einer oder mehreren
GliedmaBen beschreiben.

4 Lahm Eine Haltung mit gekrimmter Riickenlinie ist immer
vorhanden und der Gang wird am besten als ein bewusster
Schritt beschrieben. Die Kuh bevorzugt eine oder mehrere
GliedmaBen/Fiife.

5 Stark lahm Die Kuh zeigt auBerdem eine Unfahigkeit oder extreme
Abneigung, Gewicht auf eine oder mehrere ihrer
GliedmaBen/Fiile zu tibertragen.

2.4.3.4 Methanemissionen

Methan z#hlt, insbesondere in rinderhaltenden Betrieben, zu den priméren Treibhausgasen der
landwirtschaftlichen Produktion (Boadi et al., 2004). Als natiirliches Nebenprodukt der
Fermentationsprozesse entsteht es im Pansen der Wiederkduer (Knapp et al., 2014), aber auch
in geringeren Mengen im restlichen Verdauungstrakt aller Sdugetiere. Ausgeschieden sowohl
iber Atmung, Ruktus und Flatus (Dougherty und Cook, 1962; Berends et al., 2014; Knapp et
al., 2014), macht es ca. 17 % der globalen Methanemissionen aus (Knapp et al., 2014). Neben
der klimaschédlichen Wirkung bedeutet die Emission von Methan auch eine reduzierte
Produktivitdit und oOkonomische Effizienz infolge der Umwandlungsprozesse im
Verdauungstrakt der Tiere, sodass zwischen 2 % und 12 % der aufgenommen Energie in Form
von Methan ,,verloren* gehen (Harper et al., 1999; Gerber et al., 2013). Eine Herausforderung

bei der Beurteilung des Methanausstofes liegt in der Erfassung. Tabelle 5 gibt einen Uberblick
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der aktuell gingigen Methoden zur direkten tierindividuellen Messung des emittierten Methans.
Fiir detaillierte Beschreibung der einzelnen Methoden sei auf die Arbeiten von Garnsworthy et

al. (2019), Zhao et al. (2020) oder Jonker und Waghorn (2020) verwiesen.

Tabelle 5: Ubersicht der wichtigsten Merkmale der Methoden zur Messung des
MethanausstoBes von Einzeltieren' (Garnsworthy et al., 2019).
Anschaffungs- Laufende Arbeits- Wiederhol- Verhaltens- Durch-

Method

ethode Kkosten? Kosten?  aufwand? barkeit inderung®  satz

Respirations- s

CSPIrAtions= -y och Hoch Hoch Hoch Hoch Niedrig

kammer

SFe¢-Technik  Mittel Hoch Hoch Mittel Mittel Mittel

Atemluft-

probenahme . a4 L s . .

beim Melken Niedrig Niedrig Niedrig Mittel Keine Hoch

und Fiittern

GreenFeed Mittel Mittel Niedrig Mittel Niedrig Mittel

Laser Niedri

Methan Niedrig Niedrig Hoch Niedrig . & Mittel
Mittel

Detektor

! Konsensmeinungen auf Grundlage der Erfahrung der Mitglieder der ,METHAGENE WG2*; 2 pro Messung
oder Gruppe von Tieren; 3 im Vergleich zu keiner Methanmessung: niedrig = Messung in situ, mittel = etwas
Handhabung, Training oder Anderung der Routine, hoch = Einsperren der Tiere, * mittel, wenn ein Fourier-
Transformations-Infrarotspektrometer-Analysegerit verwendet wird

2.4.4 Beschreibung der analysierten Merkmale - Schwein

Im Gegensatz zur Rinderzucht ist die Schweinezucht, insbesondere im konventionellen Bereich
relativ streng hierarchisch organisiert und untergliedert sich in eine zuchtaktive Ebene
(Basiszucht, F1-Sauen, Jungsauenvermehrung) sowie eine Produktionsebene (Ferkelerzeugung
fiir die Mast) (Wiahner, 2012). Kennzeichnend fiir die ziichterische Arbeit sind die beiden
divergierenden Hauptaspekte, welche die Produktionsebenen verlangen. Zum einen stehen
Merkmalen der Fleisch- und Schlachtqualitét bei der Erzeugung von Schweinefleisch und zum
anderen Merkmale der Fruchtbarkeit und des Uberlebens (Ferkel, Sauen) bei der Erzeugung
von Ferkeln im Vordergrund (Swalve, 2013). Innerhalb kleiner Populationen entféllt zwar meist
die klare Differenzierung zwischen zuchtaktiver und Produktionsebene, nichtsdestotrotz
spielen die beschriebenen Merkmalskomplexe auch hier, insbesondere bei der Vermarktung
von Schweinefleisch, eine mafigebliche Rolle.

Nachfolgend soll auch hier kurz auf die jeweiligen Kriterien bei der Merkmalserfassung sowie

-aufbereitung eingegangen werden.
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2.4.4.1 Produktionsmerkmale

Als finales Produkt steht die Erzeugung von Schweinefleisch im Zentrum der Schweinehaltung.
Lag der primdre Fokus bis in die 1950er Jahre in der schlichten Erhohung des
Fett-/Fleischanteils und nachfolgend in der Erhthung des Fleischanteils, steht heute vielmehr
die Auspriagung einzelner Teilstiicke sowie die Fleischqualitdt im Fokus der Zucht (Lengerken
und Wicke, 2006; Biihler und Zimmer, 2007; Hermesch et al., 2000; Swalve, 2013). Brandt
(2019) beschreibt es als einen Wandel von der ,,Fleischbeschaffenheitszahl® hin zu einem
Genusswert. So haben vor allem Merkmale, wie z.B. ,intramuskuldrer Fettgehalt®,
»Tropfsaftverlust”, ,,Leitfdhigkeit®, ,,Scherkraft* und ,,Grillverlust®, welche am Schlachtkorper
erfasst werden, aber auch Merkmale wie ,,Riickenspeckanteil“ und ,,Riickenmuskeldicke®,
welche bereits am lebenden Tier erfassbar sind, eine zentrale Rolle (van Oeckel et al., 1999;
Fortin et al., 2005; Moeller et al., 2010; Biermann et al., 2014; Petig et al., 2019; Martins et al.,
2020; Werner et al., 2021).

2.4.4.2 Fruchtbarkeitsmerkmale

Bis in die 1990er Jahre lag das Augenmerk primédr auf Merkmalen der Mast- und
Schlachtleistung, jedoch erwies sich diese einseitige Ausrichtung von Zuchtprogrammen
hinsichtlich der Fruchtbarkeit als negativ, was zu einer stirkeren Berticksichtigung im Zuchtziel
fithrte (Merks et al., 2012). Dies hatte zur Folge, dass trotz der geringen Heritabilitdt (z.B.
Anzahl gesamt geborener Ferkel: h*=0,093; Anzahl lebendgeborener Ferkel: h?=0,081;
Giistzeit: h*=0,139; (Hanenberg et al., 2001)) der meisten Fruchtbarkeitsmerkmale in den
vergangenen Jahren beachtliche Fortschritte generiert wurden (Hamann et al., 2004; Reiner,
2006; Kanitz et al., 2008). Merks et al. (2012) konnten zeigen, dass es eine Zunahme der
WurfgroBe um bis zu 1,5 Ferkel/Wurf und Jahr bei einer gleichzeitigen Reduktion der
Ferkelmortalitit um 0,5 % gab. Insgesamt gelten Fruchtbarkeitsmerkmale, wie z.B. ,,Anzahl
lebendgeborener Ferkel” oder ,,Anzahl abgesetzter Ferkel* als wichtige Stellschrauben zur
Kostensenkung in der Schweineproduktion (Vries, 1989). Allerdings wiesen Spétter und Distl
(2006) darauf hin, dass bei der ziichterischen Bearbeitung die antagonistischen Beziehungen
zwischen Anzahl lebendgeborener Ferkel, Geburtsgewicht und Anzahl abgesetzter Ferkel zu
beriicksichtigen sind, dies schrinkt wiederum die gleichzeitige Verbesserung der Merkmale
ein. So korreliert die Anzahl lebendgeborener Ferkel negativ mit der Wurfqualitit (Brandt,

2019) bzw. der Uberlebenschance der Ferkel (Milligan et al., 2002).
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2.4.4.3 Funktionale Merkmale

Wie bereits in Kapitel 2.4.3.3 beschrieben, haben funktionelle Merkmale keinen direkten
Einfluss auf ein Produkt, sondern fithren vielmehr zu einer Kostenverringerung der Inputseite
(Ténepohl, 2012). Die Schwierigkeit ziichterischer Aktivitdt zur Erfiillung von zukiinftigen
Marktanforderungen liegt vor allem in dessen Volatilitdt, wie Merks et al. (2012) beschrieben.
Entsprechend sollten Zuchtziele divers gestaltet werden, also zusétzliche Merkmale bzw. neue
Phénotypen, wie z.B. die ,,Vitalitit von der Geburt bis zur Schlachtung®, die ,,Einheitlichkeit
auf verschiedenen Produktionsstufen®, , Robustheit, , Wohlbefinden®, ,,Gesundheit®,
,Phinotypen zur Verringerung des CO2-FuBlabdruck® (Merks et al., 2012), Merkmale der
,Miitterlichkeit (Grandinson et al., 2003; Dodenhoff et al., 2019) oder Merkmale des
»Temperaments*/,,Verhaltens* (Forkman et al., 2007; Toénepohl, 2012; Egger-Danner et al.,
2015; Dodenhoff et al., 2019) beinhalten.

Verhalten

Das Verhalten der Tiere ist vor allem als Interaktion zwischen den Tieren bzw. zwischen
Mensch und Tier zu interpretieren. Ruhige/friedliche Tiere zeigen entsprechend weniger
agonistische Interaktionen innerhalb einer Gruppe, zum anderen zeigen diese Tiere auch
weniger Stressreaktionen bei HandlingmaBinahmen. Dies wirkt sich in Summe positiv auf die
Leistung der Tiere aus und erleichtert zusitzlich die tagliche Arbeit mit dem Tier (Forkman et

al., 2007; Ténepohl, 2012).

Exterieur & Fundament

Am lebenden Tier hat die Exterieurbeurteilung einen maf3igeblichen Einfluss auf ziichterische
Entscheidungen und SelektionsmaBnahmen (Jonas et al., 2009). Wobei abhéngig von Mutter-
oder Vaterrasse zum Teil unterschiedliche Merkmale beriicksichtigt werden. Spielen innerhalb
von Mutterrassen (z.B. Deutsche Landrasse, Deutsches Edelschwein) die Kriterien ,,Typ*,
»Rahmen®, , Kopf*, ,Fundament®, , Bemuskelung* und ,,Gesduge™ eine Rolle, entfillt bei
Endstufenebern (z.B. Piétrain, Duroc) die Beurteilung des ,,Gesduges“, als klassisches
Fruchtbarkeitsmerkmal (Wihner, 2012). Insbesondere das Fundament, welches auf die
Korrektheit der GliedmaBen (kriftige, tragfdhige GliedmaBen mit korrekter Beinstellung)
abzielt, gilt als Grundvoraussetzung fiir eine gute Beweglichkeit, Gesundheit sowie eine lange
Nutzungsdauer (Wihner, 2012). Lopez-Serrano et al. (2000) untersuchten Zusammenhéinge
zwischen Wachstum, Riickenspeckdicke und Exterieur mit der Uberlebensfihigkeit bei Sauen
und konnten zeigen, dass Leistungs- und Exterieurmerkmale (speziell die Beinkonstitution),

welche im Jungsauenstadium erfasst wurden, mit der Langlebigkeit korrelierten. Sie
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schlussfolgerten, dass es einen Antagonismus zwischen Wachstumsleistung und dem
Uberleben der Sauen gibt, und vor allem eine gute Beinkonstitution sich positiv auf die

Langlebigkeit auswirkt (Lopez-Serrano et al., 2000).
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3. Material und Methoden

Nachfolgend soll ein Uberblick des verwendeten Datenmaterials sowie der durchgefiihrten

Analysen und Methoden gegeben werden.

3.1 Auswahl der Betriebe, Phéinotypisierung und Datenmaterial

Die Auswahl der Betriebe fiir die in der vorliegenden Arbeit durchgefiihrten Analysen
fokussierten vornehmlich auf ein Rasse-Kriterium, so war es entscheidend, dass der
tiberwiegende Tierbestand einer der untersuchten Rassen (DSN oder HF bzw. BB oder Lei)
entsprach. Der Kontakt zu den Betrieben erfolgte tiber die jeweiligen Interessenvertretungen
bzw. Zuchtverbinde/-unternechmen (,,Verein zur Erhaltung des Deutschen Schwarzbunten
Niederungsrindes®, ,,Verein zur Erhaltung des Bunten Bentheimer Schweines e.V.“,
~Hybridschweinezuchtverband Nord/Ost e.V.“, ,,German Genetic*). Weitere Kriterien
hinsichtlich Bewirtschaftungsart, Betriebsgroe etc. wurden nicht verwendet. Das
Datenmaterial fiir die durchgefiihrten Analysen wurde, mit Genehmigung der Landwirt:innen,
zum einen von den ,,Vereinigten Informationssysteme Tierhaltung w.V.* (VIT) in Verden und
zum anderen von dem ,,NORDschwein e.V.* in Osterholz-Scharmbeck zur Verfiigung gestellt.
Die bereitgestellten Informationen umfassten sowohl phénotypische Leistungsdaten als auch
Stammdaten.

Nachfolgend sollen die zugrundeliegenden Datensdtze fiir die unterschiedlichen

phénotypischen Merkmale nach Spezies differenziert beschrieben werden.

3.1.1 Phinotypisierung und Datenmaterial - Rind

Die durchgefiihrten Analysen fokussieren ausschlieflich auf Tiere der Rasse DSN und HF,
welche im Kapitel 2.4.1 beschrieben wurden, und umfasst insgesamt 30 charakterisierte

Betriebe.

3.1.1.1 Pedigree

Die vom VIT bereitgestellte Pedigree-Datei umfasst 131.463 Tiere der Rassen DSN und HF,
wovon 11.827 Tiere mit Leistungsinformationen sowie deren Vorfahren verwendet werden.
Somit ergibt sich ein Umfang der final verwendeten Pedigree-Datei von 63.430 Tieren mit
Abstammungsinformationen. Es fand keine Untergliederung der Pedigree-Datei nach einem
Rassekriterium statt, da es insbesondere aufgrund der engen phylogenetischen Entwicklung der
beiden Rassen zu Uberschneidungen beziiglich einiger Vorfahren kommen kann. Eine

notwendige Differenzierung erfolgte iiber die Phénotyp-Dateien.
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3.1.1.2 Produktionsmerkmale

Der Datensatz fiir die Auswertung von Produktionsmerkmalen wird vom VIT zur Verfiigung
gestellt und umfasst samtliche Testtags-Ergebnisse der Milchleistungspriifung (MLP) der
ersten drei Laktationen fiir die Testjahre 2012 bis 2018. Die zur Verfiigung gestellten
Informationen beschrinkten sich dabei auf die charakterisierten Betriebe. Die Durchfithrung
der MLP sowie die Aufbereitung der Ergebnisse folgte den Regularien des ICAR (ICAR, 2017).
Insgesamt standen 188.056 Testtags-Beobachtungen (71.831 DSN und 116.225 HF) von
11.827 Kiihen (4.492 DSN und 7.332 HF) zur Verfiigung (Tabelle 6).

Tabelle 6: Ubersicht der Beobachtungen der Milchleistungspriifung fiir die Jahre 2012 bis 2018
fiir die Rassen Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind (DSN) und Holstein Friesian (HF) fiir
die Laktationen 1 bis 3.

Jahr 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018  Gesamt

Anzahl Kiihe

Rasse DSN 1.518  1.547 1.579 1.573 1570  1.449  1.488 10.724
Rasse HF 2,118 2,197 2411 2503 2609 2615 2724 17.177
Gesamt 3636 3.744 3990 4.076 4179 4.004 4212 27.901

Anzahl Testtags-Beobachtungen
Rasse DSN 9.972 10.514 10.551 10.283 10.547 9.954 10.010 71.831

Laktation 1 4.191 4433 4438 4.134 4.547 3.999 3.848 29.590
Laktation 2 3.328 3314 3.391 3.479 3.285 3.534 3317 23.648
Laktation 3 2453 2.767 2722 2.670 2715 2421 2.845 18.593
Rasse HF 14337 15432 16208 17.228 17.803 17.613 17.604 116.225
Laktation 1 6.334 6.972 7.259 7.962 7.890 7.684 7.978 52079
Laktation 2 4.709 4.854 5471 5.509 5.907 5.890 5.741 38.081
Laktation 3 3.294 3.606 3.478 3757 4.006 4.039 3.885 26.065

Laktation 1 10.525 11.405 11.697 12.096 12.437 11.683 11.826  81.669
Laktation 2 8.037 8168 8862 8988 9.192 9424  9.058 61.729
Laktation 3 5747 6373 6200 6427 6.721 6.460  6.730 44.658
Gesamt 24309 25946 26.759 27.511 28350 27.567 27.614 188.056

3.1.1.3 Fruchtbarkeitsmerkmale

Zur Analyse der Fruchtbarkeitsmerkmale wurden ebenfalls vom VIT entsprechende
Datenaufzeichnungen zur Verfiigung gestellt. Der Auswertungszeitraum umfasste auch hier die
Jahre 2012 bis 2018 (Tabelle 7). Insgesamt standen 35.885 Besamungsdaten zur Verfiigung.
Zur Untersuchung des Erstbesamungserfolgs wurde der Datensatz auf die ersten beiden
Belegungen reduziert, folglich konnten 25.832 (11.781 DSN und 14.051 HF) Besamungsdaten
genutzt werden. Als weiteres Fruchtbarkeitsmerkmal wurde die Rastzeit untersucht. Diese

umfasst den Zeitraum zwischen der Abkalbung und der ersten Besamung in der jeweiligen
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Laktation. Aus dem Datensatz fiir die Rastzeit, wurden alle 5.883 Férsen (Kiihe ohne
Abkalbung) entfernt, somit konnten 19.949 Beobachtungen hinsichtlich der Rastzeit analysiert

werden.

Tabelle 7: Ubersicht der Fruchtbarkeitsmerkmale (Erstbelegungserfolg und Rastzeit) fiir die
Jahre 2012 bis 2018 fiir die Rassen Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind (DSN) und
Holstein Friesian (HF).
Jahr 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 Gesamt
Beobachtungen Erstbelegungserfolg DSN
1. Belegung 1.212 1.169 1.068 1.046 1.009 1.027 829 7.360

2. Belegung 579 624 656 615 681 722 544 4.421
Gesamt 1.791 1.793  1.724 1.661 1.690 1.749 1.373 11.781
Beobachtungen Erstbelegungserfolg HF
1. Belegung 849 922 1.399 1.177 962 1.034 1.036 7.379
2. Belegung 802 900 863 1.030 927 1239 911 6.672
Gesamt 1.651 1.822 2262 2207 1.889 2273 1947 14.051
Gesamt Belegungen
Gesamt 3.442 3.615 3986 3.868 3.579 4.022 3.320 25.832
Beobachtungen Rastzeit
DSN 1.325 1.342 1275 1217 1.338 1279 1272 9.048
HF 1.202 1.352  1.639 1.674 1471 1.751 1.812 10.901
Gesamt 2.527 2.694 2914 2.891 2.809 3.030 3.084  19.949

3.1.1.4 Funktionale Merkmale

Unter Berticksichtigung der Definition funktionaler Merkmale in Kapitel 2.4.3.3 wurden in 23
der 30 charakterisierten rinderhaltenden Betriebe phédnotypische Merkmale des
Tierwohlbefindens (Lahmheitsscoring, Verschmutzungsindex) und Indikatoren des
Energicumsatzes (BCS) erfasst. Die Phinotypisierung orientierte sich an den Kriterien des
»Welfare Quality® assessment protocol for cattle und wurde in leicht abgewandelter Form
fiir die Korperkondition (= Body-Condition-Score), Sauberkeit, Lahmheit und Klauenkondition
verwendet (Welfare Quality®, 2009). Abweichend vom ,,Welfare Quality® assessment
protocol for cattle* wurde die 3-stufige Skala fiir die Kérperkondition (BCS) um 2 Kategorien
(leicht mager und leicht fett) ergénzt. Insgesamt wurden 2.353 Tiere beurteilt, davon konnten
aufgrund fehlender Pedigree-Informationen bzw. Dokumentationsfehlern final 1.730 Tiere
(Tabelle 8) beriicksichtigt werden. Die Phénotypisierung der DSN-Betriebe erfolgte von
November 2017 bis Mérz 2018, wohingegen die HF-Betriebe aus organisatorischen Griinden

erst im Zeitraum Oktober 2018 bis Dezember 2018 beurteilt wurden.
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Tabelle 8: Ubersicht der phinotypisierten Tiere hinsichtlich funktionaler Merkmale der Rassen
Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind (DSN) und Holstein Friesian (HF).

Merkmal Bewertung Rasse
DSN HF DSN + HF
Gesamt beurteilte Tiere 998 732 1.730
Rassetypisch 561 476 1.037
Body-Condition-Score Leicht mager 36 63 121
(BCS) Sel.lr mager 11 61 72
Leicht fett 316 60 376
Sehr fett 54 70 124
Nicht lahm 963 585 1.548
Lahmheit Lahm 26 108 134
Sehr lahm 9 39 48
. Normal 987 695 1.682
Klauenkondition Nicht normal 11 37 48
Sauberkeit

Unteres Sauber 79 89 168
Hinterbein Nicht sauber 919 643 1.562
. Sauber 112 175 287
Hinterhand Nicht sauber 886 557 1.443
Futer Sauber 245 320 565
Nicht sauber 753 412 1.165
Zitzen Sauber 336 459 795
Nicht sauber 662 273 935

Die Gesundheitsindikatoren SCS und FEQ wurde fiir alle Betriebe berechnet. Da diese auf den
Ergebnissen der MLP basieren, sei beziiglich der verwendeten Daten auf Tabelle 6 verwiesen.
Mithilfe der von Ali und Shook (1980) etablierten log-Transformation
(SCS =logz (Zellzahl/100.000) + 3)) wurde die Zellzahl in den SCS {iberfiihrt.

3.1.1.5 Methanmerkmale

Vor dem Hintergrund der klimaschddlichen Wirkung des von Wiederkduern emittierten
Methans wurden im Rahmen des Projekts auf drei Betrieben tierindividuelle Methanmessungen
durchgefiihrt. Die Erfassung des Methanausstoles wurde mittels mobilem Laser-Methan-
Detektor (LMD, Crowcon LaserMethane Mini, Tokyo Gas Engineering Co Ltd., Tokyo, Japan)
durchgefiihrt. Hierzu wurden die Tiere im Fressgitter fixiert, und mithilfe eines optisch
sichtbaren Lasers des LMD wurde die Maul-/Nasenregion anvisiert. Die individuelle
Messdauer betrug ca. 3 min. Simultan zur Methanmessung erfolgten Klimamessungen
(Temperatur [°C], Luftfeuchtigkeit [ %], Windgeschwindigkeit [m/s]) mit dem Multifunktions-
Messgerit Testo 435 (testo SE & Co KGaA, Lenzkirch, Deutschland). Die Aufbereitung der
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Methanmessungen erfolgte nach Ricci et al. (2014). Insgesamt wurden zwischen September
und November 2018 Messungen an 598 Tieren durchgefiihrt, von denen nach Bereinigung der
Fehl- und Doppelmessungen 365 Datensitze (Tabelle 9) ausgewertet werden konnten. Die
Messungen fanden pro Betrieb an einem Tag statt. Ausnahme war Betrieb 2, in dem aufgrund
seiner Grofe und der baulichen Gegebenheiten (nur 2 Gruppen zu je ca. 100 Tieren mit
Fressgitter) zwei Messungen im Abstand von ca. sechs Monaten an jeweils zwei

aufeinanderfolgenden Tagen durchgefiihrt wurden.

Tabelle 9: Anzahl der Methanmessungen pro Betrieb innerhalb der Laktationen 1 bis > 5.

. Laktation
Betrieb I 2 3 7 =5 Gesamt
1 5 16 11 6 23 61
2 8 81 66 28 28 211
21 7 25 21 13 27 93
Gesamt 20 122 98 47 78 365

3.1.2 Phinotypisierung und Datenmaterial - Schwein

Die durchgefiihrten Analysen fiir die Tierart Schwein fokussierten auf die Rasse BB. Insgesamt
konnten 45 Betriebe charakterisiert werden. Aufgrund der geringen Bestandszahlen sowie der
geringen Datenbasis in der Lei-Population war eine effektive Berechnung genetischer
Parameter nicht moglich. Nichtsdestotrotz sollte anhand der Ergebnisse der Rasse BB das
Transferpotential in die Lei-Population abgeschitzt werden, sodass mit einem Zuwachs der
Population und dem  Beginn  genetisch-statistischer =~ Berechnungen  effektive
Modellierungsansitze zur Verfiigung stehen. Beide Rassen wurden im Kapitel 2.4.2

hinsichtlich ihrer Entwicklungsgeschichte beschrieben.

3.1.2.1 Pedigree

Die von der Ziichtervereinigung ,,NORDschwein e.V.“ zur Verfiigung gestellte Pedigree-Datei
umfasste das gesamte Pedigree der Rasse seit 1984 (Abbildung 5) und beinhaltete in Summe
3.156 Tiere (2.587 Sauen, 569 Eber).
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Abbildung 5: Bestandszahlen des ,,Nordschwein e.V.“ fiir die Rasse Bunte Bentheimer
innerhalb der Geburtsjahrgidnge zwischen 1984 und 2019.

3.1.2.2 Fleisch- und Schlachtleistungsmerkmale

Die Merkmale der Fleisch- und Schlachtqualitét (in vivo und post mortem) wurden zwischen
August 2011 und September 2013 im Rahmen des Projektes ,,Entwicklung eines dkonomisch
ausgerichteten Zuchtprogramms fiir die bedrohte Schweinerasse Bunte Bentheimer an
1.116 Schweinen innerhalb von 23 Betrieben der 45 charakterisierten Betriebe erfasst. In
Tabelle 10 ist die Verteilung der erfassten Merkmale innerhalb der Betriebe nach Geschlecht
dargestellt. Von insgesamt 210 Tieren lagen sowohl in vivo als auch post mortem Messungen
vor. Mit Hilfe des Gerites ,,Piglog 105* der Firma Carometec Food Technology wurden bei
713 Schweinen, in einem Lebendgewichtsbereich von 70bis 110kg, invivo
Ultraschallmessungen durchgefiihrt. Die Messung der Muskeldicke und der Riickenspeckdicke
erfolgt sowohl bei Zucht- als auch Mastschweinen auf Hohe der 13./14. Rippe, ca. 7 cm
paramedian. Die Erfassung der Schlachtqualititsmerkmale erfolgt entweder durch direkte
Messung mittels Sondengerit FOM (= Fat-O-Meater; Carometec Food Technology) oder
mittels Zwei-Punkte-Messung in kleineren Schlachtstétten. Die Fleischqualitit wurde im Labor
der Universitdt Kassel analysiert. Hierfiir wurde 1 h bis 3 h nach der Schlachtung aus einer
Schlachthélfte in Hohe der 13./14. Rippe eine Fleischprobe (ca. 5 cm dickes Lachsstiick)
entnommen. Die Fleischproben wurden anschlieBend hinsichtlich folgender Parameter
analysiert: pH-Wert (nach 24 h), Fleischhelligkeit (nach 24 h bzw. 48h), elektrische
Leitfihigkeit (nach 24 h bzw. 48 h), Tropfsaftverlust (nach 24h, 48h bzw. 72h),

Marmorierung, Grillverlust, Scherkraft (nach dem Warner-Bratzler-Verfahren) und
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intramuskuldrer Fettgeh

alt

(mittels

NIRS).

Beziiglich detaillierter Information zur

Merkmalserfassung und -aufarbeitung sei auf die Arbeit von Biermann et al. (2014) verwiesen.

Tabelle 10: Verteilung der Fleisch- und Schlachtqualitdtsmerkmale nach Geschlecht innerhalb

der Betriebe.
Geschlecht
Betrieb Fleischqualititsmerkmal Schlachtqualititsmerkmal
Weiblich Minnlich Kastrat Gesamt  Weiblich Minnlich Kastrat Gesamt
1 42 46 22 110 42 50 16 108
2 0 0 1 1 - - - -
3 51 36 1 88 30 18 26 74
4 0 4 1 5 - - - -
5 - - - - 0 0 2 2
6 43 34 26 103 31 22 89 142
7 0 4 4 8 2 0 3
8 0 1 0 1 - - - -
9 1 5 0 6 1 5 0 6
10 - - - - 0 0 4 4
11 0 1 1 2 - - - -
12 4 14 8 26 0 0 20 20
13 30 47 2 79 8 6 70 84
14 0 2 35 37 - - - -
15 0 5 8 13 - - -
16 0 0 1 1 - - - -
17 0 1 0 1 - - - -
18 13 27 13 53 51 44 14 109
19 0 1 0 1 - - - -
20 0 1 0 - - - -
21 3 3 0 - - - -
22 18 26 22 66 53 43 61 157
23 0 0 5 5 3 1 0 4
Gesamt 205 258 150 613 220 191 302 713
3.1.2.3 Fruchtbarkeitsmerkmale
Die Zichtervereinigung ,NORDschwein e.V.“ stellte von 45 Betrieben ebenfalls

7.800 Datensitze mit Fruchtbarkeitsmerkmalen von 2.070 Sauen und 317 Ebern zur Verfigung

(Tabelle 11). Nach der Bereinigung des

Datensatzes

konnten aufgrund fehlender

Waurfinformationen final 3.144 Wiirfe von 928 Sauen (158 Eber) ausgewertet werden.
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Tabelle 11: Ubersicht der Fruchtbarkeitsmerkmale, durchschnittlich geborene bzw. abgesetzte
Ferkel sowie die durchschnittliche Zitzenzahl der Sauen.
Anzahl Durchschnittlich Durchschnittlich Durchschnittliche
Wurf Sauen geborene Ferkel abgesetzte Ferkel Zitzenzahl
W+M W M W+M W M L+R L R

1 2.052 791 394 397 722 361 361 13,60 683 686
2 1.538 9,00 449 4,51 829 4,14 415 13,67 682 685
3 1.176 9,55 4,70 486 877 429 448 13,63 681 6,82
4 900 9,58 4,73 485 8,70 431 439 13,67 684 683
5 684 939 4,68 4,71 8,54 428 426 13,60 681 6,79
6 479 9,59 480 479 870 438 432 13,57 680 6,78
7 337 9,59 4,76 4,83 8,70 437 433 13,50 6,77 6,73
8 231 940 4,61 480 859 425 434 1344 6,73 6,71
9 152 931 475 456 833 433 400 1347 675 6,72

>10 251 8,99 4,53 446 8,43 429 414 13,54 6,78 6,76
Gesamt 7.800 898 446 4,52 821 4,09 4,12 13,64 6,81 6,82
W = weiblich, M = minnlich, L = links, R = rechts

3.1.2.4 Funktionale Merkmale

Neben den klassischen Produktions- und Fruchtbarkeitsmerkmalen spielen auch im
Schweinebereich funktionale Merkmale insofern eine Rolle, als dass diese zu einer
Effizienzsteigerung in Folge reduzierter Inputkosten beitragen kénnen. Diesbeziiglich wurde
wihrend der Ultraschallmessungen das Verhalten der Tiere als Tierwohlindikator anhand einer
S-stufigen Skala bewertet, wobei zwischen ,,sehr ruhig® (1) und ,,sehr nervos/massives
Fluchtverhalten* (5) differenziert wurde. Des Weiteren wurde das Fundament (Vorderhand,
Hinterhand), die Bemuskelung (Ausprigung der Schulter, Kotelettstrange und Schinken) sowie
das Exterieur (dulere Erscheinung, Rahmen und Linge), als Indikatoren des Energieumsatzes
anhand einer 3-stufigen Skala (1= unterdurchschnittlich, zuchtuntauglich, bedingt tauglich; 2=
durchschnittlich, zuchttauglich; 3= iiberdurchschnittlich, besonders zuchttauglich) beurteilt.
Tabelle 12 gibt einen zahlenmiBigen Uberblick der beurteilten Tiere differenziert nach

Merkmal, Geschlecht und Bewertungsnote.
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Tabelle 12: Ubersicht der beurteilten Tiere hinsichtlich der Merkmale Verhalten, Fundament,
Bemuskelung und Exterieur innerhalb der Geschlechtskategorien weiblich, ménnlich und
Kastrat.

Bewertungsnote Gesamt
Merkmal Geschlecht 1 2 3 4 5 Geschlecht ~ Merkmal
Weiblich 48 66 57 32 4 207
Verhalten Mainnlich 101 8 65 30 9 293 504
Kastrat 1 3 0 0 0 4
Weiblich 3 118 87 - - 208
Fundament Mainnlich 6 238 100 - - 344 612
Kastrat 0 44 16 - - 60
Weiblich 8 124 76 - - 208
Bemuskelung ~ Mainnlich 9 179 156 - - 344 612
Kastrat 0 27 33 - - 60
Weiblich 8 133 67 - - 208
Exterieur Mainnlich 6 234 104 - - 344 612
Kastrat 0 32 28 - - 60

3.2 Betriebscharakterisierung

Die partizipierenden Betriebe wurden tierartspezifisch hinsichtlich der Leitfrage ,,Inwieweit
haben betriebsbedingte Effekte einen Einfluss auf das Leistungsvermdgen der Tiere bzw. wie
beeinflussen diese die Zuchtentscheidungen der Tierhalterinnen/Tierhalter?* charakterisiert.
Die unterschiedlichen Produktionsrichtungen, die divergierenden Betriebsstrukturen und nicht
zuletzt die speziesbedingten Unterschiede waren Anlass zur Entwicklung zweier Fragebogen,
welche die systemrelevanten Effekte der Betriebe erfassen sollen. Diese Fragebogen wurden
innerhalb von Interviews mit den verantwortlichen Personen (direkt/telefonisch) bzw. durch
Betriebsbesuche ausgefiillt. Nachfolgend soll auf die inhaltliche Ausrichtung der jeweiligen

Fragebdgen nédher eingegangen werden:

Fragebogen - Rind:

Der ,.,Fragebogen - Rind* wurde so konzipiert, dass moglichst viele Faktoren eines Betriebes,
welche sowohl Produktionsmerkmale als auch funktionale Merkmalsauspragungen
beeinflussen konnen, erfasst werden. Diesbeziiglich wurden detaillierte Informationen zu den
folgenden Themenkomplexen erfasst:
e Betrieb
o Bewirtschaftungsweise
o natiirliche Gegebenheiten des Betriebes

o Tier
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o Tierhaltung (Milchkiihe, Trockensteher, Firsen)

o Fitterung (Milchkiihe, Trockensteher, Farsen)

o Gesundheitsmanagement

o Zuchtmanagement

o Fruchtbarkeitsmanagement

o Abkalbemanagement

o Weidemanagement

o Kilberaufzucht

o Farsenaufzucht

Neben den klassischen betriebs- bzw. tierbezogenen Einflussfaktoren wurde ebenfalls ein
Augenmerk auf die soziologische Komponente ,,Mensch* gelegt:
e Herdenmanager/Personal

o Personalstruktur  (familidre/Fremdarbeitskrifte,  spezialisierte  Arbeits-
krifte/Allrounder)

o Charakterisierung des hauptverantwortlichen Herdenmanagers (Alter,
schulische/landwirtschaftsbezogene ~ Ausbildung,  Erfahrung in  der
Landwirtschaft und Motivation zur Verbesserung der Herdenbetreuung)

o Charakterisierung des stellvertretenden Herdenmanagers (analog zum
hauptverantwortlichen Herdenmanager)

Der detaillierte Aufbau des konzipierten Fragebogens ist Anhang Tabelle 1 zu entnehmen.
Insgesamt wurden in den 30 teilnechmenden Betrieben 116 Einflussgroen zu den

beschriebenen Themenkomplexen erfasst.

Fragebogen - Schwein:

Die Charakterisierung der Schweinebetriebe gestaltet sich insofern anders, als dass der Fokus
im ,,Fragebogen - Schwein® (Anhang Tabelle 2) vielmehr darauf abzielte, Ursachen fiir
Selektionsentscheidungen zu identifizieren, welche aufgrund des hohen Anteils an
Selbstvermarktung vor allem auf regionale Gegebenheiten und Vermarktungsstrategien
zurtickzufilhren sind. Hierzu wurden klimatische Umweltdeskriptoren (Temperatur,
Niederschlag), Potentiale der Futtererzeugung (Hohenlage, Leitbodenassoziation (Definition:
Klassifikationseinheit einer hierarchischen Systematik von Bodengesellschaften, gebildet
durch rdumliche Zusammenfassung und inhaltliche Aggregierung von
Leitbodengesellschaften” (Eckhardt, 2021)), Bodenart (Definition: ,,Kennzeichnung des
mineralischen Bodenmaterials nach seiner Korngrof3enzusammensetzung (Textur)* (Eckhardt,

2021)), nutzbare Feldkapazitit, ackerbauliches Potential, Bewirtschaftungsart (biologisch vs.
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konventionell), Zuchtbestrebung (Ziichter ja/nein) und vor allem Vermarktungspotentiale
(Internetauftritt, Groe des Ortes, Entfernung zum néchsten Zentrum/Kleinstadt/Mittelstadt,
Lage in Metropolenregion) betrachtet. Insgesamt wurden die BB haltenden Betriebe anhand

von 16 Merkmalen charakterisiert.

3.3 Datenaufbereitung und -verarbeitung

Die in den Betrieben erfassten Daten (Betriebscharakterisierung sowie Phénotypisierung von
Tieren) wurden zunichst digitalisiert und nachfolgend mit der Statistiksoftware R (Version
4.0.4) (R Core Team, 2018) unter Zuhilfenahme diverser Softwarepakete aufbereitet und
analysiert. Die genetisch-statistischen Analysen erfolgten nach der Aufbereitung in R mit dem
Software Programm DMU (Version 6, Ausgabe 5.2) (Madsen und Jensen, 2013) zur Analyse
multivariater gemischter Modelle. Zur Visualisierung der Ergebnisse wurde zum einen das R-
Softwarepaket ggplot2 (Version 3.3.2) (Wickham, 2016) und zum anderen Microsoft Excel
(Version Professional Plus 2016) genutzt.

3.4 Clusteranalyseverfahren

Clusteranalytische Verfahren

Die Betriebe, welche mit den konzipierten Fragebdgen charakterisiert wurden, gilt es
nachfolgend zu Betriebstypen (BT; = Cluster) zu gruppieren, hierfiir kamen verschiedene
Clustermethoden zu Anwendung. Zur Vermeidung von Verzerrungen bzw. Uberschitzung
durch redundante bzw. ,,doppelte” Informationen ist eine entsprechende Variabilitit sowie
moglichst  geringe  Korrelationen  entscheidend.  Entsprechend  wurden  die
Variationskoeffizienten innerhalb der Merkmale sowie die Korrelationskoeftizienten zwischen
den Merkmalen (Pearson-Korrelation bei metrisch-metrischen Merkmalen, Spearman-
Korrelation bei ordinal-metrischen bzw. ordinal-ordinalen Merkmalen und eta-Korrelation bei
nominal-metrischen Merkmalen) ermittelt. In der Literatur unterliegen die jeweiligen
Koeffizienten keinen klar definierten Grenzwerten, weshalb die a priori Werte
(Variationskoeffizient > 50 %, Korrelation <90 %) von Kobrich et al. (2003) verwendet
wurden. Unter Beriicksichtigung dieser Kriterien konnten fiir die rinderhaltenden Betriebe
106 charakterisierende Merkmale und fiir die schweinehaltenden Betriebe 14 Merkmale in die
Clusteranalysen einbezogen werden. Fiir die clusteranalytischen Verfahren wurden diverse R-
Softwarepakete (u.a. ,,cluster (Version 2.1.0)* (Maechler et al., 2018), ,,ClustOfVar (Version
1.1)*“(Chavent et al., 2017b), ,,PCAmixdata (Version 3.1)“ (Chavent et al., 2017a), ,,dendextend
Version 1.13.4) (Galili, 2015), factoextra (Version 1.0.7)* (Kassambara und Mundt, 2017),

~dummies (Version 1.5.6)“ (Brown, 2012)) angewendet. Aufgrund der unterschiedlichen
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Skalenniveaus der erfassten Betriebsmerkmale wurde als ProximitdtsmaB3 die modifizierte
Gower-Distanz verwendet (Struyf et al., 1996). Mithilfe der ,,z-Standardisierung® (Mittelwert
u = 0, Standardabweichung ¢ = 1) wurde der Einfluss naturgemif} hoher metrischer Werte (z.B.
Milchleistung, Niederschlagsmenge) gegeniiber natiirlicherweise niedrigen Werten (z.B.

Temperatur) relativiert, um Verzerrungen bei der Erzeugung der Distanzmatrix zu verringern.

Besonderheiten bei der Clusterung der Schweine-Betriebe:

Im Hinblick auf die nachfolgenden genetischen Berechnungen, sowohl fiir klassische
Merkmale, d.h. Fruchtbarkeits-, Fleisch- und Schlachtqualititsmerkmale, als auch die neu
betrachteten funktionalen Merkmale (Verhalten, Fundament, Exterieur und Bemuskelung),
wurden die Clusterungsprozesse fiir zwei Datensdtze (Datensatz 1: Fruchtbarkeit - fiir alle
45 Betriebe; Datensatz 2:  Fleischqualititsmerkmale/neue  funktionale ~Merkmale - fiir
23 Betriebe mit verfligbaren Phénotypen) durchgefiihrt. Dies liegt darin begriindet, dass nur fiir
einen Teil der Betriebe Fleisch- und Schlachtqualititsparameter bzw. Verhaltens- und
Korperbaumerkmale erfasst wurden und diese in den Clustern fiir den Gesamtdatensatz sehr

ungleich verteilt waren.

Evaluationskriterium der Clustermethoden

Die Silhouettenweite wurde bzgl. ihres Informationsgehaltes zur Trennschérfe bzw. zum
Trennprozess einer Clustermethode sowohl als Evaluationskriterium als auch zur Bestimmung
der optimalen BT-Anzahl angewendet. Eine Silhouettenweite von 1 entspricht einer perfekten
Trennung der Betriebe und ist durch hohe Intra-Homogenitét (innerhalb eines BT sowie eine
niedrige Inter-Homogenitdt (zwischen BT) gekennzeichnet. Dagegen ist eine negative
Silhouettenweite als Fehlgruppierung zu interpretieren (Rousseeuw, 1987; Lleti et al., 2004;
Gagaoua et al., 2018). Die Silhouettenweite berechnet sich nach Rousseeuw (1987):
b)) —w(®

SW = max{b(@D), w())}

mit b(i) = mkin{B(i, k)}

wobei w(i) der mittleren Distanz des Betriebes i zu den iibrigen Betrieben desselben Clusters
und B(i, k) der mittleren Distanz des Betriecbes i zum néchstgelegenen Betrieb des
Nachbarclusters k entspricht. Die durchschnittliche Silhouettenweite (dSW) entspricht der

mittleren Silhouettenweite aller Cluster einer Methode:

dSW = 2;6:1 s(@)
k

wobei k der Anzahl der zu bildenden Cluster entspricht. Zur Bestimmung der optimalen Anzahl

zu bildender Cluster wurde fiir jede Methode die dSW fiir jeweils zwei bis zehn Cluster
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berechnet. Die Clusteranzahl mit der hochsten dSW iiber alle Methoden wurde bei den
restlichen Clusterverfahren verwendet, um die Methoden hinsichtlich der Zuordnung der
Betriebe zu den BT gegeneinander vergleichen zu konnen. Bei der Beschreibung der ermittelten
BT diente der Fisher’s Exact Test mit Freeman-Halton-Erweiterung (Freeman und Halton,
1951) bei qualitativen und der Kruskal-Wallis-Test (Ostertagova et al., 2014) bei quantitativen
Merkmalen zur Uberpriifung, inwieweit sich Merkmalsausprigungen zwischen den BT

unterschieden.

3.5 Schiitzung genetischer Parameter und Zuchtwerte unter Beriicksichtigung von

Betriebstypeneffekten

Die genetisch-statistischen Analysen wurden mit dem von Madsen und Jensen (2013)
entwickelten Programmpaket DMU (Version 6, Ausgabe 5.2) durchgefiihrt. Hierbei
fokussierten die Modellierungen auf die Inklusion des ,,neukonzipierten* BT-Effektes anstelle
des klassischen Betriebseffektes. Die Modellierungen basieren auf univariaten gemischten
linearen Testtagsmodellen und orientieren sich an den fiir die jeweiligen Merkmale
verwendeten offiziellen Modellierungen. Da jedoch gegeniiber den offiziellen Berechnungen
mit deutlich kleineren Datensitzen gerechnet wird, wurden samtliche Modellierungen zunichst
ohne den Einbezug von Verwandtschaftsmatrizen hinsichtlich des Einflusses der Einzeleffekte
uiberpriift. Entsprechend werden nur signifikante Einflussfaktoren sowie in jedem Fall der
Betriebs- bzw. BT-Effekt beriicksichtigt. Abhéngig vom Merkmal werden die Modellierungen
zum einen in der Gesamtpopulation (GP) und zum anderen in der Vatertierpopulation
durchgefiihrt. Die GP reprdsentiert hierbei alle Tiere der charakterisierten Betriebe mit
Leistungsinformationen und die Vatertierpopulation impliziert nur die Vatertiere der Tiere mit
Leistungsinformationen. Je Modellierung wurde das Verhéltnis zwischen Restvarianz und
Gesamtvarianz (Ratio) zur Evaluation der Anpassungsgiite ermittelt, wobei ein geringeres
Verhiltnis bevorzugt wird (Candrak et al., 1997; Strabel und Szwaczkowski, 1999). Das Ziel
genetisch-statistischer Methoden ist es, eine Vorhersage der Zukunft (= Zuchtwerte) durch die
Nutzung von Daten aus der Vergangenheit (= Leistungs- und Pedigree-Daten) zu treffen, um
so die tatsdchlichen Ursachen und Wirkungen des Systems (= Umwelteinfliisse) zu schitzen.
Diese unterliegen jedoch einem gewissen Zufallsfehler (Restvarianz), da sie nicht zu 100 %
wiederholbar sind. Demzufolge sind Vorhersagen nie exakt, weswegen Konfidenzintervalle
oder Sicherheiten/Genauigkeiten zur Abschitzung des erwarteten Fehlers angegeben werden
(VanRaden, 2001).
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Entsprechend wurden zur Bestimmung von Unterschieden in der Modellierung durch den
Betriebs- bzw. BT-Effekt fiir die Spezies Rind die Sicherheiten (R?) der ermittelten Zuchtwerte

als:

R2= 1 ((PEVZW)Z)J

Jq
und fiir die Spezies Schwein die Genauigkeiten (R) der ermittelten Zuchtwerte als:
2
R=VRZ= [1-(CE22)
Oa
mit sezy, als Standardfehler der geschitzten Zuchtwerte und o, als additiv-genetische Varianz,

bestimmt (Falconer und Mackay, 2009; Mrode, 2014).

Besonderheiten bei der Schiitzung genetischer Parameter fiir Rinderpopulationen

Neben der Beriicksichtigung der Einzeleffekte ,Betrieb® bzw. ,,BT“ wurden in der
Rinderpopulation auch Kombinationen beider Varianten in der Modellierung getestet, das heif3t
die gemeinsame Beriicksichtigung vom Betriebseffekt und BT-Effekt oder Betriebseffekt
genestet innerhalb BT-Effekt. Zum anderen wurde die Grofle der Zeitgefihrtengruppe durch
die Kombination von Testtag und Betrieb/BT bzw. durch die Kombination von Testmonat und
Betrieb/BT, variiert. In Tabelle 13 sind die verwendeten Modelle aufgefiihrt sowie in

Tabelle 14 die Beschreibung der einzelnen Modellparameter.
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Tabelle 13: Aufbau der unterschiedlichen univariaten Modellierungen fiir die Tierart Rind.
Gleiche oder dhnliche Merkmale in unterschiedlichen Modellen wurden mit identischen Indizes

versehen.

I:::::l;r Modellaufbau

R yijkimnt =ul + Ri+ JS; + Le+ B_TT/BT TT) + LTn + KAn + T + PUy +
Eijklmntu

R2 Vijklmntu :/ll +Ri+JSj+Lk+B_TM/BT_TM+LTm+KAn+Tt+PUu+
€ijklmntu

R3 Yijklmostu = ‘ll2 + Ri+ BM"’ Llx+ B/BTi + BAm +Spo + Bess + T + PU, +

Cijklmostu

R4 logit (mjkimosn) = @2 + Ri+ BMj+ LIk + B/BT) + BAwm +Spo + Bess + Ti + PUu

R5 Vijklmtu
R6  yijkimeu

R7  logit (mjkimu)
R8 lOgit (72'[]'/{[17111,4)

RO Yijklmpgrtu

=u3 +Ri+JSj+ Llk+ B TTY/BT TTi+ LTIm + Tt + PUu + eijkimu

=u3+Ri+JSj+ Llk+ B TMY/BT TM;+ LTIn + Ti + PUu + eijkimm

=03+ Ri+JSj+ Lik+ B TTYBT TTi+ LTIm + Tt + PUy

= @3+ Ri+JS; + LIx+ B TMyBT TM;+ LT1n + Ti + PUa

=u4 + Ri+JSj + Lix+ B_TMy/BT TM; + LTlw + Lup + Tey + Fer
+Ti + PUu + ejjkimpgriu

Tabelle 14: Beschreibung der einzelnen Modellparameter der verschiedenen Modelle in
Tabelle 13 fiir die Tierart Rind.

Modell-
parameter

Beschreibung

ul

u2
02
u3/p3

w4

Ri

JSi

BM;

Lk

Ll

B TT/BT TT:

B TMyBT TM

Bi/BTi

Populationsmittel fiir der Produktionsmerkmale (Milch-, Protein-,
Fettmenge, Protein-, Fettanteil) sowie der Gesundheitsindikatoren
(Fett-Eiweif3-Quotient, Somatic-Cell-Score)

Populationsmittel fiir Fruchtbarkeitsmerkmale (Rastzeit)
Populationsmittel fiir Fruchtbarkeitsmerkmale (Erstbesamungserfolg)
Populationsmittel fiir funktionale Merkmale (BCS, Verschmutzung
von Euter/Hinterhand/Zitzen, Lahmheit, Klauenkondition)
Populationsmittel fir ~ Merkmale des
(Gesamtmittelwert, Eruktion (Mittelwert, Maximum), Respiration
(Mittelwert, Maximum))

Fixer Effekt der i-ten Rasse (DSN, HF)

Fixer Effekt der j-ten Jahr-Saison (1 bis 4)

Fixer Effekt des j-ten Belegungsmonats (1 bis 12)

Fixer Effekt der k-ten Laktation (1, 2, 3)

Fixer Effekt der k-ten Laktation (1, 2, 3, 4,>5)

Fixer Effekt des l-ten Testtags (JJMMTT) innerhalb Betrieb bzw.
Betriebstyp

Fixer Effekt des l-ten Testmonats (JJIMM) innerhalb Betrieb bzw.
Betriebstyp

Fixer Effekt des I-ten Betriebes bzw. Betriebstyps

Methanausstof3es
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Tabelle 14 (Fortsetzung): Beschreibung der einzelnen Modellparameter der verschiedenen
Modelle in Tabelle 13 fiir die Tierart Rind.
Modell-

Beschreibung

parameter

LTn = Fixe lineare Regression fiir Tage in Milch (Legendre Polynome 3.
Ordnung)

LTIn = Fixer Effekt des m-ten Laktationsstadiums (Laktationstage 5 bis 100,
101 bis 200, 201 bis 300, > 300)

BAm = Fixe lineare Regression fiir das Alter bei der Belegung

KA, = Fixe lineare Regression des Kalbealters

Spo = Fixer Effekt der o-ten Spermaart (Natursprung, Frischsperma,
Tiefgefriersperma)

Lup = Fixe lineare Regression der Luftgeschwindigkeit

Teq = Fixe lineare Regression der Temperatur

Fer = Fixe lineare Regression der Luftfeuchtigkeit

Bess = Zufilliger Effekt des s-ten Besamungsbullen

T = Zufilliger additiv-genetischer Effekt des t-ten Priiftieres

PU. = Zufilliger permanenter Umwelteffekt

e = Zufilliger Restabweichung

Besonderheiten bei der Schiitzung genetischer Parameter fiir Schweinepopulationen

Die Berechnungen erfolgten sowohl fiir Merkmale der Fleisch- und Schlachtkorperqualitit als
auch Merkmale der Fruchtbarkeit sowie fiir funktionale Merkmale. Analog zur genetisch-
statistischen Modellierung fiir die Spezies Rind wurden ebenfalls konventionelle Modelle mit
klassischem Betriebseffekt mit den neukonzipierten Modellen, welche den BT-Effekt
beinhalten, verglichen. Die Datenbasis in der Schweinepopulation war im Vergleich zur
Rinderpopulation bedeutend geringer, weswegen auf Varianten des Kombinierens und Nestens
beziiglich Betrieb und BT sowie auf Variationen der Formierung der Zeitgefdhrtengruppen
verzichtet wurde. Es wurden sowohl univariate als auch (merkmalsabhédngig) bivariate Modelle
angewendet. Fir die funktionalen Merkmale wurden sowohl lineare Modelle als auch
Schwellenwertmodelle verwendet. Fiir die Schwellenwertmodelle wurden fiir das Merkmal
Verhalten die Klassen 1 bis 3 als ,,ruhige Tiere” (bindre Klasse 0) und die Klassen 4 und 5 als
Hhervose/unruhige Tiere* (bindre Klasse 1), und fiir die Merkmale Fundament und Exterieur
die Klasse 3 als ,,besondere Zuchttauglichkeit (bindre Klasse 1) und die Klassen 1 und 2 als
,keine besondere Zuchttauglichkeit* (bindre Klasse 0) definiert. Die in Tabelle 15 aufgefiihrten
Modellierungen entsprechen den univariaten Modellen, mit den entsprechenden Erkldrungen

der Modellparameter in Tabelle 16.
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Tabelle 15: Aufbau der unterschiedlichen univariaten Modellierungen fiir die Tierart Schwein.
Gleiche oder dhnliche Merkmale in unterschiedlichen Modellen wurden mit identischen Indizes
verschen.

Modell- Modellaufbau

nummer

S1 Vijklgr = ul + Si+ B/BT; + MHSk+ SG/PGi + Tq + PUr + ejjiiqr
S2 Vjmnpgr = 2 + B/BT; + Wiw+AF, + Besp + Ty + PUr + €jmnpgr

S3 Vijmopqr = w3+ Si+ By/BTj + Win+ Ao + Besp + Tq + PUr + €ijmopgr
S4 logit (Tmopgr) = @3 +Si+ Bi/BTj + Wn+ Ao + Besp + Ty + PUr

Tabelle 16: Beschreibung der einzelnen Modellparameter der verschiedenen Modelle in
Tabelle 15 fiir die Tierart Schwein.

Modell- Beschreibung
parameter
wl = Populationsmittel fiir Merkmale der Fleisch- und Schlachtkorperqualitit
(Piglog Messung - in vivo: Muskeldicke, Riickenspeckdicke;, Messung am
Schlachtkorper - post mortem: Muskeldicke, Riickenspeckdicke, pH (nach
24 h), Leitfchigkeit (nach 24 h und 48 h), Fleischhelligkeit (nach 48 h und
72 h), Tropfsaft (nach 24 h, 48 h und 72 h), Marmorierung, Grillverlust,
Scherkrafi, Intramuskulcirer Fettgehalt)
u2 = Populationsmittel fiir die Merkmale der Fruchtbarkeit (lebendgeborene
bzw. abgesetzte Ferkel)
u3/p3 = Populationsmittel fiir funktionale Merkmale (Exterieur, Fundament,
Bemuskelung, Verhalten)
Si = Fixer Effekt des i-ten Geschlechtes (ménnlich, weiblich, Kastrat)
B/BT; = Fixer Effekt des j-ten Betriebes bzw. Betriebstyps
MH Sk = Fixer Effekt des k-ten MHS-Genotyps (Nn, NN)
SGi/PGi = Fixe Regression des Schlacht- bzw. Priifgewichtes
W = Fixer Effekt des m-ten Wurfjahres
AFn = Fixe Regression des Alters der Sau bei der Geburt
Ao = Fixe Regression des Alters des Priiftieres
Besp = Zufilliger Effekt des p-ten Besamungsebers
Ty = Zufilliger additiv-genetischer Effekt des g-ten Priiftieres
PU; = Zufilliger Wurfumwelteffekt auf das r-ten Priiftieres
e = Zufilliger Restabweichung
Bivariates Modell:
Model S5: yl] _ X1 0] bl] [Zl 0] [ul + P1] + [Wl 0 ] [51] + [el]
Y2 0 X,|[b, 0 Z, luy +p; 0 W,ylls; e,

Wobei Index 1 fiir das Merkmal lebendgeborene Ferkel und Index 2 fiir das Merkmal abgesetzte
Ferkel steht; y entspricht dem Beobachtungsvektor des Merkmals; b beschreibt den Vektor fiir
die fixen Effekte - Wurfnummer, Betrieb/BT, Jahr sowie das Alter der Sau als Regression; u

spiegelt den Vektor der zufilligen additiv-genetischen Effekte wider; p bezieht sich als Vektor
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auf die zufilligen permanenten Umwelteffekte; s generiert einen Vektor des zufilligen
Vatereffektes; e formuliert den Vektor der zufilligen Resteffekte; X, Z und W entsprechen den
zugehorigen Inzidenzmatrizen und die Einheits- sowie die Verwandtschaftsmatrix werden
durch I und A reprisentiert.

Die genetischen Kovarianzen und Korrelationen fiir sémtliche Merkmalskombinationen der
Fleisch- und Schlachtqualitit wurden ebenfalls mittels bivariater Rechenldufe geschétzt,

welche einen analogen Modellaufbau aufwiesen wie das Modell S1.

3.6 Analyse von Genotyp-Umwelt-Interaktionen unter Beriicksichtigung von

Betriebstypen

Zur Analyse von Genotyp-Umwelt-Interaktionen (GUI) wurde ein Mehrmerkmalsansatz
verwendet. Bei der Spezies Rind wurde exemplarisch die Milchmenge und beim Schwein der
intramuskuldre Fettgehalt ausgewihlt, um mdogliche GUI zu identifizieren. Genetische
Korrelationen von rg < 0,8 sind nach Robertson (1959) als ein Hinweis auf etwaige GUI zu
interpretieren. In den dazu verwendeten Mehrmerkmalsansatz wurden die jeweiligen Merkmale
der entsprechenden BT als separate Merkmale definiert. Die beobachteten genetischen
Korrelationen, die Hinweise auf GUI gaben, waren Anlass zum Vergleich der Selektionslisten
(Toplisten-/Rangierungsvergleiche) in den verschiedenen BT, um robuste Genotypen
selektieren zu konnen. Hierfir wurden jeweils die Bullen/Eber mit den hochsten Zuchtwerten
hinsichtlich ihrer Rangierung in den einzelnen BT betrachtet. Die Modellierung der

Mehrmerkmalsmodelle erfolgte nach folgendem Schema:

Modell zur Uberpriifung méoglicher GUI unter Verwendung von Betriebstypen beim Rind:

V1 X, 0 0 07rb Zy Uy +p1 €1
Y2 [0 X, 0 0]]|b; " 0 Zz ‘ luz + Pz\ n lez
Ys| 7|0 0 X3 O0f[bs 0 0 Z3 Uz + p3
YVa 0 0 0 X,llb, 0 0 Zyllus+ps

Modell zur Uberpriifung méglicher GUI unter Verwendung von Betriebstypen beim Schwein:

Vi1 X, O O1[by] [Z, O Of[us+pi] (Wi O 07[s1] [e
l}/z =lo x, by +[0 z, o||luz+p|+]|0 w, 0} 2| + ez
V3 0 0 XJlbd Lo 0 zllus+ps 0 0 W, es

Die Indizes (1 bis 4 bzw. 1 bis 3) spiegeln das entsprechende Merkmal (Milchmenge bzw.
intramuskuldrer Fettgehalt) in den jeweiligen BT wider; y entspricht dem Beobachtungsvektor
des jeweiligen Merkmals; b reprisentiert den Vektor der fixen Effekte (Rind - nach Modell R1;
Schwein - Geschlecht (ménnlich, weiblich, Kastrat), MHS-Status (frei, nicht frei); u generiert
einen Vektor der zufilligen additiv-genetischen Effekte; p bezieht sich als Vektor auf die
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zufilligen permanenten Umwelteffekte; s beschreibt den Vektor der zufilligen Vateretfekte; e
formuliert den Vektor der zufilligen Resteffekte; die zugehorigen Inzidenzmatrizen werden
durch X, Z sowie W widergespiegelt; I und A entsprechen der Einheits- bzw. der

Verwandtschaftsmatrix.

3.7 Analyse der Populationsstruktur

Mit der Analyse der Populationsstruktur soll untersucht werden, inwieweit sich diese durch die
Gruppierung von Betrieben zu BT verdndert. Hierfiir wurden populationsspezifisch der
Inzuchtkoeffizient (F) sowie die mittlere Verwandtschaft (Re) bestimmt (Wright und McPhee,
1925; Colleau, 2002). Da die Berechnung des individuellen Inzuchtkoeffizienten jedoch stark
von der Vollstindigkeit des Pedigrees beeinflusst wird (MacCluer et al., 1983; Miglior et al.,
1992; Konig und Simianer, 2006), wurden nur Tiere mit einer Vollstindigkeit des Pedigrees
von mind. 90 % berticksichtigt. Des Weiteren wurde die Anzahl eingesetzter Viter sowie der
relative Anteil von Tieren mit Phinotyp zu eingesetzten Vitern ermittelt. Vaterspezifisch wurde
weiter die effektive Tochterzahl nach Tosh und Wilton (1994) berechnet.
n,, = Z ny(ng, — nyj)

- n,
L

wobei ng der Anzahl Nachkommen mit Leistung pro Vater j in der Zeitgeféhrtengruppe i und
n; der Anzahl aller Tiere mit Leistung in der Zeitgefahrtengruppe i entspricht. Je hoher der
Wert eines Bullen ist, desto mehr informative Tochterleistungen besitzt dieser, was in einer
genaueren Schitzung genetischer Parameter resultiert (Tosh und Wilton, 1994). Die effektive

Tochterzahl je Vater wurde entsprechend je Betrieb bzw. BT {iber alle Viter gemittelt.
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4. Ergebnisse

Die Ergebnisdarstellung erfolgt zur besseren Ubersicht tierartspezifisch und nicht
themenspezifisch. Generell sollen fiir die jeweilige Tierart zundchst die Resultate der
Clusteranalysen vorgestellt und die gebildeten BT anhand der erfassten Merkmale beschrieben
werden. Anschlieend erfolgt die Prisentation der Ergebnisse der durchgefiihrten genetisch-
statistischen Analysen als Vergleich zwischen konventioneller und neukonzipierter
Modellierung. Weiter soll auf die identifizierten Genotyp-Umwelt-Interaktionen sowie die
verdnderten Rangierungen der Top-Vererber im Datenmaterial in den jeweiligen BT
eingegangen werden. AbschlieBend soll die Analyse der jeweiligen Populationsstruktur

nihergelegt werden.

4.1 Ergebnisdarstellung - Rind

Die nachfolgend aufgefithrten Ergebnisse beziehen sich auf die in dieser Arbeit
charakterisierten 30 Betriebe mit Rindern der Rasse DSN bzw. HF.

4.1.1 Clusterung

Durchfiihrung der Clusterungsprozesse

Das Ziel der durchgefiihrten Clusteranalysen innerhalb der rinderhaltenden Betriebe besteht
darin, anhand von Umwelt-, Tier- und Betriebsfaktoren dhnlich wirtschaftende Betriebe, die
einen dhnlichen Einfluss auf die phénotypische Leistung ihrer Tiere ausiiben, zu
(praxisrealistischen) BT zusammenzufassen. Die Silhouettenweite (SW) dient sowohl der
objektiven Erfassung der optimalen Anzahl von BT je Clusterverfahren sowie dem objektiven
Vergleich der unterschiedlichen Clusterverfahren bei identischer Anzahl von BT. Fiir die
CoVAHC wird die SW ebenfalls zur Abschitzung der zu bildenden Variablencluster
verwendet. Fiir diese Methode zeigt Abbildung 6 die maximal erreichten SW bei der Bildung
unterschiedlicher Anzahlen an Variablenclustern (Ck =3 bis 100) sowie anhand der
Farbgebung die dabei verwendete Anzahl an BT. Generell ist zu erwédhnen, dass bei allen
Clusterungen die Anzahl der BT auf zehn begrenzt ist. Insgesamt fillt auf, dass mit
zunehmender Variablenclusterung die erreichte maximale SW deutlich reduziert ist. Ebenfalls
zu erkennen ist, dass eine geringere Anzahl von BT zu bevorzugen ist. So generiert die Bildung
von 2, 3und 4 BT, 72-mal die hdchste SW bei der jeweiligen Variablenclusterzahl, wohingegen
Gruppierung von 5 bis 10 BT nur 27-mal die hchste SW generieren. Die hochste dSW (0,51)

fiir CoOVAHC und damit die optimale Anzahl zu bildender BT, wird in diesem Datensatz mit
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drei Variablenclustern und vier BT erreicht. In den nachfolgenden Ausfithrungen impliziert die

Bezeichnung CoVAHC, dass drei Variablencluster gebildet werden.

05{ &
2 LN
08 041
3¢ “
£ES .| °
%% 03
g3 e
= 0,21
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0.1 M. W
0 25 50 75 100

Anzahl Variablencluster (Cy)
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Anzahl Betriebstypen (k
ypen (k) 3 e 5 7 e 9

Abbildung 6: Maximale durchschnittliche Silhouettenweite (dASW) sowie die dabei verwendete
Anzahl gebildeter Betriebstypen (Farben) bei der ,,Clusterung von Variablen kombiniert mit
einer agglomerativen hierarchischen Clusterung” (CoVAHC) bei unterschiedlicher Anzahl
gebildeter Variablencluster (Cx = 2 bis Cx = 100).

Der Vergleich der dSW bei der Bildung unterschiedlicher Anzahlen von BT innerhalb der
untersuchten Clustervarianten (AHC, PAM, FZC und CoVAHC) zeigt in Abbildung 7 eine
weite Spannbreite der dSW von 0,02 (FZC mit 10 BT) bis zu 0,51 (CoVAHC mit 4 BT), was
auf eine starke Differenz der Methoden beziiglich des Separierungsprozesses im vorliegenden
Datensatz hindeutet. Insgesamt sind die Methoden AHC, PAM und FZC bei identischer Anzahl
gebildeter BT der CoOVAHC deutlich unterlegen. So erreichen diese Clusterungen jeweils bei
der Bildung von zwei BT ihre maximal mogliche dSW (dSWanc =0,17; dSWpam = 0,19;
dSWrzc =0,19), was im direkten Vergleich zu CoVAHC (dSWcovanc = 0,48) ca. 2,5-mal
niedriger ist. COVAHC zeigt gegeniiber den restlichen Methoden eine dSW, welche bis zu 4-
mal hohere Werte bei identischer Anzahl zu bildender BT annimmt. Ebenfalls in Abbildung 7

ist zu erkennen, dass bei vier BT die generell hochste dASWcovanc = 0,51 erzielt wird.
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Abbildung 7: Durchschnittliche Silhouettenweite (dASW) der verschiedenen Clustermethoden
bei unterschiedlicher Anzahl zu bildender Betriebstypen; AHC = hierarchische Clusterung,
PAM = Partitionierung um Medoide, FZC = Fuzzy Clusterung, CoVAHC = Clusterung von
Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (Bildung von drei
Variablenclustern Cx = 3), gestrichelte Linien = geglitteter Mittelwert, senkrechte gestrichelte
Linie = optimale Anzahl an Betriebstypen.

Fiir eine bessere Vergleichbarkeit der Clusterungsansitze wird fiir alle Methoden eine
identische Anzahl von BT (k = 4) verwendet, welche auf der hochsten dSW basiert, auch wenn
diese nicht der optimalen BT-Anzahl der jeweiligen Methode entspricht. Abbildung 8
visualisiert die SW der einzelnen Betriebe bei jeweils vier gebildeten BT fiir die vier
untersuchten Methoden. Die Bezeichnung/Nummerierung von Clustern (bzw. BT) ist
gewissermalien willkiirlich und entspricht keiner absoluten Bezeichnung. In der Regel werden
die Objekte, welche als erstes zusammengefasst werden als, ,,Cluster 1 betitelt. Alle weiteren
Objekte, welche nicht diesem ersten Cluster zugeordnet werden, bilden entsprechend neue
Cluster. Entscheidend dafiir, wann welche Objekte kombiniert werden, ist die Methodik, sodass
die Nummerierung der Clusterung in der Auswertung austauschbar ist. Entsprechend wird in
Abbildung 8 die Farbgebung der Balken sowie die Nummerierung der BT der Methoden AHC,
PAM und FZC so angepasst, dass moglichst viele Betriebe mit den Betrieben der BT von
CoVAHC iibereinstimmen. Neben der hochsten dSW werden durch CoVAHC auch fiir
einzelne Betriebe die hochsten SW erreicht, mit Ausnahme von Betrieb 2. Fiir Betrieb 2 kann
aufgrund der fehlenden Vergleichsbetriebe in BT3 keine SW berechnet werden. Bei der
Nutzung der anderen Methoden zeigen sich anhand der negativen SW auch Fehlgruppierungen
durch den jeweiligen Prozess. So zeigt sich bei AHC, dass alle Betriebe in BT 3 sowie
Betrieb 25 falsch gruppiert sind, es also wenige bis keine Ubereinstimmungen der Betriebe
innerhalb des BT gibt. Beim PAM-Ansatz weisen die Betriebe 1, 11 und 12 und bei FZC
Betrieb 12 negative SW auf. Aufgrund der deutlich héheren SW von CoVAHC sowie der

Tatsache, dass es keine negativen SW und somit keine Fehlclusterungen gibt, wird CoVAHC
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als beste Methode zur Clusterung von Betrieben anhand der erfassten Merkmale interpretiert.
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Abbildung 8: Silhouettenweite der Betriebe bei der Gruppierung von vier Betriebstypen unter
Anwendung einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (AHC), einer Partitionierung um
Medoide (PAM), einer Fuzzy-Clusterung (FZC) und einer Clusterung von Variablen
kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC; Bildung von drei
Variablenclustern Cx = 3). Die Farbgebung und Nummerierung der Betriebstypen fiir AHC,
PAM und FZC wurde so gewihlt, dass moglichst viele Betriebe mit den Betrieben der
Betriebstypen von CoOVAHC iibereinstimmen.
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Beschreibung der gebildeten Betriebstypen

Das in Abbildung 9 dargestellte Dendrogramm visualisiert die Gruppierung der
30 charakterisierten Betriebe sowie die daraus generierten BT. Zur Beschreibung der BT
wurden die jeweiligen Anteile einiger Merkmale in Tabelle 17 aufgelistet und mittels Fisher’s
Exact Test mit Freeman-Halton-Erweiterung fiir qualitative Merkmale und Kruskal Wallis-Test

fiir quantitative Merkmale auf stochastische Unabhéngigkeit getestet.
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Abbildung 9: Dendrogramm der charakterisierten 30 Betriebe, gruppiert durch eine Clusterung
von Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC;
Ck=3).
Die gebildeten BT (Abbildung 9), welche fiir die anschlieBenden genetisch-statistischen
Analysen verwendet werden, sollen nachfolgend anhand prignanter Merkmale (Tabelle 17)
kurz charakterisiert werden:
Betriebstyp 1 = mittelgroBe DSN-Betriecbe mit dem Fokus auf der Milchproduktion
(Betriebe: 1, 3,4, 6,7, 8,10, 12,14, 21, 24, 25, 26)

— okologisch als auch konventionell wirtschaftende DSN-Betriebe

— Boxenlaufstille oder vereinzelt Tiefstreu-/Kompostierungssysteme mit Weidegang

— vereinzelte (4 von 13) Nutzung von Herdenmanagementsoftware

— mittlere Leistung (@ 19,7 kg pro Kuh) bei gleichzeitig mittlerem Einsatz von Kraftfutter

(3.5kg)
— Herdenmanager: Anfang 50, mittlere schulische Ausbildung sowie hohere berufliche

Ausbildung, ca. 35 Jahre landwirtschaftliche Erfahrung
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Betriebstyp 2 = kleine DSN-Betriebe mit geringer Intensitit (Betriebe: 5, 9, 11, 13, 27)

kleine DSN-Betriebe (< 20 Tieren), weitere Einnahmequellen neben der Milch, sowohl
6kologisch als auch konventionell bewirtschaftet

Anbindehaltung mit Weidenutzung

keine Nutzung von Herdenmanagementsoftware

niedrige Leistung (@ 16,9 kg pro Kuh) bei einem geringen Kraftfuttereinsatz (1,3 kg)
Herdenmanager: Mitte 50, geringe schulische und mittlere berufliche Ausbildung,

ca. 40 Jahre landwirtschaftliche Erfahrung

Betriebstyp 3 = Intensiv wirtschaftender DSN-Grofbetrieb (Betrieb: 2)

konventioneller, auf Milchviehhaltung spezialisierter Gro3betrieb (> 800 Tiere)
Boxenlaufstall ohne Weidenutzung

Nutzung von Herdenmanagementsoftware und Brunsterkennungssystemen

hohe Milchleistung (@ 25,6 kg pro Kuh), bei sehr hohem Kraftfuttereinsatz (8,5 kg)
Herdenmanager Anfang 60, mittlere schulische Ausbildung und mittlere berufliche

Ausbildung, ca. 50 Jahre landwirtschaftliche Erfahrung

Betriebstyp 4 = spezialisierte HF-Betriebe (Betriebe: 15, 16, 17, 18, 19, 20, 22, 23 ,28, 29, 30)

grofere, konventionelle, spezialisierte HF-Milchviehbetriebe, Ausnahme Betrieb 20
mit HF- und DSN-Tieren

Boxenlaufstille mit vereinzelter Weidenutzung (4 von 11)

Nutzung von Herdenmanagementsoftware und tiberwiegend auch
Brunsterkennungssystemen (8 von 11)

sehr hohe Milchleistung (@ 31,3 kg pro Kuh) bei hohem Kraftfuttereinsatz (6,1 kg)
Herdenmanager Ende 30, mittlere schulische sowie mittlere bis hohere berufliche

Ausbildung, ca. 20 Jahre landwirtschaftliche Erfahrung

Grundsitzlich zeigt sich, dass die beiden Rassen DSN und HF trotz ihrer phylogenetischen

Ahnlichkeit relativ strikt in verschiedene BT eingeteilt werden. Lediglich BT4 beinhaltet neben

den zehn HF-Betrieben zusétzlich einen DSN-Betrieb. Hierbei sei allerdings zu erwéhnen, dass

dieser Betrieb sowohl HF als auch DSN-Tiere (getrennte Herden) im Bestand hat, wobei der
HF-Anteil tiberwiegt (zwei Drittel HF und ein Drittel DSN).

Der Median der HerdengroBe zwischen den BT unterscheidet sich hochsignifikant (p < 0,001),

was eine Einteilung der BT in klein, mittel, groB und sehr grofl zwar theoretisch erméglicht, bei

der Betrachtung der Variationsbreite zeigt sich jedoch eine zum Teil sehr grofle Streuung
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innerhalb der BT. Der BT1 hat im Median 51 Tiere, wobei der kleinste Betrieb im Cluster nur
3 Tiere und der groBte 144 Kiihe in der MLP hat. Ein dhnliches Bild zeigt sich in BT4, wo der
Median bei 145 Tieren liegt und die Herdengréfen zwischen 60 und 778 Kiihen schwanken. In
BT2 liegt der Median an Tieren pro Betrieb bei 15 mit einer Schwankung zwischen
5 und 20 Kiihen in Milch. Zwar gibt es auch im BT1 zwei kleine Betriebe mit 3 bzw. 5 Tieren,
hierbei sei allerdings zu erwéhnen, dass in diesen Betrieben die DSN-Kiihe in der HF-Herde
mitliefen. Die Gesamtherdengrof3e in den beiden Betrieben lag bei ca. 80 bzw. 120 Tieren.
Hinsichtlich der Rechtsform, der Bewirtschaftungsart und dem betrieblichen Haupteinkommen
zeigt sich kein Unterschied zwischen den BT. In der Tendenz lésst sich jedoch erkennen, dass
mit zunehmender Gréfe und Professionalisierung der Betriebe der Anteil der Familienbetriebe
abnimmt. So iberwiegt in BT2 der Familienbetrieb mit 80 % deutlich, in BT1 ist der
Familienbetrieb mit 56 % und in BT4 nur noch mit 36 % vertreten. Analog verhalt es sich mit
dem Haupteinkommen. BT3 und BT4 haben sich nahezu vollstandig (100 % bzw. 82 %) der
Milchproduktion verschrieben, wohingegen in BT1 und BT2 (20 % bzw. 60 %) andere
Einkommensquellen, wie z.B. der Anbau von Sonderkulturen (Kartoffeln, Gemiise), die Mast
oder andere Tierarten (Schwein, Gefliigel) einen maBgeblichen Anteil am Betriebseinkommen
haben. Auch bei der Bewirtschaftungsart zeigt sich ein dhnlicher Trend. In groeren Betrieben
(BT3 und BT4) ist vornehmlich die konventionelle Produktion von Bedeutung, aber auch in
den kleinsten Betrieben (BT2). In BT1 ist der Anteil der 6kologisch wirtschaftenden Betriebe
mit 46 % am hochsten.

Von den 30 charakterisierten Betrieben haben 16,7 % noch Anbindehaltung, jedoch hat keiner
der Betriebe mehr als 20 Tiere (alle BT2), sodass der Anteil der Kithe in Anbindehaltung nur
bei ca. 1,8 % lag. Alle Tiere in Anbindehaltung haben Zugang zur Weide, wohingegen nur ein
Drittel der Betriebe mit hoher Milchleistung (BT3 und BT4) den Tieren Weidegang gewéhrt.
Insgesamt war der klassische Boxenlaufstall die dominierende Stallform (BT1: 77 %, BT3:
100 %, BT4: 73 %). Tiefstreu- oder Kompostierungssysteme bzw. gemischte Systeme (mehrere
unterschiedliche Haltungssysteme) waren nur in BT1 (23 %) und BT4 (27 %) vorzufinden.
Besonders im Hinblick auf die digitale Dokumentation bzw. allgemein die Digitalisierung der
Betriebe zeigen die BT deutliche Unterschiede. Mit zunehmender GroB3e steigt der Anteil der
Digitalisierung, so nutzen alle Betriebe in BT3 und BT4 ein Herdenmanagementprogramm und
dokumentieren dartiber auch ihre Behandlungen. 64 % der Betriebe aus BT4 sind zudem auch
Teil eines Gesundheitsprojektes, wobei die Daten in zusitzlichen Gesundheitsdatenbanken
erfasst werden. In den kleineren Betrieben (BT1 und BT2) erfolgt die Dokumentation primér

manuell, wobei auch in BT1 15 % der Betriebe Teil eines Gesundheitsprojektes sind.
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Die Intensitdt der Produktion spiegelt sich in der Gestaltung der Rationen wider. So wird
insbesondere in den BT3 und BT4 versucht, durch eine aufwendige Rationsgestaltung sowie
regelmifige Futteranalysen moglichst nah am Bedarf der Tiere zu fiittern, wohingegen die
Betriebe in BT1 und BT2 eher angaben, einfache (weniger Komponenten) Rationen zu
verwenden. Allerdings unterscheiden sich die gefiitterten Basisrationen in Abhéngigkeit von
der Rasse. In den DSN-Betrieben (BT1, BT2 und BT3) basieren die Rationen vornehmlich
(85 %, 80 % bzw. 100 %) auf einer Grassilage bzw. in BT1 bei 15 % aus einer halb-Gras- und
halb-Maissilage. In den HF-Betrieben basiert die Grundration primér auf Mais (45 %) bzw. auf
einer 50:50-Mischung aus Gras- und Maissilage (45 %). Der Kraftfutteranteil in der Ration
unterscheidet sich deutlich zwischen den BT. Wird in den kleineren Betrieben (BT1 und BT2)
eher weniger Kraftfutter eingesetzt (3,5 kg bzw. 1,3 kg), ist der Anteil in den groBeren
Betrieben (BT3 und BT4) im Mittel mit 8,5 kg bzw. 6,1 kg deutlich hoher.

Die Hilfte der Betriebe setzt bei der Besamung ihrer Tiere ausschlieBlich auf die kiinstliche
Besamung (KB) und weitere 27 % der Betriebe kombinieren die KB mit dem Einsatz eines
Natursprungbullen. Bei der Durchfiihrung der KB setzt der Grofiteil auf einen/ eine Tierarzt:in
(BT1: 54%, BT2: 40%, BT3: 100%), nur in BT4 wird primdr durch
Eigenbestandsbesamer:innen besamt. Insgesamt setzt die Hilfte der Betriebe neben der KB
auch einen Bullen im Natursprung ein, wobei nur 23 % der Betriebe ausschlieBlich auf den
Natursprung setzen, letztere Betriebe sind sowohl in BT1, BT2 und BT4 zu finden. Beziiglich
des Trockenstellmanagements setzt der vermehrte Teil auf antibiotisch wirkende Mittel. Nur
20 % verzichten auf diese Mittel und setzen alternativ auf homgopathisch wirkende Substanzen
zum Trockenstellen. In BT1 geben 31 % an keine Antibiotika einzusetzen und nur 23 % nutzen
Homoopathika, entsprechend verzichten 8 % génzlich auf eine ,medikamentdse®
Trockenstellpraxis. BT2 zeigt einen deutlich hoheren Anteil (60 %) homdoopathischer
Trockensteller, wohingegen in BT3 und BT4 diese Trockenstellvariante vollig unbeachtet
blieb.

Hinsichtlich der soziologischen Komponente ,,Mensch* ldsst sich allgemein festhalten, dass
groflere Herden eher von jiingeren Landwirt:innen, mit mittlerer bis hoher schulischer und
beruflicher Ausbildung gemanagt werden. In BT4 liegt das Durchschnittsalter der
Herdenmanager bei 37 Jahren und die Herdengrof3e bei 145 (Median). Dennoch kdnnen sie mit
ca. 20 Jahren eine beachtliche Berufserfahrung vorweisen. Die kleinen Betriebe (Median:
15 Tiere) mit Anbindehaltung in BT2 werden vornehmlich von élteren Landwirt:innen

(@ = 51,8 Jahre) gefiihrt.
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Tabelle 17: Anteil der Hauptkriterien in den jeweiligen Betriebstypen basierend auf der
Clusterung von Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung
(CoVAHC). Der Fisher’s Exact Test mit Freeman-Halton-Erweiterung wurde fiir qualitative
Merkmale und der Kruskal-Wallis Test fiir quantitative Merkmale verwendet, um Unterschiede
zwischen den Betriebstypen zu identifizieren.

Antwort- Betriebs- Betriebs- Betriebs- Betriebs-
Merkmal Miglichkeit typ 1 typ 2 typ3 typ 4 Sig.?
m=13) @=5 (=1 (n=11)
Rass -y Yo 0% 0% on
0 0 0 0
Median 51 15 800 145
Herdengrofie Spanne 3-144  6-20 - 60-778
Familienbetrieb 69 % 80 % 0% 36 %
Rechtsform gb]:ﬁd 2:; Z//O 200 ;A) g Zj) 53 Zj) n.s.
m (] 0 (4 (4
Genossenschaft 0% 0% 100 % 0%
Konventionell 54 % 60 % 100 % 100 %
Bewirtschaftungs- (:)kologisch EU) 31 % 20 % 0% 0% b
art %(r‘;;i‘;g;on) 15% 20 % 0% 0%
Haupteinkommen Milch 77 % 40 % 100 % 82 % nsb
Sonstiges 23 % 60 % 0% 18 %
Boxenlaufstall 77 % 0% 100 % 73 %
Tiefstreu oder
Kompostierungs- 15 % 0% 0% 9 %
Stallform system oAk
S;’;Ef;htes 8 % 0% 0% 18 %
Anbindehaltung 0% 100 % 0% 0%
Weidegan Ja 100 % 100 % 0% 36 % s
gang Nein 0% 0% 100%  64%
EZ;‘legz'mem Ja 31% 0%  100%  100%
programm Nein 69 % 100 % 0% 0%
Manuell 85 % 100 % 0% 0%
Herdenmanage- 0% 0%  100%  36%
Behandlungs- mentprogramm .
dokumentation Teilnahme an
Gesundheits- 15% 0% 0% 64 %
projekt

4Sig. = Signifikanz, ® n.s.= nicht signifikant, ¢ Gesellschaft biirgerlichen Rechts, ¢ Gesellschaft mit
beschriankter Haftung; signifikant mit p < 0,05: *, p <0,01: **, p <0,001: ***
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Tabelle 17 (Fortsetzung): Anteil der Hauptkriterien in den jeweiligen Betriebstypen basierend
auf der Clusterung von Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen
Clusterung (CoVAHC). Der Fisher’s Exact Test mit Freeman-Halton-Erweiterung wurde fiir
qualitative Merkmale und der Kruskal-Wallis Test fiir quantitative Merkmale verwendet, um
Unterschiede zwischen den Betriebstypen zu identifizieren.

Betriebs- Betriebs- Betriebs- Betriebs-
Antwort- .
Merkmal Maslichkeit typ 1 typ 2 typ3 typ 4 Sig.?
g m=13) @=5 (=1 (n=11)
Maisbasiert 0% 0% 0% 45 %
Grasbasiert 85 % 80 % 100 % 9%
Rati 0: Mais: ok
aton ér;s())( as 15% 0% 0%  45%
Rohfaserbetont 0% 20 % 0% 0%
Mittel in k 1
Kraftfutteranteil e we.rt (in ke) 35 3 8,3 6.1 ok
Spanne (in kg) 0,0-70 0,0-40 - 2,5-9,0
Rationseestaltun Komplex 8 % 0% 100 % 64% .
& £ Einfach 92% 100 % 0%  36%
Ja 31 % 20 % 100 % 82 %
Futteranalysen . *
Nein 69 % 80 % 0% 18 %
Y, 60 9 09 189
Natursprung Ja . 7T% 5 o N e
Nein 23 % 40 % 100 % 82 %
Betriebspersonal 0% 0% 0% 73 %
Besamungs- N o o o
Kiinstliche techniker 15% 0% 0% 9% o
Besamung durch  Tierarzt 54 % 40 % 100 % 18 %
Kombinati it
lerfenma ORI 31 60 % 0% 0%
Antibiotisch ja 69 % 40 % 100 % 100%
Antibiotisch nein 31 % 60 % 0% 0%
Trockenstellen jf:lommpatm“h 3%  60% 0% 0%
*
Homgopathisch
OmOeopatiise 7%  40%  100% 100 %
nein
Mittelwert
4 1 2
Alter des (in Jahren) 54,6 51,8 62,0 37.0 N
H
erdenmanagers Spanne 465 26 - 77 i 2455
(in Jahren)
Mittelwert
. 35,0 37,2 50,0 19,9
Landwirtschaft- (in Jahren) .
liche Erfah
che Eriabrung - Spanne 20-53  6-65 - 6,5 - 35
(in Jahren)

*Sig. = Signifikanz, ® n.s.= nicht signifikant, ° Gesellschaft biirgerlichen Rechts, ¢ Gesellschaft mit
beschrinkter Haftung; signifikant mit p < 0,05: *, p < 0,01: **,p <0,001: ***
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4.1.2 Vergleich der gebildeten Betriebstypen

Mithilfe der durchgefiihrten Clusteranalysen wurden die charakterisierten Betriebe hinsichtlich
sozio-okologischer Kriterien in vier BT eingeteilt. Zur Uberpriifung, inwieweit sich die
Leistung der Tiere innerhalb der identifizierten BT unterscheidet, werden die in Kapitel 3.5
beschriebenen gemischten linearen Modelle (R1, R3 und R4) ohne additiv-genetischen
Tiereffekt angewendet. Anhand der Least Square Means (LSmeans) fiir die Produktions- und
Fruchtbarkeitsmerkmale sowie Gesundheitsindikatoren (Tabelle 18) ldsst sich ein deutlich
differenzierter Einfluss innerhalb der jeweiligen BT erkennen. Der Vergleich der einzelnen
Merkmale (Mkg, Pkg, Fkg, PPr, FPr, SCS, FEQ) ergibt tiberwiegend signifikante (p <0,05)
Unterschiede zwischen den gebildeten BT.

Hinsichtlich der Milchleistung unterscheiden sich die BT signifikant voneinander. So weist
BT3 mit 28,34 kg die hochste Milchleistung auf, gefolgt von BT3 mit 26,69 kg. BT1 hat mit
21,39 kg ein mittleres Produktionsniveau und BT2 hat mit 15,65kg die geringste
Milchleistung. Ahnlich verhilt es sich fiir die Protein- und Fettmenge. Entsprechend
produzieren die BT3 und BT4 mit 1,03 kg und 0,93 kg Protein bzw. 1,16 kg und 1,08 kg Fett
signifikant mehr Protein und Fett als die BT1 (0,75 kg bzw. 0,89 kg) sowie BT2 (0,56 kg bzw.
0,66 kg). Auch haben die Tiere des BT3 den héchsten Proteingehalt mit 3,71 %, wohingegen
der Proteingehalt von BT4 mit 3,54 % auf einem dhnlichen Niveau wie in BT1 (3,53 %) und
BT2 (3,58 %) liegt. Bzgl. des Fettgehaltes haben BT1 und BT2 mit jeweils 4,28 % den hochsten
Gebhalt.

BT2 weist bzgl. des genutzten Gesundheitsindikators SCS den signifikant hochsten Wert (3,48)
auf. Die Tiere in BT1 haben mit 3,09 den zweithochsten SCS-Wert, welcher im Vergleich zu
BT3 (2,90) und BT4 (2,90) signifikant hoher ist. Auch bezogen auf den Gesundheitsindikator
FEQ zeigen die kleineren Betriebe in BT1 und BT2 héhere Werte (1,22 bzw. 1,20) als die in
den beiden anderen. Mit einem FEQ-Wert von 1,13 haben die Tiere in BT3 den geringsten
Wert.

Die untersuchten Furchtbarkeitsmerkmale zeigen ein weniger eindeutiges Bild. So haben BT2
und BT3, bezogen auf die Herdenstruktur der kleinste und gréfite BT, eine vergleichbare RAST
von 99,8 Tagen und 92,8 Tagen, wohingegen BT1 (88,2 Tage) und BT4 (87,7 Tage) signifikant
kiirzere Rastzeiten aufweisen. Hinsichtlich des Erstbesamungserfolges zeichnen sich vor allem
BT1 und BT2 durch hohe Erfolgsquoten (0,72 bzw. 0,75) aus. BT3, als grof3ter DSN-Betrieb,
hat mit 0,64 einen miBig guten Erstbesamungserfolg. BT4, als spezialisiertes HF-Cluster,
zeichnet sich in diesem Datensatz mit dem geringsten Besamungserfolg der ersten Besamung

aus.
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Tabelle 18: Least Square Means und  Standardfehler von  Produktions- und
Fruchtbarkeitsmerkmalen sowie Gesundheitsindikatoren der ersten drei Laktationen fiir die vier
Betriebstypen unter Verwendung der Clusterung von Variablen kombiniert mit einer
agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC).
Betriebs- Betriebs- Betriebs- Betriebs-
typl(n=13) typ2(n=5) typ3(n=1) typ4(m=11)

Merkmal

Produktionsmerkmale:
Milchmenge (Mkg) 21,39+0,12°  1565+047* 2834+0,14¢ 26,69+0,10°
Proteinmenge (Pkg) 0,75 + 0,00° 0,56 +0,02° 1,03 + 0,004 0,93 +0,00°¢

Proteingehalt (PPr) 3,53 £0,00° 3,58 +0,02° 3,71+0,01° 3,54 + 0,00
Fettmenge (Fkg) 0,89 + 0,00° 0,66 + 0,02° 1,16 £0,01¢ 1,08 £ 0,00°

Fettgehalt (FPr) 4,28 £0,01° 428 +0,04° 4,17+0,01° 4,17+0,01*

Fruchtbarkeitsmerkmale:

Rastzeit (RAST) 88,21 £1,90° 99,78 +£3,05° 92,55+2,03* 87,73 £1,86°

Erstbesamungserfolg

2+0,02¢ + ¢ 4 + b +0,02%
(EBE) 0,72+ 0,0 0,75+ 0,03 0,64 + 0,03 0,59+ 0,0

Gesundheitsindikatoren:

Somatic-Cell-Score
(SCS)
Fett-Eiweil-Quotient
(FEQ)

3,09 £ 0,02° 3,48 £0,09° 2,90 +0,03* 2,90 £0,02*

1,22 £ 0,00° 1,20+ 0,01° 1,13 +£0,00* 1,18 £0,00°

Vor dem Hintergrund der klimaschidlichen Wirkung des von Wiederkduern emittierten
Methans wurden im Rahmen des Projekts auch zeit- und arbeitsaufwendige individuelle
Messungen von Methan durchgefiihrt. Ziele der Messung sind zum einen, zielgerichtete
Aussagen zum Methanausstol treffen zu konnen und zum anderen, Aspekte der
Ressourceneffizienz durch die Betriebsgruppierung zu bewerten sowie mogliche
Optimierungen der zeitintensiven Messungen abzuleiten.

Die Methanmessungen wurden auf drei Betrieben durchgefiihrt, wobei die Betriebe 1 und 21
nachfolgend im BT1 gruppiert werden und somit kleinere DSN-Familienbetriebe mit geringerer
Milchleistung (Mittelwert der beiden Betriebe: 14,9 kg, LSmeans des BT2: 15,7 kg), geringem
Kraftfuttereinsatz (1,3 kg), Weidegang und einer einfach gestalteten Grundfutterration
reprasentieren. Im Gegensatz dazu spiegelt Betrieb 2 (= BT3) die spezialisierten Betriebe
(Rasse DSN) mit hoher Milchleistung (28,3 kg), hohem Kraftfuttereinsatz (8,5 kg), ohne
Weidegang und mit einer dem Energiebedarf angepassten Ration wider. Die erfassten
Methanemissionen (Tabelle 19) zeigen signifikante Unterschiede zwischen den BT
(Modell R9; ohne additiv-genetischen Tiereffekt). Die Berechnung der LSmeans nach

Betrieben (Anhang Tabelle 3) kam zu einem nahezu identischen Ergebnis: Betrieb 1 und

69



4. Ergebnisse

Betrieb 21 unterschieden sich nicht signifikant, wohingegen der Unterschied jeweils zum
Betrieb 2 (= BT3) signifikant war.

Tabelle 19: Least Square Means und Standardfehler der Methanmerkmale fiir zwei
Betriebstypen unter Verwendung der Clusterung von Variablen kombiniert mit einer
agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC).

L. Betriebstyp 1 Betriebstyp 3
Merkmal Einheit (Betrieb 1 ipzl) (Betrieby;))
Respiration:
Mittelwert ppm*m 102,22 + 4.5b 62,10 £ 2,42
Maximum ppm*m 193,97 + 3,8b 178,00 + 2,02
Summe/min ppm*m 110.489,05 + 4.420,2° 89.924,39 +2.402,7*
Eruktion:
Mittelwert ppm*m 307,40 + 19,9° 250,57+ 10,8
Maximum ppm*m 558,10 + 57,9° 363,44+  31,5°
Summe/min ppm*m 106.686,94 = 11.202,0 31.353,12 + 6.089,3*
Gesamtmittelwert ppm*m 153,19+ 8,9° 76,81 + 4,9

Signifikante Unterschiede (p < 0,05) der Least Square Means sind durch unterschiedliche Buchstaben
gekennzeichnet, wobei ,,a“ den niedrigsten Wert identifiziert.

4.1.3 Vergleich unterschiedlicher genetisch-statistischer Modelle

Vor den eigentlichen genetisch-statistischen Analysen werden verschiedene Variationen bzgl.
der Beriicksichtigung der Rassen sowie der ZGG durchgefiihrt. Zum Vergleich werden die
beiden Merkmale Mkg und SCS beispielhaft ausgewihlt.

Vergleich der Berechnungen unter Verwendung eines Datensatzes bzw. zweier

rassespezifischer Datensditze

Die genetisch-statistischen Berechnungen werden sowohl fiir die Rassen DSN und HF getrennt
(je Rasse ein Datensatz) als auch gemeinsam (ein Datensatz fiir beide Rassen) durchgefiihrt.
Anhand der in Abbildung 10 visualisierten Sicherheiten der geschitzten Zuchtwerte und der
Ratio-Werte (Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz, kleine Werte werden préferiert), zeigt
sich eine deutliche Uberlegenheit bei der Verwendung eines gemeinsamen Datensatzes mit
Sicherheiten von R? = 0,22 (Mkg, Modell R2 mit Testmonat) bzw. R? = 0,15 (SCS, Modell R2
mit Testmonat). Die Sicherheiten bei der Verwendung des gemeinsamen Datensatzes
(DSN + HF) sind ca. 2,5 bis 3-fach hoher, verglichen mit dem separaten Datensatz fiir DSN
bzw. ca. 1,5-fach hoher als beim HF-Datensatz sowohl bei der Verwendung des Testtags
(Modell R1) als auch des Testmonats (Modell R2).

Ebenfalls ldsst sich erkennen, dass der Ratio-Wert bei der Verwendung des rasseiibergreifenden

Datensatzes eine tendenziell hohere Anpassungsgiite der Modellierung angibt. Zwar zeigt sich
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z.B. fur das Merkmal Mkg und unter Verwendung des Betriebes (Modell R1 und R2) der
niedrigste Ratio-Wert fiir den DSN-Datensatz, dem gegeniiber stehen jedoch die hoheren
Sicherheiten, welche mit dem gemeinsamen Datensatz erzeugt werden. Zum anderen ergeben
sich durch die Verwendung des BT im Gesamtdatensatz gegeniiber den getrennten Datensitzen
mit Betriebseffekt (Modell R1 und R2) deutlich niedrigere Ratio-Werte. Grundsitzlich 14sst
sich bereits hier eine prinzipielle Uberlegenheit bei der Nutzung des BT gegeniiber der

klassischen Modellierung (Modell R1 und R2) erkennen.
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Abbildung 10: Vergleich der Berechnungen getrennt nach Rassen (Deutsches Schwarzbuntes
Niederungsrind (DSN): n=71.831, Holstein Friesian (HF): n=116.225) bzw. der
gemeinsamen Berticksichtigung beider Rassen (DSN + HF: n = 188.056) im Modell anhand der
Sicherheit (R?, oben) und des Ratio-Wertes (unten) differenziert nach dem Modelleffekt Betrieb
(rot) bzw. Betriebstyp (griin) sowohl fiir das Merkmal Milchmenge (Punkt) als auch den
Somatic-Cell-Score (Dreieck) jeweils flir die mit dem Betrieb kombinierten Effekte Testtag
(links) und Testmonat (rechts).
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Vergleich der Berechnungen unter Anwendung differenzierter Beriicksichtigung der

Zeitgefiihrtengruppen

Die Berticksichtigung der Zeitgefihrten in Form der Kombination aus Betrieb bzw. BT mit dem
Testtag bzw. Testmonat wird sowohl jeweils als Einzeleffekt, als genesteter Effekt (Betrieb im
BT) als auch mit beiden Effekten (Betrieb + BT + Testtag bzw. Testmonat) innerhalb eines
Modells (basierend auf den Modellen R1 und R2) iiberpriift. Abbildung 11 visualisiert die
Sicherheiten der geschitzten Zuchtwert sowie die Ratio-Werte der Modellierungen. Basierend
auf den Sicherheiten zeigt sich ein deutlicher Vorteil durch die Berticksichtigung des BT als
Einzeleffekt im Modell, mit R? = 0,21 (Mkg) bzw. R?= 0,15 (SCS). Die Sicherheiten bei der
Verwendung des Betriebes als Einzeleffekt, der genesteten Variante sowie der gemeinsamen
Verwendung von Betrieb und BT in einem Modell liegen auf einem dhnlichen Niveau sowohl
unter Verwendung des Testtages als auch des Testmonates, mit ca. R?=0,17 (Mkg) bzw.
R?=0,14 (SCS).

Analog ist der Ratio-Wert fiir Mkg unter Gebrauch des BT als Einzeleffekt sowohl bei
Verwendung des Testtages (Ratio=0,48) als auch des Testmonats (Ratio=0,48) am
geringsten. Zwar ist der Ratio-Wert fiir SCS mit BT als Einzeleffekt (Ratio = 0,629 (Testtag),
Ratio = 0,629 (Testmonat)) am geringsten, allerdings ist der Unterschied zur restlichen
Modellierung weniger priagnant (zweitniedrigster Ratio-Wert= 0,633 fiir Einzeleffekte
Betrieb + Testtag bzw. Ratio = 0,634 Einzeleffekte fiir Betrieb + Testmonat).

Grundsitzlich iiberwiegt auch hier die hohere Sicherheit der geschitzten Merkmale fiir die
weiteren Anwendungen. Damit ein Vergleich der klassischen Modellierung mit Betrieb als
Effekt und dem neukonzipierten BT-Effekt moglich ist, werden alle Rechnungen mit den

Einzeleftekten Betrieb und BT durchgefiihrt.
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Abbildung 11: Vergleich der Berechnungen unter Beriicksichtigung der Einzeleffekte
»Betrieb® bzw. ,,Betriebstyp®, der Nutzung des Effektes ,,Betrieb genestet im Betriebstyp*
sowie der gemeinsamen Verwendung von Betrieb und Betriebstyp im selben Modell anhand
der Sicherheit (R?, oben) und des Ratio-Wertes (unten), sowohl fiir das Merkmal Milchmenge
(roter Punkt) als auch den Somatic-Cell-Score (griines Dreieck) jeweils fiir die mit Betrieb

kombinierten Effekte Testtag (links) und Testmonat (rechts).
Entsprechend der Vergleiche basieren die nachfolgenden Ergebnisse auf der Verwendung
beider Rassen in einem Datensatz und der Berticksichtigung eines Rasseeffektes innerhalb der

jeweiligen Modellierung sowie der getrennten Beriicksichtigung von Betrieb und BT zur

Bildung der ZGG.
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4.1.4 Varianzkomponentenschétzung und Heritabilititen

Basierend auf den in Kapitel 3.5 beschriebenen Modellen werden unter Berticksichtigung der
divergierenden ZGG (Betrieb bzw. BT in Kombination mit dem Testtag bzw. dem Testmonat;
Modell R1 und R2) die in Tabelle 20 dargestellten Varianzkomponenten und Heritabilititen
geschiitzt.

Durch die Kombination mit dem BT ist grundsitzlich eine Erhohung der Heritabilititen
gegeniiber der klassischen Betriebskombination festzustellen, wobei je nach Merkmal
unterschiedlich starke Auswirkungen zu verzeichnen sind. Insbesondere die mengenméfigen
Angaben - Mkg, Pkg und Fkg - verzeichnen deutliche Zuwichse von Ah*>= 0,14, Ah?=0,16
bzw. Ah?=0,08 in Kombination mit dem Testtag und von Ah?=0,15, Ah*=0,17 bzw.
Ah?= 0,10 in Kombination mit dem Testmonat. Hinsichtlich des prozentualen Protein- bzw.
Fettgehaltes sowie fiir die Gesundheitsindikatoren ist der Anstieg der Heritabilitdt durch die
Verwendung der BT weniger ausgeprégt. So generiert die Kombination aus BT und Testtag
einen Zuwachs der Heritabilitit von Ah? = 0,04 (PPr), Ah? = 0,02 (FPr), Ah? = 0,03 (FEQ) und
Ah?= 0,02 (SCS) und die Kombination aus BT und Testmonat einen Anstieg der Erblichkeit
von Ah? = 0,03 (PPr), Ah? = 0,02 (FPr), Ah*> = 0,04 (FEQ) und Ah*= 0,02 (SCS).

Anhand des Ratio-Wertes, welcher zur Evaluation der Anpassungsgiite verwendet wird, zeigt
sich, dass durch die Verwendung der BT-Modellierung iiberwiegend ein kleinerer Ratio-Wert
erzielt und somit eine hohere Anpassungsgiite gegeniiber der Betriebsvarianten erreicht wird.
Die Modellierung fiir das Merkmal Mkg bspw. generiert aus dem Testtag (analog beim
Testmonat) und dem Betrieb einen Ratio-Wert von 0,53, wohingegen die Kombination mit BT
nur bei 0,48 liegt. Entsprechend dhnliche Verhiltnisse erzielen die Modellierungen fiir die
Merkmale Pkg und Fkg. Lediglich bei PPr und der Beriicksichtigung des Testmonats hat die
Betriebsvariante (Ratio =0,53) gegeniiber dem BT (Ratio = 0,54) eine geringfiigig bessere
Anpassungsgiite. Bei den Merkmalen FEQ und SCS sind die Ratio-Werte sowohl in der
Kombination Testtag und Betrieb bzw. BT als auch in der Kombination Testmonat und Betrieb
bzw. BT jeweils nahezu identisch.

Auffillig ist vor allem der groBe Zuwachse der additiv-genetischen Varianz (62) durch die
Verwendung des BT. So kommt es bei den Merkmalen Mkg, Pkg und Fkg fast zu einer
Verdopplung dieser. Bei den iibrigen Merkmalen kommt es grundsitzlich auch zu einer
Erhohung der additiv-genetischen Varianz, jedoch in einem geringeren Ausmal. Die
Restvarianzen (62) sowie die permanenten Umweltvarianzen (o u) bleiben bei fast allen
Merkmalen anndhrend gleich. Mit Ausnahme der Merkmale Mkg und SCS reduziert sich die

permanente Umweltvarianz unter Verwendung des Testtages von 0’ =09,15 auf 0’ =6,56
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(Mkg) bzw. O'I?U =0,63 auf agu =0,60 (SCS) und unter Nutzung des Testmonats von
o2y = 9,16 auf g, = 6,06 (Mkg) bzw. g, = 0,63 auf a7, = 0,59 (SCS).

Tabelle 20: Varianzkomponenten  (c.> = additiv-genetische ~ Varianz, opu? = permanente
Umweltvarianz, o> = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio),
Heritabilitit (h?) sowie die Wiederholbarkeit (W) fiir Produktionsmerkmale und
Gesundheitsindikatoren stratifiziert nach der Modellierung der Zeitgefihrtengruppe als
Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp mit dem Testtag bzw. dem Testmonat (zugehorige
Standardfehler in Klammern).

Genetische Testtag Testmonat
Merkmal - - - -
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Produktionsmerkmal:
a? 9,96 (0,57) 17,22 (0,70) 9,94 (0,57) 19,00 (0,73)
agu 9,15 0,39 6,56 (0,41) 9,16 (0,39 6,06 (0,42)
Milchmenge ol 21,72 0.08) 22,03 0.08) 21,74 ©.08) 23,25 0.08)
(Mkg) Ratio 0,53 0,48 0,53 0,48
h? 0,24 ©0,01) 0,38 (0,01) 0,24 0,01) 0,39 0,01)
\\% 0,47 (0,00) 0,52 (0,00) 0,47 (0,00 0,52 (0,00)
a? 0,01 (0,00) 0,02 (0,00) 0,01 (0,00 0,02 (0,00)
agu 0,01 0,00) 0,01 (0,00 0,01 (0,00 0,01 (0,00)
Proteinmenge ¢ 0,02 0.00) 0,02 (0.00) 0,02 (0,00 0,02 (0.00)
(Pkg) Ratio 0,55 0,48 0,55 0,49
h? 0,23 0,01) 0,39 0,01) 0,23 .01 0,40 (0,01)
\\% 0,45 (0,00) 0,52 (0,00) 0,45 (0,00 0,51 (0,00
ol 0,03 (,00) 0,03 (,00) 0,03 (0,00 0,04 (0,00)
azfu 0,01 (0,00) 0,01 (0,00) 0,01 (0,00 0,01 (0,00)
Proteingehalt g2 0,04 (0,00) 0,05 (0,00) 0,04 (0,00) 0,05 (0,00)
(PPr) Ratio 0,53 0,52 0,53 0,54
h? 0,36 (0,01) 0,40 (0,01) 0,36 (0,01) 0,39 0,01)
\\% 0,47 (0,00) 0,48 (0,00) 0,47 (0,00 0,46 (0,00)
a? 0,01 (0,00 0,02 (0,00) 0,01 (0,00 0,02 (0,00)
agu 0,01 (0,00 0,01 (,00) 0,01 (0,00 0,01 (,00)
Fettmenge o? 0,04 (0,00 0,04 (0,00 0,04 (0,00) 0,04 (0,00
(Fkg) Ratio 0,62 0,58 0,62 0,58
h? 0,22 (0,01) 0,30 0,01) 0,22 0.01) 0,32 0,01)
\\%4 0,38 (0,00) 0,42 (0,00) 0,38 (0,00 0,42 (0,00)
o? 0,13 ,01) 0,14 ©,01) 0,13 .01 0,15 ,01)
agu 0,04 (,00) 0,04 (,00) 0,04 (0,00) 0,03 (,00)
Fettgehalt a? 0,24 0,00) 0,25 0,00) 0,24 (0,00) 0,26 (0,00)
(FPr) Ratio 0,59 0,58 0,59 0,59
h? 0,31 0,01) 0,33 0,01) 0,31 .01 0,33 0,01)
\\% 0,41 (0,00 0,42 (0,00) 0,41 (0,00 0,41 (0,00
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Tabelle 20 (Fortsetzung): Varianzkomponenten (0a® = additiv-genetische Varianz,
opu® = permanente  Umweltvarianz, o.*> = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz  zur
Gesamtvarianz ~ (Ratio), Heritabilitdit (h?) sowie die Wiederholbarkeit (W) fiir
Produktionsmerkmale und Gesundheitsindikatoren stratifiziert nach der Modellierung der
Zeitgefihrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp mit dem Testtag bzw. dem
Testmonat (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Merkmal Genetische Testtag Testmonat
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Gesundheitsindikatoren:
o? 0,01 (0,00 0,01 (0,00 0,01 (0.00) 0,01 (0,00
.. G§U 0,00 (0,00) 0,00 (0,00) 0,00 (0,00) 0,00 (0,00)
g?;ilzelﬁ_ o? 0,02 (,00) 0,02 (,00) 0,02 (0,00 0,02 (0,00)
(FEQ) Ratio 0,69 0,68 0,69 0,69
h? 0,22 (0,01) 0,25 0,01) 0,22 0,01) 0,26 (0,01)
\\% 0,31 (0,00 0,32 (0,00 0,31 (0,00 0,31 (0,00
o? 0,35 0,03 0,39 0,03 0,35 (0,03) 0,42 0,03
Somatic-Cell- agu 0,63 (0,02) 0,60 (0,02) 0,63 (0,02 0,59 0,02)
Sore o? 1,68 0,01 1,69 0,01 1,68 (0,01) 1,72 (0,01)
(SCS) Ratio 0,63 0,63 0,63 0,63
h? 0,13 0,01) 0,15 0,01) 0,13 .01 0,15 0,01)
\\% 0,37 (0,00) 0,37 (0,00 0,37 (0,00 0,37 (0,00)

Die Heritabilitdten und Varianzkomponenten der Fruchtbarkeitsmerkmale (Modell R3 - RAST,
Modell R4 - EBE) sind in Tabelle 21 dargestellt. Die Modellierungen innerhalb der Merkmale
unterschieden sich hierbei durch die Berticksichtigung des Betriebes bzw. des BT.

Generell ldsst sich auch hier eine erhohte Heritabilitdt durch die Beriicksichtigung des BT
erkennen. So generiert die Modellierung mit dem Betrieb Erblichkeiten von h?>=0,03 (EBE)
und h? = 0,10 (RAST), wohingegen die Heritabilititen unter Verwendung des BT bei h? = 0,04
(EBE) und h? = 0,15 (RAST) liegen.

Ebenfalls zeigt sich eine hohere Anpassungsgiite der Modellierung durch die Inklusion des BT
anstelle des Betriebes, mit Ratio-Werten fiir die BT-Variante von 0,90 (EBE) bzw. 0,74 (RAST)
gegeniiber 0,93 (EBE) bzw. 0,82 (RAST).

Beziiglich der Varianzkomponenten zeigt sich analog zu den Produktionsmerkmalen und
Gesundheitsindikatoren, ein Anstieg der additiv-genetischen Varianzen bei der Verwendung
des BT, fir EBE von ¢2=0,09 (Betricb) auf o2=0,13 (BT) und fir RAST von
02 = 122,13 (Betrieb) auf 02 = 185,06 (BT). Die Restvarianz (62) fiir den EBE ist fiir die
Betrieb- bzw. BT-Variante fast identisch, wohingegen es bei RAST eine Abnahme der
Restvarianz (62) durch die Beriicksichtigung des BT von 62 =959,38 (Betrieb) auf

02 = 945,91 (BT) gibt. Hinsichtlich der permanenten Umweltvarianz (Gﬁu) gibt es, anders als
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bei z.B. Mkg, eine Zunahme. Durch die Verwendung des BT erhoht sich die permanente
Umweltvarianz (a5y) fiir EBE von o = 0,16 auf o3, = 0,24 und fiir RAST von o, = 91,91

auf o5, = 138,76.

Tabelle 21: Varianzkomponenten ~ (c.> = additiv-genetische = Varianz,  opu? = permanente
Umweltvarianz, o> = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio),
Heritabilitdt (h?) sowie die Wiederholbarkeit (W) fiir Fruchtbarkeitsmerkmale stratifiziert nach
der Modellierung mit Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Genetische

Merkmal Parameter Betrieb Betriebstyp
Fruchtbarkeitsmerkmale:

a? 0,09 ¢ 0,02) 0,13 ( 0,03

oy 0,16 ( 0,02) 0,24 ( 0,03)
Erstbesamungserfolg o? 3,29 ( 0.00) 3,29 ¢ 0,00)
(EBE) Ratio 0,93 0,90

h? 0,03 ¢ 0,01) 0,04 ¢ 0,01)

AW 0,07 ¢ 0,01) 0,10 ¢ 0,01)

a? 122,13 (10,41) 185,06 (12,11)

ohy 91,91 ¢ 8,77) 138,76 (11,74)
Rastzeit a? 959,38 (11,88 945,91 (11,92)
(RAST) Ratio 0,82 0,74

h? 0,10 ¢ 0,01) 0,15 ¢ 0.01)

\\% 0,18 ¢ 0,01) 0,26 ( 0,01)

Die Resultate der Modellierung (Modell RS, R6, R7 und RS8) fiir die funktionalen
Merkmale - BSC, Sauberkeit-Euter und Lahmbheit (restliche Merkmale im Anhang Tabelle 4) -
sind in Tabelle 22 aufgefiihrt, hierbei werden ebenfalls verschiedene ZGG (Testtag bzw.
Testmonat + Betrieb bzw. BT) als auch unterschiedliche Modelltypen (lineares Modell - RS
und R6 vs. Schwellenwert-Modell - R7 und R8) gegeniibergestellt.

Hinsichtlich der Erblichkeiten der einzelnen Merkmale zeigen sich grundsitzlich héhere
Heritabilititen in den linearen Modellierungen (Modell RS und R6) gegeniiber den
Schwellenwert-Modellen (Modell R7 und R8), z.B. liegen diese fiir das Merkmal Sauberkeit-
Euter und die Modellvariante Testmonat+ BT bei h*=0,16 (Modell R6) vs. h?=0,08
(Modell R8). Auch ist tiberwiegend eine hohere Anpassungsgiite (kleinerer Ratio-Wert) der
linearen Modelle zu verzeichnen, z.B. beim Merkmal Lahmheit und Modell mit Testmonat +
BT: Ratio = 0,66 (Modell R6; lineares Modell) vs. Ratio = 0,93 (Modell RS; Schwellenwert-
Modell). Insgesamt lassen sich auch hohere Erblichkeiten bei der Berticksichtigung der BT
erkennen, so hat die Lahmbheit im linearen Modell (Modell R5) bei der ZGG aus Testtag +

Betrieb eine Heritabilitdt von h? = 0,19 und in Kombination mit dem BT eine Erblichkeit von
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h?=0,22. Auch im Schwellenwert-Modell (Modell R8) fiir das Merkmal Sauberkeit-Euter in
der ZGG-Variante Testmonat + Betrieb ist die Erblichkeit niedriger mit h*> = 0,01 als fiir die
Kombination Testmonat + BT mit h? = 0,08. Einzige Ausnahme ist der BCS, hierbei generiert
die Betriebsvariante eine hohere Heritabilitit gegeniiber dem BT-Effekt (Modell RS - lineares
Modell: Betrieb + Testtag: h*=0,09; BT+ Testtag: h?>=0,08; Modell R6 - Betrieb +
Testmonat: h?=0,09; BT+ Testmonat: h>=0,04; Modell R7 - Schwellenwert-Modell:
Betrieb + Testtag: h*=0,07; BT + Testtag: h>=0,07; Modell RS - Betrieb + Testmonat:
h?=0,07; BT + Testmonat: h> = 0,05).

Beziiglich der additiv-genetischen Varianz (62) zeichnet sich iiberwiegend eine Zunahme
dieser durch die Verwendung des BT gegeniiber des Betriebes ab, in der linearen Modellierung

sowie den Schwellenwert-Modellen.

Tabelle 22: Varianzkomponenten  (ca = additiv-genetische ~ Varianz, o.” = Restvarianz),
Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio), Heritabilitit (h?) fiir ausgewdhlte
funktionale Merkmale (Body-Condition-Score, Sauberkeit und Lahmbheit) stratifiziert nach der
Modellierung der Zeitgefdhrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp mit dem
Testtag bzw. dem Testmonat sowohl als lineares Modell als auch als Schwellwert-Modell
(zugehorige Standardfehler in Klammern).

Merkmal Genetische Testtag Testmonat
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (linear):
Body- o? 0,01 0,01) 0,01 0,01) 0,01 .01 0,00 (0,01)
Condition- a? 0,10 0,01) 0,10 (0,01) 0,10 0,01 0,10 (0,01)
Score (BCS) Ratio 0,91 0,92 0,91 0,96
h? 0,09 0,06) 0,08 (0,06) 0,09 (0,06) 0,04 (0,05
a? 0,00 (0,02) 0,02 (0,02) 0,00 (0,02 0,08 (0,03)
Sauberkeit- o? 0,48 0,02) 0,46 (0,03) 0,48 0,02 0,44 0,03
Euter Ratio 1,00 0,95 1,00 0,84
h? 0,00 (0,04) 0,05 (0,05 0,00 (0,04 0,16 (0,06)
o? 0,03 0,01) 0,03 0,01) 0,03 .01 0,06 (0,01)
. aez 0,12 ©,01) 0,12 0,01) 0,12 .01 0,11 ,01)
Lahmheit Ratio 0,81 0,78 0,81 0,66
h? 0,19 0,08 0,22 (0,08 0,19 0,08 0,34 0,08
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Tabelle 22 (Fortsetzung): Varianzkomponenten (0a® = additiv-genetische Varianz,
oc” = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio), Heritabilitit (h?) fiir
ausgewihlte funktionale Merkmale (Body-Condition-Score, Sauberkeit und Lahmheit)
stratifiziert nach der Modellierung der Zeitgefihrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder
Betriebstyp mit dem Testtag bzw. dem Testmonat sowohl als lineares Modell als auch als
Schwellwert-Modell (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Merkmal Genetische Testtag Testmonat
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (logistisch):
Body- ag 0,26 (0,29 0,24 0,28 0,26 (0.29) 0,18 0,27)
Condition- o? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00)
Score (BCS) Ratio 0,93 0,93 0,93 0,95
h? 0,07 0,07) 0,07 0,08 0,07 0.07) 0,05 0,07)
o? 0,03 (0,16) 0,13 (0,16) 0,03 (0.16) 0,28 (0,16)
Sauberkeit- o? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00 3,29 0,00)
Euter Ratio 0,99 0,96 0,99 0,92
h? 0,01 0,05 0,04 0,05 0,01 (0,05 0,08 (0,04)
ag 0,00 (0,25 0,00 (0,26) 0,00 (0,25) 0,25 0,29
Lahmheit o? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00 3,29 (0,00)
Ratio 1,00 1,00 1,00 0,93
h? 0,00 (0,07) 0,00 (0,08 0,00 (0,07) 0,07 0,08

4.1.5 Vergleich der Zuchtwertschiitzung zwischen konventioneller und neukonzipierter

Modellierung

Ausgehend von den genetisch-statistischen Modellierungen sind in Tabelle 23 die geschitzten
Zuchtwerte (ZW; als Naturalzuchtwert) und deren Sicherheiten (R?) fiir die GP sowie die
Bullenpopulation ~ (BP)  dargestellt. ~ Analog  zur  Varianzkomponenten-  und
Heritabilititsschitzung wird beziiglich der Kombination aus Testtag bzw. Testmonat mit
Betrieb bzw. BT (Modell R1 und R2) stratifiziert. Entscheidend fiir die Evaluation zwischen
der konventionellen Modellierung mit Betrieb und der neukonzipierten BT-Variante wird die
Differenz der Sicherheiten der geschitzten ZW (AR?) verwendet, wobei die Sicherheit des BT
den Minuenden widerspiegelt.

Allgemein ldsst sich sagen, dass es durch die Beriicksichtigung des BT sowohl bei den
Produktionsmerkmalen als auch den Gesundheitsindikatoren zu einem Zuwachs der
Sicherheiten kommt. Grundsitzlich sei zu erwidhnen das die Erhéhung der Sicherheiten
naturgemél in der BP hoher gegeniiber der GP ist. Insbesondere bei den mengenméBigen
Produktionsmerkmalen (Mkg, Pkg, Fkg) konnen Steigerungen der Sicherheiten von
AR? = 3,06 % (GP, Fkg, Modell R1 - BT) bis AR? = 9,84 % (BP, Fkg, Modell R2 - BT) erzielt

werden. Aber auch bei PPr und FPr kénnen Zuwichse der Sicherheiten von bis zu AR? = 2,14 %
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(BP, Modell R2 -BT) bzw. AR?>=2,17% (BP, Modell R2 - BT) erreicht werden. Die
Steigerung der Sicherheiten fiir die Gesundheitsindikatoren ist zwar generell etwas geringer,
nichtsdestotrotz nehmen auch hier die Sicherheiten zwischen AR?=0,97 % (GP, SCS,
Modell R1 - BT) und AR? = 3,78 % (BP, FEQ, Modell R2 - BT) zu.

Ebenfalls zu erwihnen sei, dass die Zunahme der Sicherheiten bei der Berticksichtigung des
Testmonates gegeniiber dem Testtag, im Vergleich zur Beriicksichtigung des BT gegeniiber
dem Betrieb, eher gering ausfillt. Beispielsweise erzielt in der BP die Verwendung des
Testmonates + BT (Modell R2) fiir das Merkmal Pkg eine Sicherheit von R? = 0,52 und bei der
Nutzung des Testtages + BT (Modell R1) eine dhnliche Sicherheit von R? = 0,51. Auch fiir das
Merkmal SCS in der GP wird annéhrend dieselbe Sicherheit von R? = 0,15 bei der Verwendung
des BT in Kombination mit dem Testtag (Modell R1) sowie dem Testmonat (Modell R2)

ermittelt.

Tabelle 23: Mittlere Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren Sicherheiten (R?) fiir
Produktionsmerkmale und Gesundheitsindikatoren fiir die Gesamtpopulation sowie die
Bullenpopulation stratifiziert nach der Modellierung der Zeitgefdhrtengruppe als Kombination
aus Betrieb oder Betriebstyp (BT) mit dem Testtag bzw. dem Testmonat (zugehorige
Standardfehler in Klammern). Die Differenz der Zuchtwertsicherheiten (AR?) ergibt sich aus
der Differenz zwischen Betriebs- und Betriebstypvariante.

Zucht- Gesamtpopulation Bullenpopulation

Merkmal I;vert Testtag Testmonat Testtag Testmonat

ara-

meter Betrieb BT Betriecb BT Betrieb BT Betriecb BT

Produktionsmerkmale:

W 0,37 -0,05 0,37 -0,15 2,20 2,23 2,20 2,19
Milch- (1,84) (2,83) (1,84) (2,97) (2,88) (4,23) (2,88) (4,37)
menge R2 0,17 021 0,17 0,22 0,43 0,50 0,43 0,52
(Mkg) 021) (0,27 (0,21) (0,27) (0,18) 0,19 0,18 (0,19)

AR? 3,91 % 4,53 % 7,18 % 8,29 %

W 0,01 -0,01 0,01 -0,01 0,06 0,06 0,06 0,06
Protein- 005 (0,09 (0,05) (0,09) (0.09) (0.13) (0,09) (0.14)
menge R2 0,17 0,21 0,17 0,22 0,42 0,51 0,42 0,52
(Pkg) 021)  (027) (0,21) (0,28) (0,18) (0,19 0,18 (0,19)

AR? 4,71 % 5,38 % 8,66 % 9,84 %

zw 0,02 -0,03 -0,02  -0,03 -0,03  -0,05 -0,03  -0,05
Protein- 0,09  (0,10) (0,09) (0,10) (0,12) (0,14) (0,12) (0,14)
gehalt R2 0,21 0,23 0,21 0,23 0,51 0,53 0,51 0,53
(PPr) 027) (0,29 0,27) (0,29) (0,19 0,19 (0,19 (0,19)

AR? 1,19 % 1,24 % 2,03 % 2,14 %

A 0,01 0,00 0,01 -0,01 0,07 0,07 0,07 0,07
Fett- 0,060 (0,09 (0,06) (0,10) (0,10) (0,14) (0,10) (0,15)
menge R® 0,18 0,21 0,18 021 044 0,50 0,44 0,51
(Fkg) 022) (0,26 0,22) 0.27) (0,18) (0,19) (0,18) (0,19

AR? 3,06 % 3,78 % 5,66 % 6,95 %
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Tabelle 23 (Fortsetzung): Mittlere Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren
Sicherheiten (R?) fiir Produktionsmerkmale und Gesundheitsindikatoren fiir die
Gesamtpopulation sowie die Bullenpopulation stratifiziert nach der Modellierung der
Zeitgefihrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp (BT) mit dem Testtag bzw.
dem Testmonat (zugehorige Standardfehler in Klammern). Die Differenz der
Zuchtwertsicherheiten (AR?) ergibt sich aus der Differenz zwischen Betriebs- und
Betriebstypvariante.

Zucht- Gesamtpopulation Bullenpopulation
Merkmal ;vert Testtag Testmonat Testtag Testmonat
ara-
meter DBetriecb BT Betriecb BT Betrieb BT Betrieb BT
Produktionsmerkmale:
sw 003 003 003 -002 009 -010 -0,09 -008
Fett- 017 (018 017 (018 023) (025 023  (0,26)
gehalt R2 0,21 0,22 0,21 0,22 0,50 0,52 0,50 0,52
(FPr) 026 (028 026 (028 019 (0,19 019 (0,19
AR? 0,94 % 1,23 % 1,61 % 2,17 %
Gesundheitsindikatoren:
0,00 0,00 0,00 0,00 -0,01  -0,01 -0,01  -0,01
E?tt- i Al 0,03  (0,04) 0,03  (0,04) ©,05)  (0,06) 0.05)  (0.06)
Ve pe 019 021 0,19 021 047 050 047 051
Quotient (0,24) (0,26) (0,24) 0,27) 0,19) (0,19) 0,19) (0,19)
(FEQ) AR? 1,32 % 2,1% 2,39 % 3,78 %
W -0,03  -0,01 -0,03  -0,03 -0,05  -0,02 -0,05  -0,04
Somatic- 020 (021 020 (022 031) (033 031)  (035)
Cell-Score R 0,14 0,15 0,14 0,15 0,36 0,38 0,36 0,39
(SCS) 017 (018 017 (0,19 017 (0,17) 017 (018
AR? 0,97 % 1,43 % 2,10 % 3,07 %

Hinsichtlich der verwendeten Fruchtbarkeitsmerkmale (Tabelle 24) zeigt sich ebenfalls eine
Steigerung der Zuchtwertsicherheiten durch die Berticksichtigung des BT. So kann in der GP
die Sicherheit fiir EBE (Modell R4) um AR?=1,51% und in der BP um AR?=3,94%
gesteigert werden. Fiir das Merkmal RAST (Modell R3) betréigt der Zuwachs AR?=2,10 %
(GP) bzw. AR? = 4,84 % (BP) gegeniiber dem klassischen Betriebseffekt.
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Tabelle 24: Mittlere Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren Sicherheiten (R?) von
Fruchtbarkeitsmerkmalen fiir die Gesamtpopulation sowie die Bullenpopulation stratifiziert
nach Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern). Die
Differenz der Zuchtwertsicherheiten (AR?) ergibt sich aus der Differenz zwischen Betriebs- und
Betriebstypvariante.

Zuchtwert Gesamtpopulation Bullenpopulation
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Fruchtbarkeitsmerkmale:

Merkmal

Erstbesamungserfolg ZW -0,02 (0,08 0,01 (0,08 -0,09 0,11y  -0,01 (0,12)
(EBE) R? 0,04 (0,06) 0,05 (0.08) 0,09 (0,08 0,13 0.10)
AR? 1,51 % 3,94 %
ZW 1,83 (3,83) 1,72 (4,79 3,99 (5,72) 3,02 (6,98
Rastzeit (RAST) R2 0,10 0,13 0,12 (0.16) 0,26 (0,15) 0,31 (0.16)
AR? 2,10 % 4,84 %

Im Vergleich zu den Produktions- wund Fruchtbarkeitsmerkmalen sowie den
Gesundheitsindikatoren zeigen die berechneten Sicherheiten der geschétzten Zuchtwerte der
funktionalen Merkmale iiberwiegend nur marginale Verdnderungen (Tabelle25 bzw.
Anhang Tabelle 5) durch die Verwendung der Betriebstypen in der linearen Modellierung
(Modell R5 und R6) sowie den Schwellenwert-Modellen (Modell R7 und R8). Lediglich fiir
die Merkmale Sauberkeit-Euter und Lahmheit lassen sich in den linearen Modellen durch die
Nutzung von Testmonat + BT (Modell R6) Zunahmen der Sicherheit von AR? = 2,32 % bzw.
AR?=1,95% generieren. Bei den restlichen Merkmalen bzw. Modellvarianten liegen die
Verdnderungen deutlich unter einem Prozent. Hierbei sei anzumerken, dass es teilweise
geringere Sicherheiten durch den BT-Effekt gibt. So verringert sich die Sicherheit im linearen
Modell fiir das Merkmal BCS um AR?=0,29 % (Modell RS - Testtag) bzw. AR?>=10,56 %
(Modell R6 - Testmonat). Im Schwellenwert-Modell wird durch die Berticksichtigung des BT
beim Merkmal Sauberkeit-Euter eine Reduktion um AR? = 0,02 % (Modell R7 - Testtag) und
fiir das Merkmal Lahmheit von AR?>=0,22 % (Modell R7 - Testtag) bzw. AR*=0,14 %
(Modell R8 - Testmonat) verzeichnet.
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Tabelle 25: Mittlere Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren Sicherheiten (R?) fiir
funktionale Merkmale fiir die Gesamtpopulation stratifiziert nach Modelleffekt Betrieb bzw.
Betriebstyp sowohl im linearen Modell als auch im Schwellwert-Modell(zugehorige
Standardfehler in Klammern). Die Differenz der Zuchtwertsicherheiten (AR?) ergibt sich aus
der Differenz zwischen Betriebs- und Betriebstypvariante.

Zuchtwert Testtag Testmonat
Merkmal - - - -

Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (linear):
Body-Condition- ZW 0,00 (0,01 0,00 (0.01) 0,00 (0.01) 0,00 (0,01)
Score (BCS) R? 0,02 (0,09 0,02 (0,08 0,02 (0,07 0,01 0,07

AR? -0,29 % -0,56 %

ZW 0,00 0,00 0,00 0,01 0,00 w0090  -0,01 (0,04
Sauberkeit-Euter  R? 0,01 0,08 0,01 0,07 0,01 (0,08 0,03 (0,09

AR? 0,45 % 2,32 %

ZW -0,02 0,049  -0,02 (0,04) -0,02 0,049  -0,02 (0,05)
Lahmbheit R? 0,03 (0.10) 0,03 (0,09 0,03 (0,09 0,05 0,11)

AR? 0,04 % 1,95 %
Funktionale Merkmale (logistisch):

. ZW -0,01 0,099  -0,01 (0,03 -0,01 (0,04 0,00 (0,03

Body-Condition- ,
Score (BCS) R 0,01 0,08 0,01 (0,09 0,01 (0,07 0,01 0,09

AR? 0,07 % 0,30 %

ZW 0,00 0,01)  -0,01 (0,02 0,00 w01  -0,01 (0,06
Sauberkeit-Euter ~ R? 0,01 0,08 0,01 0,07 0,01 (0,08 0,01 (0,07)

AR? -0,02 % 0,35 %

ZW 0,00 (0,00 0,00 (0,00 0,00 0,000  -0,01 (0,04
Lahmbheit R? 0,01 (0,09 0,01 0,07 0,01 0,09 0,01 ©,07)

AR? -0,22 % -0,14 %

Die Betrachtung der Sicherheit geschitzter Bullenzuchtwerte in Abhingigkeit der verfiigbaren
Tochterinformationen (Abbildung 12) zeigt erwartungsgemil eine kontinuierliche Zunahme
der Sicherheiten, je mehr Tochterinformationen vorhanden sind. Die BT-Modellierung
(Modell R1 und R2 - jeweils BT) erweist sich hierbei insbesondere als vorteilhaft, wenn
Zuchtwerte moglichst frith im Leben eines Bullen geschitzt werden sollen. In Abbildung 12
zeigt sich, dass speziell, wenn Bullen wenig verfiigbare Tochterinformationen (1 bis <5, 6 bis
<10, 11 bis < 15) haben, deren geschitzte Zuchtwerte héhere Sicherheiten aufweisen, wenn
der BT-Effekt berticksichtig wird. Dies ist deutlich beim Merkmal Mkg (Abbildung 12 oben)
zu erkennen, hierbei konnen Zunahmen der Sicherheit (Modell R1) durch den BT + Testtag
gegeniiber dem Betrieb von AR? = 7,13 %, AR? = 9,74 bzw. AR? = 8,65 % generiert werden. In
Kombination mit dem Testmonat (Modell R2) liegen Erh6hungen der Zuchtwertsicherheiten in

diesen Klassen bei AR?>=829 %, AR?>=11,19 % bzw. AR>=9.86 %. Auch fiir den SCS
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kommt es zu einer Steigerung der Bullenzuchtwerte durch die Verwendung des BT, wobei es
keine ,,iibermédfBige* Steigerung in bestimmten Klassen gibt. Die Zunahmen liegen fiir alle
Klassen an Nachkommen zwischen AR?=1,71 % und AR? = 3,58 % (Modell R1 - Testtag)
bzw. zwischen AR? = 2,23 % und AR? = 5,16 % (Modell R2 - Testmonat).

Abbildung 12 verdeutlicht zudem, dass die Modellierung mit dem Testmonat gegeniiber dem
Testtag nur wenige bis keine Vorteile generiert. So zeigt sich bei der Modellierung Testmonat +
Betrieb (Modell R2) verglichen mit Testtag + Betrieb (Modell R1) sogar eine Reduktion der
Sicherheiten, allerdings deutlich unter einem Prozent (AR? = 0,006 % bis AR? = 0,034 %) bei
beiden Merkmalen (Mkg, SCS). Ebenfalls in Kombination mit dem BT fallen die Zunahmen
durch den Testmonat eher gering aus und liegen fiir die Merkmale Mkg und SCS im Bereich
zwischen AR? = 0,29 % und AR? = 1,42 %.
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Mkg
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Anzahl Nachkommen

Betrieb + - Betrieb +
. " . Testtag Testmonat
Zeitgefahrtengruppe: Betriebstyp + _,_ Betriebstyp +
Testtag Testmonat

Abbildung 12: Sicherheit der geschitzten Bullenzuchtwerte der Merkmale Milchmenge (oben)
und Somatic-Cell-Score (unten) in Abhédngigkeit der verfiigbaren Tochterinformationen
(Anzahl Nachkommen) fiir die vier Zeitgefihrten Modellierungsvarianten: Betrieb + Testtag;
Betrieb + Testmonat, Betriebstyp + Testtag, Betriebstyp + Testmonat (unterschiedliche
Linientypen dienen der Visualisierung).

Grundsitzlich erméglicht die BT-Modellierung genauere Zuchtwerte (=mit hoherer
Sicherheit) zu schitzen, welche bei weniger verfiigbaren Tochterinformationen und somit zu
einem fritheren Zeitpunkt mit verldsslichen Sicherheiten geschitzt werden kénnen. Hingegen

bewirkt die Beriicksichtigung des Testmonats gegeniiber dem Testtag kaum bis keine Vorteile

hinsichtlich der Zuchtwertsicherheiten.
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4.1.6 Populationsstruktur

Die Konstruktion der ZGG erfolgt in dieser Arbeit prinzipiell durch die Kombination von
Betrieb und Testtag. Hierbei konnen sich jedoch bei ungiinstigen Herdenstrukturen starke
Begrenzungen bzgl. der Anzahl von Beobachtungen innerhalb einzelner Herdenkontrolltage
ergeben. Der Hauptvorteil von Testtagsmodellen gegeniiber Modellen mit kumulierten
Abschnittsleistungen besteht in der direkten Korrektur des Herdenumwelteinflusses am Tag der
Leistungserbringung. Inwieweit die Berticksichtigung des BT bzw. die Kombination mit dem
Testmonat zu einer Verdnderung der Besetzung der ZGG fiihrt, ist in Tabelle 26 dargestellt.
Hierbei zeigt sich, dass es durch die Verwendung der BT in Kombination mit dem Testtag zu
einer Reduktion der Gesamtanzahl an ZGG um 335 Klassen gegeniiber der Kombination aus
Betrieb + Testtag kommt. Gleichzeitig fiihrt diese Reduktion zu einer Erhéhung der mittleren
Beobachtungszahl pro ZGG um ca. 52 Beobachtungen. Die minimale Besetzung einer ZGG
liegt sowohl fiir die Kombination Betrieb + Testtag sowie fiir BT +Testtag bei einer
Beobachtung. Hierbei sei allerdings zu erwihnen, dass durch die Beriicksichtigung des BT sich
die Anzahl der schwach besetzten ZGG (< 3 bzw. < 5 Beobachtungen) von 63 auf 59 bzw. von
189 auf 171 reduziert. Ebenfalls fiihrt die Kombination mit BT zu einer hheren maximalen
Besetzung der ZGG (Testtag: Betrieb =565, BT =839; Testmonat: Betrieb =754;
BT = 1.782).

Die Verwendung des Testmonats anstelle des Testtages fiihrt sowohl mit dem Betrieb als auch
mit dem BT zu einer Reduktion der Gesamtanzahl an ZGG, um 65 bzw. 1.479 Klassen.
Entsprechend kommt es zu einer Erhohung der durchschnittlichen Besetzung je ZGG. Dabei ist
der Zuwachs der Kombination Betrieb + Testmonat verglichen mit Betrieb + Testtag mit
zusétzlichen 2,7 Beobachtungen je ZGG echer gering, wohingegen der Zuwachs der
durchschnittlichen Besetzung der Kombination BT + Testmonat (571,6 Beobachtungen)
verglichen mit BT+ Testtag (104,0 Beobachtungen) bzw. Betriecb+ Testmonat
(90,5 Beobachtungen) deutlicher groBer ausfillt. Die Anzahl schwach besetzter ZGG reduziert
sich durch Verwendung von Betrieb und Testmonat gegeniiber Betrieb + Testtag geringfiigig
auf 61 (<3 Beobachtungen) bzw. 177 (<5 Beobachtungen). Durch die Kombination BT +
Testmonat wird die minimale Anzahl von Beobachtungen auf mindestens 6 Beobachtungen

angehoben.
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Tabelle 26: Anzahl der Zeitgefdhrtengruppen (ZGG) sowie Mittelwert (Standardfehler),
Minimum und Maximum der ZGG-Besetzung und Anzahl schwach besetzter ZGG bei
divergierenden ZGG-Zusammensetzungen.

. " Gesamt- Anzahl
Zeitgefihrt
clige ?Z;;g;gruppe anzahl Beobachtungen pro ZGG schwach
der besetzter ZGG
Umwelt Zeitraum 7ZGG  Mittelwert Minimum Maximum <3 <5
Betrieb Testtag 2.143 87,8 ( 2.47) 1 565 63 189
Betriebstyp Testtag 1.808  104,0 ( 313 1 839 59 174
Betrieb Testmonat  2.078 90,5 ( 2,59 1 754 61 177
Betriebstyp Testmonat 329 571,6 2632 6 1.782 - 1

Tabelle 27 gibt eine Ubersicht der populationsgenetischen Analysen pro BT bzw. Betrieb.
Hierfiir ist die effektive Tochterzahl jeweils fiir den Testtag bzw. Testmonat in Kombination
mit dem Betrieb bzw. BT ermittelt worden. Des Weiteren wird fiir die ZGG Testtag + Betrieb
bzw. BT die Anzahl Bullen mit bzw. ohne To&chterleistungen, die mittlere Anzahl an
Testtagsbeobachtungen je Bulle sowie die mittlere Anzahl Kiihe je Bulle, welche
Testtagsbeobachtungen liefern, berechnet. Auf die Darstellung der Ergebnisse fiir die Variante
Testmonat + Betrieb bzw. BT wurde verzichtet, da bereits die genetisch-statistischen Analysen
gezeigt haben, dass die primdren Zugewinne vornehmlich durch die Verwendung des BT
gegeniiber dem Betrieb anstelle der Beriicksichtigung des Testmonats entstehen. Unabhéngig
von Testtag bzw. Testmonat wurde der Inzuchtkoeffizient (Inzucht) und die mittlere
Verwandtschaft (Relation) innerhalb der Einzelbetriebe als auch der BT ermittelt.

Die effektive Tochterzahl, welche tiber alle Bullen eines Betriebes bzw. BT gemittelt wurde,
zeigt deutlich einen Zugewinn durch die Berticksichtigung des BT. Durch die Gruppierung von
Betrieben in BT kommt es zwar fiir Einzelbetriebe zum Teil zu einer Verringerung der
effektiven Tochterzahl, so hat bspw. Betrieb 6 eine durchschnittliche effektive Tochterzahl von
214,5 in der einzelbetrieblichen Betrachtung, durch die Clusterung in BT1 jedoch nur noch von
76,1. Allerdings kann grundsitzlich beobachtet werden, dass sich im Mittel die effektive
Tochterzahl durch den BT von 76,3 (Betrieb + Testtag bzw. Testmonat) auf 168,3 (BT +
Testtag) bzw. 172,4 (BT + Testmonat) mehr als verdoppelt.

Weiter zeigt sich, dass innerhalb eines Einzelbetriebes der Einsatz unterschiedlicher Bullen eher
begrenzt ist. So werden in den Betrieben durchschnittlich 85,1 Bullen (=Bullen mit
Tochterinformationen) im Untersuchungszeitraum (2012 bis 2018) eingesetzt. Hierbei sei
jedoch auf die groBen Unterschiede zwischen den einzelnen Betrieben, mit 9 Bullen in

Betrieb 21 als Minimum und 253 Bullen in Betrieb 16 als Maximum, verwiesen. Durch die
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Verwendung des BT werden im Schnitt je BT 461,5 Bullen eingesetzt, was einer deutlichen
Zunahme entspricht, allerdings muss hier speziell BT4 erwihnt werden, in dem 75 % aller
Bullen (1.257 von 1.667 Bullen) eingesetzt werden. Aber auch in den anderen BT kommt es
verglichen mit den jeweiligen Einzelbetrieben zu einer Zunahme der eingesetzten Bullen. Am
Beispiel von BT2 ist die Zunahme deutlich zu erkennen. Nutzen die Betriebe 5, 9, 13 und 27
des BT2 einzeln jeweils 11, 11, 12 bzw. 31 Bullen, sind es innerhalb des BT 61 Bullen. BT3
hat gegeniiber der einzelbetrieblichen Betrachtung keine Veridnderung, was jedoch der Tatsache
geschuldet ist, dass BT3 nur aus dem Betrieb 2 besteht.

Die Vollstiandigkeit des vom VIT zur Verfiigung gestellten Pedigrees betrigt ca. 69 %, was im
Schnitt 2,7 vollstindige Generationen (2 bis 8 Generationen) pro Tier entspricht. Im Hinblick
auf die Berechnung individueller Inzuchtkoeffizienten, wozu ein moglichst vollstdndiges
Pedigree benotigt wird, werden nur Tiere beriicksichtigt, welche mind. 90 % ihrer Vorfahren
aufweisen konnen. Entsprechend ergeben sich fiir den Datensatz durchschnittlich
4,8 vollstindige Generationen (2 bis 8 Generationen) bei einer Vollstindigkeit von 99,6 %.
Durch die Gruppierung in BT reduziert sich der Inzuchtkoeffizient von F=3,9 % auf
F = 3,6 %. Noch deutlicher ist die Reduktion der mittleren Verwandtschaft. So betragt diese
gemittelt tiber alle Betriebe Rxy = 10,7 %, wohingegen die gemittelte Verwandtschaft unter
Beriicksichtigung der BT bei Rxy = 6,1 % liegt. Insbesondere in den sehr kleinen Betrieben (5,
9, 13, 27), welche im BT2 vereinigt werden, reduziert sich der Inzuchtkoeffizient sowie die
mittlere Verwandtschaft deutlich. So betrégt die mittlere Verwandtschaft in BT2 Rxy = 5,7 %,

wohingegen dieser in den Einzelbetrieben zwischen Rxy = 9,9 % und Rxy = 36,5 % liegt.

Tabelle 27: Effektive ~ Tochterzahl ~ (Standardfehler),  Anzahl ~ Bullen  mit/ohne
Tochterinformationen, — durchschnittliche  Anzahl — Testtagsbeobachtungen je Bulle,
durchschnittliche Anzahl Téchter mit Leistungen je Bulle bezogen auf Produktionsmerkmale,
Inzuchtkoeffizient (Inzucht; F) und mittlere Verwandtschaft (Rxy) der Tiere innerhalb der
einzelnen Betriebe bzw. Betriebstypen.

Effekti i
R extive Bullen Mittlere Mittlere Ver-
. Tochterzahl Anzahl In-
Betriebs- - Anzahl .. . wandt-
Mit Ohne Kiihe mit zucht
typ . . Testtag schaft
Testtag ~ Testmonat Tochter- Tochter- e Bulle Testtagen (F) Ry)
leistung leistung . je Bulle W
1 76,1 (55 85268 457 1.210 86,9 5,4 2,5% 2,6%
2 26,328 31,4(35 61 1.606 33,8 2,0 49% 5,7 %
3 490,4 69,7 490,4 (69,7 71 1.596 5239 33,3 22% 82%
4 80,342 82,5¢49 1257 410 83,1 5,2 4,6% 8,0%
Mittel-
wclrrte 168,3 1724 461,5 1.205,5 181,9 11,5 3,6% 6,1 %
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Tabelle 27 (Fortsetzung): Effektive Tochterzahl (Standardfehler), Anzahl Bullen mit/ohne
Tochterinformationen,  durchschnittliche ~ Anzahl — Testtagsbeobachtungen je Bulle,
durchschnittliche Anzahl Téchter mit Leistungen je Bulle bezogen auf Produktionsmerkmale,
Inzuchtkoeftizient (Inzucht; F) und mittlere Verwandtschaft (Rxy) der Tiere innerhalb der
einzelnen Betriebe bzw. Betriebstypen.

Effektive Bullen Mittlere Nuctlere Ver-

Tochterzahl Anzahl Anzahl In- wandt-

Betrieb Mit Ohne Kiihe mit zucht
. . Testtag schaft

Testtag Testmonat Tochter- Tochter- Testtagen (F)
. . je Bulle (Ryy)
leistung leistung je Bulle
1 69,4 (109 69,4 (10,9 45 1.622 80,4 5,7 21% 7,1%
2 490,4 69,77 490,4 (59,7 71 1.596 523,9 33,3 22% 82%
4 23,820 23,8(20 84 1.583 252 1,8 57% 11,6 %
5 15947 159 (47 11 1.656 25,5 1,4 13,9% 36,5%
6 214,5 4360 2145 @436 12 1.655 315,9 18,1 42% 132%
7 69,3 129 69,3 (129 70 1.597 76,7 4.8 29% 69%
8 25,746 257 (406 13 1.654 37,2 2,0 1,2% 13,.8%
9 31,6 (73 31,6(73 11 1.656 42,5 2.5 1,5% 11,3 %
10 86,5 1060 86,5 (10,6) 106 1.561 91,6 5,1 12% 42%
12 36,743 36,743 66 1.601 39,5 2,6 3,0% 6,1 %
13 19,3¢39 19,3 (39 12 1.655 29,2 1,7 44% 15,1 %
14 25,7 ¢29 25829 56 1.611 27,8 1,8 1,8% 3,7%
15 32,122 32,1 (22 197 1.470 32,9 2,1 43% 8,5%
16 121,1 125 121,1 425 253 1.414 1254 7,6 53% 11,2%
17 46,7 (48 46,7 (49 99 1.568 49,1 3,1 4,7% 11,0%
18 34943 349 (43 124 1.543 37,3 2,5 54% 12,8%
19 63,0072 63,0(72 120 1.547 65,9 4,1 5,0% 89%
20 83,0 105 83,0 105 205 1.462 86,2 5,4 33% 55%
21 253,9 (78,9 2539 (789 9 1.658 445.8 27,4 2,0% 13,3%
22 79,7 oy 79,7 (10,1) 143 1.524 83,6 49 52% 11,4%
23 23425 23,4(25 100 1.567 24,9 1,6 47% 11,1 %
24 45768 457 (69 37 1.630 51,5 3,0 1,0% 6,8%
25 64,2 2349 64,2 (235 12 1.655 118,5 8,2 3,1% 16,6 %
26 42,1 ¢s7 42,1 (57 69 1.598 45,1 2,9 33% 6,1 %
27 27,045 27,045 31 1.636 31,0 1,8 41% 99%
28 429 46 429 (40 111 1.556 44,8 2,7 37% 84 %
29 47,0 45 47,045 186 1.481 48,9 33 4,6% 9,7%
30 20,0 (23 20,0(23 129 1.538 21,1 2,0 40% 9,6%
Mittel- 76,3 76,3 85,1 1.581,9 93,8 5.8 3,9% 10,7 %
wert

In Abbildung 13 ist der Verlauf unter Beriicksichtigung des Inzuchtkoeffizienten in den
einzelnen BT fuir die Merkmale Mkg und SCS visualisiert. Es zeigt sich, dass in BT2 und BT4

eine Zunahme des Inzuchtkoeffizienten zu einer Steigerung der Milchleistung um ca. 0,42 kg
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bzw. 0,38 kg pro 1 % Inzuchtsteigerung fiihrt. In den BT1 und BT3 entwickelt sich die
Milchmenge mit zunehmendem Inzuchtkoeffizienten eher riickldufig. So sinkt in BT1 die
Milchleistung um 0,02 kg und in BT3 um 0,13 kg je 1 % Inzuchtanstieg.

Fiir das funktionale Merkmal SCS sind keine Inzuchtdepressionen in den BT1, BT2 und BT3
zu verzeichnen. Eine Reduktion des SCS-Wertes, als Resultat geringerer immunologischer
Reaktionen, ist in diesem Fall gewiinscht. Demnach geht ein zunehmender Inzuchtkoeffizient
mit einem sinkenden SCS-Wert innerhalb der DSN-Betriebe einher. Lediglich in BT4 (= HF-
Betriebe) steigt der SCS um 0,38 je 1 % Inzuchtsteigerung.

Milchmenge

30,01
2

/
$ 25,0
C
7]
IS
§20,0-
=

15,01
0,00 0,05 0,10
Somatic-Cell-Score
o
8 3,41
% —
T 3.2
Q *
L2 3,01
(0] .
g 2,8+ > 
n
2’6- T T T
0,00 0,05 0,10

Inzuchtskoeffizient

Betriebstyp: — BT1 — BT2 — BT3 — BT4

Abbildung 13: Least Square Means fir Milchmenge [kg] und Somatic-Cell-Score in
Abhingigkeit der Inzuchtkoeffizienten innerhalb der Betriebstypen unter Verwendung des
Testtages.

Die Inzuchtkoeffizienten innerhalb der BT in Abhéngigkeit der Geburtsjahrgéinge sind in
Abbildung 14 sowohl geschlechts- als auch rassespezifisch dargestellt. Insgesamt sei
anzumerken, dass alle Betriebe angaben, nur Tiere der einen oder der anderen Rasse zu halten

(auBer Betrieb 20, dieser gab beide Rassen an). Allerdings gab es hinsichtlich der offiziell
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registrierten Rassecodes Abweichungen, sodass in allen BT beide Rassen mehr oder weniger
ausgepridgt vorhanden waren, obwohl BT1, BT2 und BT3 nach Aussage der Betriebe reine
DSN-Cluster sein sollten.

Insbesondere im BT2 gibt es starke Schwankungen der Inzuchtkoeffizienten in den jeweiligen
Geburtsjahrgéngen. Auch sind die Inzuchtkoeffizienten fiir weibliche und ménnliche DSN-
Tiere in diesem BT deutlich hoher gegeniiber den anderen BT. So weist der
Geburtsjahrgang 2012 mit F = 25,12 % fiir die weiblichen Tiere und der Geburtsjahrgang 2011
mit F=17,81 % fiir die ménnlichen Tiere die hochsten Inzuchtkoeffizienten auf. Bei der
Betrachtung der Inzuchtkoeffizienten der DSN-Bullen fillt auf, dass in diesem BT nur wenige
Bullen je Jahrgang und auch nicht aus jedem Jahrgang Bullen eingesetzt wurden. In der DSN-
Population ist grundsitzlich ein stetiger Anstieg der Inzuchtkoeffizienten im Jahresverlauf zu
erkennen. Wobei BT2 sowohl bei den weiblichen (F=1,11% pro Jahr) und ménnlichen
(F=1,69 % pro Jahr) Tieren und BT1 bei den ménnlichen (F=0,14 % pro Jahr) Tieren
hervorsticht. BT3 weist im Jahresverlauf einen relativ konstanten Inzuchtkoeftizienten bei den
weiblichen Tieren von F =2,11 % auf und bei den ménnlichen Tieren ist ein leichter Anstieg
von F = 0,03 % pro Jahr zu verzeichnen. In BT4 zeigt sich fiir die weiblichen (F = 0,06 % pro
Jahr) wie auch die méinnlichen Tiere (F = 0,07 % pro Jahr) ein mafBiger Inzuchtanstieg.
Insgesamt scheint die Inzuchtsteigerung in der DSN-Population ausgeprégter zu sein als in der
HF-Population, deren Inzuchtkoeffizienten in den meisten BT kontinuierlich sinkt. Im Detail
betrachtet sinkt der Inzuchtkoeffizient der HF-Population aber vornehmlich in den DSN-BT
(BT1, BT2 und BT3), wohingegen es im BT4 (reine HF-Betriebe, auler Betrieb 20) zu einem
kontinuierlichen Anstieg (weiblich: F =0,12 % bzw. minnlich F = 0,20 % pro Jahr) kommt.
Hierbei ist auffillig, dass in BT2 trotz der Fokussierung der Betriebe auf die Rasse DSN,
weibliche HF-Tiere auf den Betrieben zu finden sind und einen geringen kontinuierlichen
Anstieg des Inzuchtkoeffizienten von F=0,10 % pro Jahr aufweisen. Die BT1 und BT3
verzeichnen sinkende Inzuchtkoeffizienten in der weiblichen HF-Population (F = -0,19 % bzw.
F =-0,02 % pro Jahr). Die Inzuchtkoeffizienten in der HF-BP sind in BT3 ebenfalls sinkend
(F =-0,04 % pro Jahr), wohingegen es im BT1 einen leichten Anstieg (F = 0,02 % pro Jahr)
gibt.
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Abbildung 14: Durchschnittliche Inzuchtkoeffizienten in Abhéngigkeit der Betriebstypen fiir
die Geburtsjahre 2005 bis 2016 (2014) fiir die Rassen Deutsches Schwarzbuntes
Niederungsrind (DSN) und Holstein Friesian (HF), jeweils geschlechtsspezifisch separiert.
Gepunktete Linien entsprechen dem allgemeinen Trend des jeweiligen BT.

4.1.7 Genotyp-Umwelt-Interaktion

Mithilfe des in 3.6 beschriebenen Mehrmerkmalsansatzes wird exemplarisch fiir das Merkmal
Mkg tiberpriift, inwieweit die gebildeten BT zu etwaigen Genotyp-Umwelt-Interaktionen
(GUI) fuhren. Wie in Tabelle 28 ersichtlich, sind die genetischen Korrelationen (oberhalb der
Diagonale) zwischen den BT kleiner als die von Robertson (1959) definierte Schwelle
(rg £0,8). Auch die phinotypischen Korrelationen (unterhalb der Diagonale) zeigen deutliche
Differenzen zwischen den einzelnen BT. BT3 hat tendenziell die niedrigsten Korrelationen
(genetisch als auch phénotypisch) zu den restlichen BT. Die geringsten Korrelationen zu BT3
weist BT4 auf (rg=0,27; 1, = 0,11). Mit Korrelationen von rg = 0,69 bzw. rp = 0,25 sind die
Uberschneidungen zwischen BT1 und BT2 am groBten. Entgegen der Erwartung weisen BT2
(DSN-Betriebe) und BT4 (HF-Betriebe) eine dhnliche hohe genetische Korrelation (rg = 0,52)
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auf wie BT1 und BT2, wohingegen die genetische Korrelation zu BT3 (DSN-Betriebe) mit
rg = 0,32 eher gering ist.

Tabelle 28: Heritabilitit (Diagonale), genetische Korrelationen (oberhalb der Diagonalen) und
phinotypische Korrelationen (unterhalb der Diagonalen) zwischen den vier Betriebstypen fiir
das Merkmal Milchmenge. Angaben in den Klammern entsprechen den Standardfehlern.

Betriebstyp 1 Betriebstyp 2 Betriebstyp 3 Betriebstyp 4
Betriebstyp 1 0,53 (0,02 0,69 (0,18 0,32 0.31) 0,21 0,14)
Betriebstyp 2 0,25 0,02) 0,25 (0,03 0,37 (0,90 0,52 (,20)
Betriebstyp 3 0,15 0,03 0,12 0,03 0,43 0,10 0,27 (0,36)
Betriebstyp 4 0,09 (0,02) 0,16 0,02) 0,11 0,07 0,36 (0,02)

4.1.8 Rangvergleich

Damit Tiere innerhalb eines Betriebes eine optimale Leistung hinsichtlich Produktions- bzw.
Fruchtbarkeitsparametern sowie Gesundheits- bzw. Tierwohlindikatoren zeigen konnen, ist
eine genaue Selektion der passenden Genetik flir den jeweiligen Betrieb entscheidend. Die in
Kapitel 4.1.7 gezeigten Ergebnisse verdeutlichen, dass zwischen den gebildeten BT GUI
bestehen. Inwieweit diese GUI zu einer abweichenden Rangierung der Bullen fiihrt, ist in
Tabelle 29 dargestellt. Exemplarisch ist fiir das Merkmal Mkg eine Liste der Bullen (Top10)
mit den hochsten Zuchtwerten bei mindestens 70 Nachkommen iiber alle BT hinweg erstellt
worden, um deren Platzierung innerhalb der BT miteinander zu vergleichen. Die Rangierung
der Bullen in BT1 wird als Vergleichsplatzierung verwendet. Hierbei zeigt sich, dass Bullen
hinsichtlich ihrer Rénge teilweise erheblich innerhalb der einzelnen BT schwanken. So kénnen
Topvererber des einen BT in anderen deutlich an Platzierung verlieren. Ein Beispiel ist der
Bulle ,,47534*, welcher in BT1 und BT3 den zweithochsten Zuchtwert besitzt, in BT2 jedoch
nur die 9. Platzierung und in BT4 den Platz 12 belegt. Hingegen behalten andere Bullen, wie
z.B. ,,41124% oder ,,51085% relativ konstant ihre Platzierung. Allerdings ist anzumerken, dass
insbesondere in BT mit geringer Besetzung und/oder geringem Gesamttierbesatz (BT2), bzw.
wenn wenig bis keine Nachkommen in dem jeweiligen BT vorhanden sind, die geschétzten

Zuchtwerte zum Teil sehr geringe Sicherheiten aufweisen.
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Tabelle 29: Rangierung von Bullen (absteigend nach Zuchtwert) mit mind. 70 Nachkommen
(tiber alle Betriebstypen hinweg) mit Leistungsinformationen im Merkmal Milchmenge. Die
Rangierung im Betriebstyp 1 dient als Referenz fiir die ibrigen Betriebstypen. Die
Betriebstypen basieren auf einer hierarchischen Clusterung mit vorheriger Variablenclusterung.
HF = Holstein Friesian; DSN = Deutsches Schwarzbuntes Niederungsrind; nNK = Anzahl
Nachkommen; R? = Sicherheit der geschitzten Zuchtwerte.

Betriebs- Betriebs- Betriebs- Betriebs-
Bulle
typ 1 typ2 typ 3 typ 4
;f];er- Rasse nNK Rang R? nNK Rang R?* nNK Rang R? nNK Rang R? nNK
48330 HF 71 1 0,63 2 1 0,13 0 4 0,00 0 1 09 69
47534 DSN 95 2 0,76 3 9 0,08 0 2 093 72 12 0,88 20
27113 DSN 126 3 091 9 3 0,04 0 7 095 88 6 091 29
41124 DSN 90 4 0,90 8 5 0,00 0 6 093 49 5 093 33
51085 DSN 81 5 091 15 4 0,12 0 8 093 o6l 7 0,79 5
44123 DSN 121 6 0,81 3 7 0,05 0 12 095 81 8 092 37
51142 DSN 104 7 0,49 0 2 0,00 0 1 094 82 3091 22
54118 DSN 181 8 0,74 3 10 0,24 0 10 095 161 10 0,88 17
42830 DSN 98 9 094 24 12 032 0 3092 54 11 0,88 20
57566 DSN 83 10 0,96 41 6 0,00 0 11 091 42 4 040 0
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4.2 Ergebnisdarstellung - Schwein

Die nachfolgend aufgefiihrten Ergebnisse beziehen sich auf die in dieser Arbeit
charakterisierten 45 (Datensatz 1) bzw. 23 Betriebe (Datensatz 2) mit der Rasse BB. Fiir die
Lei-Population, an der die Analysen ebenfalls durchgefiihrt werden sollten, konnten keine
Ergebnisse generiert werden. Hintergrund hierfiir ist die zu geringe Anzahl an Lei-haltenden
Betrieben sowie der generell zu geringe Tierbestand, welcher eine Berechnung genetisch-
statistischer Parameter nicht ermdglicht. Grundlegend sollten die fiir die BB-Population
erzielten Resultat aber auch auf die Lei-Population tibertragen werden konnen, vorausgesetzt

der Lei-Bestand nimmt zu.

4.2.1 Clusterung

Durchfiihrung der Clusterungsprozesse

Analog zu den Clusterungsansitzen im Teilprojekt Rind gilt es auch im Projektteil Schwein,
Betriebe mit einer dhnlichen konzeptionellen Ausrichtung innerhalb von BT zu vereinigen. Bei
der konzeptionellen Ausrichtung lag der Fokus, anders als in den rinderhaltenden Betrieben,
wo das Augenmerk auf Tier- und Betriebsfaktoren mit Einflusspotential auf die phénotypische
Leistung der Tiere lag, vornehmlich auf den Vermarktungspotentialen, welche
Zuchtentscheidungen beeinflussen kénnen.

Die durchgefiihrten Clusterungsmethoden sind identisch mit denen der Rinderpopulation.
Entsprechend wird die dSW als Evaluationskriterium der Clusterungsprozesse verwendet. In
Abbildung 15 sind die maximalen erreichten dSW dargestellt, wobei die Farbgebung der
Anzahl gebildeter BT entspricht. Ebenfalls wird die mogliche Anzahl zu bildender BT auf 10
begrenzt. Insgesamt fillt auf, dass in Datensatz 1 nur 2 bzw. 3 BT gebildet werden, unabhédngig
der verwendeten Anzahl an Variablenclustern, wohingegen im reduzierten Datensatz die
Anzahl gebildeter BT diffuser ist. So werden im Datensatz 2 zwischen 2 und 10 BT gebildet,
wobei 8 bzw. 10 BT am héufigsten vorkommen. Die héchste dSW (0,56) wird im Datensatz 1
bei 2 Variablenclustern und 3 BT erreicht. Im reduzierten Datensatz wird ebenfalls bei
2 Variablenclustern, allerdings bei 10 BT die héchste dSW (0,50) erzielt. Im Hinblick auf eine
Ubertragung der gewonnenen Erkenntnisse in die Zuchtpraxis wurde ein Kompromiss
zwischen der ,,optimalen® Anzahl (10 BT) und einer praxistauglichen Anzahl an BT gewihlt,
da die Bildung von 10 BT in Datensatz 2 wegen der geringeren Zahl an Betrieben aus
sachlogischen Griinden nicht praxisrealistisch erscheint. Somit wurde, trotz des Maximums bei
10 zu bildenden BT, fiir die weiteren genetischen Berechnungen eine identische Variablen- und

Betriebsclusterung verwendet wie im Datensatz 1 (Ck =2 und k = 3). Ursédchlich hierfiir ist,
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dass Datensatz 1 aufgrund des hoheren Datenumfangs ein besseres Gesamtbild der BB-Betriebe
abbildet. Zum anderen entspricht Datensatz2 einer nicht zufdlligen Teilmenge des
Datensatzes 1, wodurch die Variablenclusterung beeinflusst werden kann. Entsprechend
impliziert in den folgenden Ausfithrungen die Bezeichnung CoVAHC fiir beide Datensitze,

dass 2 Variablencluster und 3 BT verwendet werden.

Datensatz 1 - 45 Betriebe
0,51
0,4 ® °
[ )
0,31 ° ° ° o
o [ ] [ ]
@ 0,21
o2 T T T v T v T T T T v T
g§ 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13
33 Datensatz 2 - 23 Betriebe
=2
2 0,51 e
0,41 °
[ ]
0,31
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0,2 @ °
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Anzahl Betriebstypen (k) 7 e 10

Abbildung 15: Maximale durchschnittliche Silhouettenweite (dSW) sowie die dabei
verwendete Anzahl gebildeter Betriebstypen (Farben) bei der ,,Clusterung von Variablen
kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung® (CoVAHC) bei
unterschiedlicher Anzahl gebildeter Variablencluster (Ck = 2 bis Cx = 13), fuir den Datensatz 1,
welcher alle charakterisierten Bunte Bentheimer-Betriebe enthélt und fiir Datensatz 2, welcher
nur Betriebe mit phanotypischer Leistung fiir Fleischqualititsmerkmale bzw. funktionale
Merkmale enthilt.

Das Variablen-Dendrogramm in Abbildung 16 veranschaulicht die Zugehorigkeit der erfassten
Merkmale bei der Formierung von Ck = 2 Variablenclustern. So zeigt sich, dass die Antworten
der Landwirte auf die Fragen nach dem ackerbaulichen Potential, der Bodenart, der Grofle des
Ortes, der nutzbaren Feldkapazitit und der Entfernung zur nichstgelegenen Mittelstadt dhnlich

ausfielen. Ebenfalls zeigen die Merkmalskategorien Metropolenregion, Jahresniederschlag,
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Leitbodenassoziation sowie Hohenlage, als auch die Antworten zum Internetauftritt, der
Bewirtschaftung, der Jahresdurchschnittstemperatur, der Zuchtbestrebungen sowie der
Entfernung zur nichstgelegenen Kleinstadt, Ahnlichkeiten. Fiir die BT-Beschreibung wurde
auf eine Ausformulierung der Variablencluster verzichtet, da es bei der Beschreibung vielmehr
auf praxisrelevante Kriterien ankommt, die aber nicht zwangsldufig auch im statistischen Sinne

entscheidend sein miissen.

Internetauftritt

Bewirtschaftung

Temperatur
[ Zuchter

m.Kleinst

=P S, aimatadt
Entfernung.Zentrum.Kieinstadt

Metropolenregion
,—{: Niederschlag
| — Leitbodenassoziation
L Hohenlage

Ackerbauliches.Potential

OrtsgroRe
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Mittelstadt.Entfernung |
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Abbildung 16: Anordnung der Variablen in Form eines Dendrogramms nach
Variablenclusterung. Die roten Umrandungen kennzeichnen die Zugehorigkeit der Variablen
bei Ck = 2.
Analog zu den Clusteranalysen in der Rinderpopulation werden die erfassten Merkmale
verwendet, um diese mithilfe von agglomerativen und divisiven Clusterverfahren in BT
einzuteilen. Die in Abbildung 17 dargestellten dSW der vier Clustermethoden bei
unterschiedlicher Anzahl von BT zeigt auch bei den schweinehaltenden Betrieben eine
deutliche Uberlegenheit der CoVAHC-Methode hinsichtlich der Trenngenauigkeit
und -schirfe. Die dSW der CoVAHC iibersteigt die der anderen Methoden um das
zwei- bis vierfache. Die hochste dSW wird, wie bereits in Abbildung 15 zu sehen ist, fiir die
Methode CoVAHC im Datensatz 1 bei 2 Variablenclustern und 3 BT mit dSW = 0,56 erreicht.
Im Datensatz 2 erreicht die Verwendung von Ck = 2 und k = 3 eine dSW von 0,42. Die maximal
erreichten dSW fiir die Methoden AHC, PAM und FZC liegen im Datensatz 1 bei:

o dSWanc=10,20

e dSWpam=0,15

o dSWrzc=0,16
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und im Datensatz 2 bei:
e dSWanc=0,25
e dSWpam=0,20
o dSWrzc=0,21.
Entsprechend wird die Methode CoVAHC als Grundlage fur die weiteren genetisch-

statistischen Analysen verwendet.

Datensatz 1 - 45 Betriebe

0,54
0,4+
0,31
0,2+

0,14

Durchschn.
Silhouettenweite

0,5+
0,4+
0,3+

0,2+

0,14

Anzahl Betriebstypen

Clustermethode: — AHC — PAM — FZC — CoVAHC

Abbildung 17: Durchschnittliche Silhouettenweite (ASW) der verschiedenen Clustermethoden
bei unterschiedlicher Anzahl zu bildender Betriebstypen fiir den Datensatz 1, welcher alle
charakterisierten Bunte Bentheimer-Betriebe enthélt und fiir Datensatz 2, welcher nur Betriebe
mit phinotypischer Leistung fiir Fleischqualitdtsmerkmale bzw. funktionale Merkmale enthalt;
AHC = agglomerative hierarchische Clusterung, PAM = Partitionierung um Medoide,
FZC =Fuzzy Clusterung, CoVAHC = Clusterung von Variablen kombiniert mit einer
agglomerativen hierarchischen Clusterung (Bildung von drei Variablenclustern Ck=3),
gestrichelte Linien = geglétteter Mittelwert, senkrechte gestrichelte Linie = optimale bzw.
verwendete (Datensatz 2) Anzahl an Betriebstypen.
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Beschreibung der gebildeten Betriebstypen

Zum Vergleich der BT werden die jeweiligen Anteile der Merkmale,mittels Fisher’s Exact Test
mit Freeman-Halton-Erweiterung fiir qualitative Merkmale und Kruskal Wallis-Test fiir
quantitative Merkmale auf stochastische Unabhingigkeit getestet. Hierbei zeigt sich, dass
insbesondere die Nihe zur einer ,,Metropolenregion®, die ,,Grofe des Ortes, wo sich der Betrieb
befindet”, der ,,Internetauftritt des Betriebes* sowie das ,,ackerbauliche Potential“ und die
,Leitbodenassoziation™ hochsignifikante (p <0,01) Unterschiede zwischen den einzelnen BT
offenbaren. Des Weiteren zeigen die ,mittlere jdhrliche Niederschlagsmenge®, die
»Hohenlage* sowie die ,,Entfernung zur niachstgelegenen Mittelstadt* signifikante (p < 0,05)
Unterschiede zwischen den BT. Hingegen sind die ,,Zuchtbestrebungen sowie die
~Bewirtschaftungsweise des Betriebes, die ,,mittlere jahrliche Temperatur®, die ,,Entfernung
zur nidchstgelegenen Kleinstadt” sowie die ,,nutzbare Feldkapazitit™ und die ,,Bodenart™ nicht
signifikant unterschiedlich zwischen den gebildeten BT.

Das in Abbildung 18 gezeigte Dendrogramm veranschaulicht exemplarisch die durch
CoVAHC gebildeten BT fiir den Datensatz 2, da in diesem Datensatz sowohl Fleisch- und
Schlachtqualitdtsmerkmale als auch Fruchtbarkeitsmerkmale vorlagen. Die Beschreibung der
BT fiir Datensatz 1, kann trotz gewisser Verschiebungen der Betriebe zwischen den BT im
Vergleich zu den BT aus Datensatz 2 tibertragen werden. Die gebildeten BT sollen nachfolgend

kurz beschrieben werden:

Betriebstyp 1 (Betriebe: 4, 8, 17, 18, 20)

Die Betriebe des BT1 liegen durchschnittlich 72,4 m iiber NN und haben mit 734 mm den
geringsten jdhrlichen Niederschlag. Diese Betriebe liegen vornehmlich in Ackerbauregionen,
welche durch eine mittlere bis hohe nutzbare Feldkapazitit sowie ein mittleres bis hohes
ackerbauliches Potential gekennzeichnet sind. Der tiberwiegende Teil (80 %) der Betriebe wird
konventionell bewirtschaftet. Ebenfalls 80 % der Betriebe sind zuchtaktiv und haben einen
Internetauftritt zur Vermarktung ihrer Produkte. Die Betriebe liegen zum Teil in
Metropolenregionen und sind in rdaumlicher Néhe einer Mittelstadt angesiedelt, wodurch die

mittlere Entfernung zur Mittelstadt mit 6,3 km am kiirzesten ausfillt.

Betriebstyp 2 (Betriebe: 5, 11, 13, 21, 22)

Der zweite BT ist gekennzeichnet durch eine etwas hohere Lage (durchschnittlich
117,8 m tiber NN), die durchschnittliche Jahresniederschlagsmenge ist mit 823,6 mm hoher als
bei den anderen beiden BT. Die nutzbare Feldkapazitit sowie das ackerbauliche Potential sind

eher gering. Alle Betriebe in dem Cluster sind ziichterisch aktiv und haben einen
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Internetauftritt. 40 % der Betriebe werden 6kologisch bewirtschaftet, was den hochsten Anteil
an Biobetrieben ausmacht. Keiner der Betriebe liegt in einer ausgewiesenen Metropolenregion.
Vor diesem Hintergrund ist die durchschnittliche Entfernung zur nichsten Kleinstadt (6,7 km)

und zur nichstgelegenen Mittelstadt (14,8 km) verhéltnismaBig kurz.

Betriebstyp 3 (Betriebe: 1, 2, 3,6, 7,9, 10, 12, 14, 15, 16, 19, 23)

Die restlichen Betriebe sind dem dritten BT zugeordnet. Mit nur durchschnittlich
26,1 m tiber NN liegen diese Betriebe am niedrigsten. Die nutzbare Feldkapazitdt liegt im
mittleren bis hohen Bereich, wohingegen das ackerbauliche Potential eher gering ist. Dieses ist
vermutlich auf deren tiberwiegende Lage (85 %) in Metropolenregionen zuriickzufithren. Nur
knapp 8 % der Betriecbe werden 6kologisch bewirtschaftet und lediglich 23 % haben einen
Internetauftritt. Auch ist der Anteil der zuchtaktiven Betriebe mit knapp 70 % am geringsten.

Die Entfernung zur néchstgelegenen Mittelstadt ist mit 17 km relativ groB.
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Abbildung 18: Dendrogramm  der charakterisierten 21 Betriecbe  (Datensatz2) mit
Fleischqualitiatsmerkmalen bzw. funktionalen Merkmalen, gruppiert durch eine Clusterung von
Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC; Ck = 3).

4.2.2 Vergleich der gebildeten Betriebstypen

Die BT lassen sich sowohl anhand der erfassten Merkmale beschreiben, als auch anhand von
phéanotypischen Leistungen voneinander differenzieren. Tabelle 30 zeigt die LSmeans der
linearen bzw. logistischen Modellierungen (S1, S2, S3 und S4, ohne additiv-genetischen
Tiereffekt) fiir die Merkmale der Schlacht- und Fleischqualitit sowie der Fruchtbarkeit und

funktionale Merkmale. Anders als in den Auswertungen innerhalb der Rinderpopulation fielen
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die Unterschiede jedoch weniger deutlich aus. Der Vergleich der Merkmale zwischen den drei
BT ergibt vornehmlich ,,nur einen Ausreiler”, welcher sich signifikant (p <0,05) von den
anderen beiden BT unterscheidet.

Der BT3 zeigt hinsichtlich der Fleischqualitdtsmerkmale Tropfsaftverlaust (nach 24 h) mit
2,7 %, bei der Leitfahigkeit (nach 24 h) mit 4,5 mS/cm, bei der Scherkraft mit 9,3 kg/cm? und
dem Grillsaftverlust mit 31,9 % positive Werte, wohingegen der intramuskuldre Fettgehalt mit
1,4 % signifikant geringer ist verglichen mit BT1. Die Tiere aus BT1 zeichnen sich vor allem
durch den signifikant hochsten Gehalt an intramuskuldrem Fett (1,7 %) aus, aber auch durch
niedrige Werte in den Merkmalen Tropfsaftverlust (nach 24 h) mit 2,7 %, und Leitfdhigkeit
(nach 24 h) mit 4,1 mS/cm. Allerdings hat BT1 bei den Merkmalen Scherkraft (10,6 kg/cm?)
sowie Grillverlust (33,9 %) signifikant hohere (unvorteilhaftere) Werte als BT2 und BT3. BT2
hat, wie auch BT3 signifikant geringere Werte bei den Merkmalen Scherkraft mit 9,8 kg/cm?
und dem Merkmal Grillverlust mit 32,9 %.

Hinsichtlich der am lebenden Tier (in vivo) erfassten moglichen Schlachtkorperqualititen
zeichnet sich BT2 durch eine signifikant hohere Riickenspeckdicke der Tiere von 18,9 mm
gegeniiber den Tieren in BT1 (15,6 mm) und den Tieren in BT3 (15,2 mm) aus, wohingegen
die Riickenmuskeldicke mit 65,5 mm signifikant niedriger ist als in BT1 (85,0 mm) und BT2
(89,1 mm).

Beziiglich der Fruchtbarkeitsmerkmale - lebendgeborener bzw. abgesetzter Ferkel (gesamt)
zeigen die BT keine Unterschiede. Geschlechtsspezifisch betrachtet werden in BT3
durchschnittlich 0,4 (0,5) weibliche Ferkel mehr lebendgeboren (abgesetzt) im Vergleich zu
BT1 und BT2. Hierbei ist die Differenz zwischen BT3 (5,1 bzw. 4,7) und BT1 (4,6 bzw. 4,2)
signifikant verschieden.

Die Tiere in BT1 zeigen in der linearen Modellierung ein signifikant unruhigeres Verhalten als
die Tiere in BT2 und BT3 (1,8 bzw. 2,1), wobei die Bewertung trotz allem mit 2,4 immer noch
zu eher ruhigen/entspannten Tieren tendiert. Wohingegen die bindre Merkmalsdefinition mit
0,5, eher zu unruhigen/nervoseren Tieren in BT1 fithrt. BT3 unterscheidet sich in der linearen
Modellierung signifikant von BT1, was durch die logistische Modellierung relativiert wird.
BT2 hat in beiden Modellierungsvarianten die ,,ruhigsten Tiere*.

BT1 zeichnet sich vor allem durch positive Werte in den Merkmalen Fundament und Exterieur
aus. So ist die durchschnittliche Bewertungsnote von 2,4 in der linearen Modellierung fiir das
Fundament signifikant héher im Vergleich zu BT2 (2,1) und BT3 (2,2). Die bindre
Formulierung verdeutlich zusétzlich diesen Zusammenhang. Mit 40 % weisen die Betriebe in

BT1 einen signifikant héheren Anteil an Tieren mit einer besonderen Zuchteignung fiir das
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Merkmal Fundament auf. Auffillig ist der sehr geringe Anteil an besonders zuchttauglichen

Tieren im Merkmal Fundament in BT2 (8 %). Hinsichtlich des Merkmals Exterieur ist der

Unterschied zwischen BT1 und BT2 in beiden Modellierungsansitzen nicht signifikant.

Tabelle 30: Least Square Means und Standardfehler fiir Merkmale der Schlacht- und,
Fleischqualitit sowie der Fruchtbarkeit und funktionale Merkmale (linear und logistische
Modellierung) innerhalb der drei Betriebstypen unter Verwendung der Clusterung von

Variablen kombiniert mit einer agglomerativen hierarchischen Clusterung (CoVAHC).

. Betriebstyp 1  Betriebstyp 2  Betriebstyp 3
Merkmal Einheit m=>5) P (=5 P (n=13) P
Fleischqualititsmerkmal (post mortem):
;‘:g:ﬁ:ﬁularer [%] 174004 136008 139 0,05
(T;:fhfszafgrl““ [%] 2,66+0,16°  471+£031°  273+021°
Leitfahigkeit (nach 24 h)  [mS/cm] 4,11 £0,20* 6,45 + 0,40° 4,53 +0,25*
Scherkraft [kg/cm?] 10,63 +0,16° 9,75 +0,33* 9,27 +£0,21°
Grillverlust [%] 33,93+£0,19°  3287+037* 31,91 +0,24°
Schlachtkorpermerkmale am lebendem Tier (in vivo):
Riickenspeckdicke [mm)] 15,58 £0,42° 18,92 + 0,88 15,19+ 0,61
Riickenmuskeldicke [mm] 84,95+2,73  63,53+5,65 89,06+ 3,99
Fruchtbarkeitsmerkmale:
?;iaellﬂ (:ebsearrlr(liﬁeborener - 0.11+031*  942+038° 949045
- Ménnlich - 4,71 £0,212 4,87 +0,25% 4,63 +£0,28%
- Weiblich - 4,58 +0,22° 4,69+0,25®  5,05+0,29"
?;fell‘l (:;f:zt)mr ; 839+029°  881+036° 8900420
- Ménnlich . 43640200  457+024°  440+027°
- Weiblich - 423+0,21% 438024  4,69+0,27°
Funktionale Merkmale (linear):
Verhalten - 2,42 +0,06° 1,84 +£0,15* 2,12 +0,09°
Fundament - 2,40 +£0,02° 2,05 +0,06* 2,21 +0,04°
Exterieur - 2,35 +0,02° 2,27 £ 0,06® 2,19 +0,04°
Funktionale Merkmale (logistisch):
Verhalten - 0,45 +0,03° 0,21 £0,06* 0,33 £ 0,04
Fundament - 0,40 £+ 0,03¢ 0,08 £0,03* 0,26 + 0,04
Exterieur - 0,34 +0,03° 0,22 +£0,06®  0,15+0,03°
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4.2.3 Varianzkomponentenschéitzung und Heritabilititen

Die in Kapitel 3.5 vorgestellten Modellierungen werden zur Schitzung der
Varianzkomponenten und Heritabilitdten unter Beriicksichtigung des Betriebs- bzw. des BT-
Effektes verwendet. In Tabelle 31 sind die Ergebnisse fiir eine Auswahl der analysierten
Merkmale dargestellt (restliche Merkmale im Anhang Tabelle 6). Insgesamt lassen sich
analoge Ergebnisse bzgl. der Verdnderungen der Varianzkomponenten beobachten wie in der
Rinderpopulation (Kapitel 4.1.4).

Die Verwendung des BT-Effektes in der Modellierung (Modell S1) fiihrt iiberwiegend zu einer
Steigerung der Heritabilititen gegeniiber der klassischen Modellierung mit Betriebseffekt. Die
Zunahme der Heritabilitdt fiir die Fleischqualititsmerkmale liegen fiir die BT-Variante im
moderaten Bereich, z.B. fiir Tropfsaftverlust (nach 24 h) auf h? = 0,47 oder fiir die Scherkraft
auf h?=0,35. Hingegen gibt es fiir das Merkmal Riickenspeckanteil (in vivo) eine deutliche
Steigerung der Heritabilitdit von h?>=0,03 (Betriebseffekt) auf h?>=0,20 (BT-Effekt).
Hinsichtlich funktionaler Merkmale zeigt sich ebenfalls fiir die Modellierung mit BT-Effekt
eine hohere Heritabilitdit sowohl in den linearen Modellen (Modell S3) als auch in den
Schwellenwertmodellen (Modell S4). Hierbei sei speziell auf die deutlich hoheren
Erblichkeiten fiir das Verhalten in der linearen (Betriebseffekt: h? = 0,38, BT-Effekt: h> = 0,43)
gegeniiber der logistischen Modellierung (Betriebseffekt: h?= 0,13, BT-Effekt: h?=0,18)
verwiesen.

Anhand des Ratio-Wertes zur Beurteilung der Anpassungsgiite ldsst sich iberwiegend eine
Verbesserung infolge der Nutzung des BT erkennen. So reduziert sich bspw. der Ratio-Wert
fiir die Riickenspeckdicke (post mortem) von Ratio = 0,51 (Betrieb) auf Ratio = 0,47 (BT) bzw.
in vivo von Ratio = 0,83 (Betrieb) auf Ratio = 0,66 (BT) oder fiir das Merkmal Verhalten im
linearen Modell von Ratio=0,62 (Betrieb) auf Ratio=0,57 (BT) bzw. im
Schwellenwertmodell von Ratio =0,87 (Betrieb) auf Ratio =0,82 (BT). Lediglich fiir das
Merkmal Exterieur ist eine Verschlechterung der Anpassungsgiite durch den BT zu
verzeichnen, wobei die generell niedrige Anpassungsgiite des Modells fiir das Merkmal zu
berticksichtigen ist.

Analog zu den Berechnungen in der Rinderpopulation, ist auch hier eine deutliche Zunahme
der additiv-genetischen Varianz zu verzeichnen, wohingegen die Restvarianzen auf einem
dhnlichen Niveau, mit Tendenz zur Abnahme, verbleiben. So zeigt sich fiir das Merkmal
intramuskulédrer Fettgehalt (Modell S1) ein Anstieg von o = 0,19 (Betrieb) auf o7 = 0,25 (BT)

bzw. eine leichte Reduktion der Restvarianz von g2 = 0,02 (Betrieb) auf g2 = 0,00 (BT) oder
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fiir die Riickenspeckdicke (Modell S1, post mortem) eine Verdnderung von o = 0,03 (Betrieb)
zu 62 = 0,24 (BT) bzw. 62 = 0,87 (Betrieb) zu 62 = 0,78 (BT).

Verglichen mit den Berechnungen innerhalb der Rinderpopulation fallen insbesondere die
Schwankungen der permanenten Umweltvarianz auf. Die Verwendung des BT fiihrt in der
Schweinepopulation zu einer Zunahme dieser. Beim intramuskuldren Fettgehalt bspw.
(Modell S1) steigt die permanente Umweltvarianz von agu =0,04 (Betrieb) auf Jgu =0,13
(BT) oder bei der Riickenspeckdicke (Modell S1, post mortem) von ogu =0,11 (Betrieb) auf
Ugu =0,56 (BT). Die permanente Umweltvarianz fiir die funktionalen Merkmale liegt nahe

Null.

Tabelle 31: Varianzkomponenten ~ (c.” = additiv-genetische =~ Varianz, ocpu® = permanente
Umweltvarianz, c.” = Restvarianz), Heritabilitit (h?) sowie das Verhiltnis Restvarianz zur
Gesamtvarianz (Ratio) fiir Schlacht- und Fleischqualitdtsmerkmale sowie funktionale
Merkmale (linear und logistisch), stratifiziert nach dem Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp
(zugehorige Standardfehler in Klammern).

Genetische Parameter

Merkmal Modelleffekt 2 0'511 Uez - Ratio
Fleischqualitiitsmerkmale (post mortem):
Intramuskuldres  Betrieb 0,19 0,04 0,04 0o1) 0,02 002 0,78 011 0,07
Fett Betriebstyp 0,25 0,04 0,13 002 0,00 002 0,65 w08 0,00
Riickenmuskel-  Betrieb 5,87 236 1,31 085 8,30 68 0,38 w13 0,54
dicke Betriebstyp 6,44 250 1,81 099 831,77 039013 0,50
Riickenspeck- Betrieb 9,12 314 0,11 083 9,69 218 048 014 0,51
dicke Betriebstyp 10,27 3.32 0,56 0,98) 9,52 2277 0,50 0,13 0,47
Tropfsaftverlust Betrieb 2,20 083 0,00 019 3,37 055 0,39 013 0,61
(nach 24 h) Betriebstyp 2,73 ws84) 0,00 020 3,14 056 0,47 012 0,53
Leitfahigkeit Betrieb 4,47 1249 043 031 228 077 0,62 013 0,32
(nach 24 h) Betriebstyp 5,80 (1,32 045032 1,69079 0,73 012 0,21
Scherkraft Betrieb 1,81 0,78 0,52 028 3,44 053 031012 0,60
Betriebstyp 2,130,777 055028 3,33 052 03501) 0,55
Grillverlust Betrieb 5,34 1,389 0,54 035 3,06 084 0,60 12 0,34

Betriebstyp 6,85 (600 0,44 0,35 2,67 095 0,69 0,120 0,27
Schlachtkorpermerkmale am lebendem Tier (in vivo):

Riickenmuskel-  Betrieb 4,05 261) 3,84 (.08 9,47 1,41 023 0149 0,55

dicke Betriebstyp 571 292 49425 88652 029 w13 045

Riickenspeck- Betrieb 0,03 0.11) 0,15 @06 0,87 .08 0,03 @100 0,83

dicke Betriebstyp 0,24 015 0,17 007 0,78 0,100 0,20 0,120 0,66

Funktionale Merkmale (linear):

Verhalten Betrieb 0,45 0,19 - 0,74 0,13 0,38 0,13y 0,62
Betriebstyp 0,54 0,19 - 0,72 0,13 0,43 0,129 0,57

104



4. Ergebnisse

Tabelle 31 (Fortsetzung): Varianzkomponenten (0a® = additiv-genetische Varianz,
opu” = permanente Umweltvarianz, 6.2 = Restvarianz), Heritabilitit (h*) sowie das Verhéltnis
Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio) fiir Schlacht- und Fleischqualititsmerkmale sowie
funktionale Merkmale (linear und logistisch), stratifiziert nach dem Modelleffekt Betrieb bzw.
Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Genetische Parameter

Merkmal Modelleffekt p Ugu p 12 Ratio

Funktionale Merkmale (linear):

Fundament Betrieb 0,03 (0,03 - 0,21 0,020 0,13 0.11) 0,87
Betriebstyp 0,00 (0,02) - 0,25 0,020 0,00 0,07 1,00

Exterieur Betriebstyp 0,04 0,02) - 0,20 0,02 0,17 009 0,83
Betrieb 0,00 (0,02) - 0,24 0,020 0,02 008 0,98

Funktionale Merkmale (logistisch):

Verhalten Betrieb 0,47 0.37) - 3,29 w000 0,13 009 0,87
Betriebstyp 0,73 (0,32 - 3,29 0,000 0,18 0,069 0,82

Fundament Betrieb 0,35 (0,30) - 3,29 0,000 0,10 0,08 0,90
Betriebstyp 0,45 (,26) - 3,29 w000 0,12 0.06) 0,88

Exterieur Betrieb 0,14 0,28 - 3,29 0,000 0,04 008 0,96
Betriebstyp 0,00 (0,18 - 3,29 0,00 0,00 0,060 1,00

Fiir die analysierten Furchtbarkeitsmerkmale (Modell S2) - lebendgeborene bzw. abgesetzte
Ferkel zeigt die BT-Variante gegeniiber der klassischen Betriebsvariante Vorteile (Tabelle 32).
Die Heritabilitit nimmt durch die Verwendung des BT-Effektes fiir beide Merkmale zu und
steigt jeweils auf h? = 0,23 von h? = 0,19 (lebendgeborene Ferkel) bzw. h>= 0,21 (abgesetzte
Ferkel).

Auch Dbei den Fruchtbarkeitsmerkmalen reduziert sich der Ratio-Wert infolge der
Berticksichtigung des BT-Effekts, fiir das Merkmal lebendgeborene Ferkel von Ratio = 0,78
(Betreib) auf Ratio=0,75 (BT) bzw. fiir das Merkmal abgesetzte Ferkel von Ratio = 0,75
(Betrieb) auf Ratio = 0,71 (BT).

Bei beiden Merkmalen steigt die additiv-genetische Varianz, fiir die Anzahl lebendgeborener
Ferkel von 62 = 0,97 auf 62 = 1,25 und fiir die Anzahl abgesetzter Ferkel von o2 = 1,08 auf

02 = 1,26. Hingegen bleibt die Restvarianz nahezu unveréndert.
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Tabelle 32: Varianzkomponenten  (c.” = additiv-genetische ~ Varianz, opu® = permanente
Umweltvarianz, ov? = Ebervarianz, o.> = Restvarianz), Heritabilitit (h?) sowie das Verhiltnis
Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio) fiir Fruchtbarkeitsmerkmale, stratifiziert nach dem

Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Genetische Parameter

Merkmal Modelleffekt

17 oy op a? h? Ratio

Fruchtbarkeitsmerkmale.:
Lebendgeborene Betrieb

0,98 0.35) 0,00 @0.11) 0,19 0.21) 4,07 0,17) 0,19 (0,06) 0,78

Ferkel Betriebstyp 1,25 0,39 0,01 0,100 0,09 0.19) 4,08 (0.17) 0,23 (0,06) 0,75
Abgesetzte Betrieb 1,08 0,39) 0,02 0,100 0,21 (0.22) 3,95 0,17) 0,21 0,07) 0,75
Ferkel Betriebstyp 1,26 0,37) 0,06 0,11) 0,13 (0,21) 3,94 (0.16) 0,23 0,06) 0,73

Riickenmuskel- und Riickenspeckdicke beeinflussen sich gegenseitig in deren Auspragungen,
sodass zur Analyse der genetischen Kovarianzen sowie der phanotypischen und genetischen
Korrelationen bivariate Rechenldufe (Modell S5) zur Anwendung kamen. Physiologisch
bedingt ist ein hoher Muskelfleischanteil negativ mit einem hohen Speckanteil korreliert
(Tabelle 33). Generell sei anzumerken, dass beide Modellierungsvarianten zu einer analogen
Aussage kommen. Phinotypisch und genotypisch zeigen beide Merkmale sehr starke
Korrelationen, wenn diese im selben Stadium erfasst wurden (in vivo vs. post mortem). Fiir
zuchtplanerische Entscheidungen sind insbesondere hohe genetische Korrelationen zwischen
Merkmalen am lebenden und geschlachteten Tier von Bedeutung. Hierbei zeigen
Muskelfleisch- bzw. Speckanteil in vivo und post mortem in beiden Modellierungen

Korrelationen von deutlich tiber rg = 0,9.

Tabelle 33: Genetische (oben) und phénotypische (unten) Korrelationen der in vivo (i.v.)
erfassten Merkmale (Riickenmuskeldicke = Muskel bzw. Riickenspeckdicke = Speck) mit den
korrespondierenden post mortem (p.m.) erfassten Merkmalen.

Betrieb Merkmal Betriebstyp
Muskel Muskel Speck  Speck rg| Muskel Muskel Speck  Speck
@v)  (m)  Gv)  (pm) |n v pm) Qv (pm)
0,990 -0,999 -0,983 Nglik)el 0,974 -0,997  -0,942
0,494 0,813 - Muskel | 517 20,920 -0,996
(p.m.)
20,980  -0.487 0,980 S(’l’evc)k 20,979 -0,550 0,960
Speck
0534 - 0,517 0,523 -0923 0514
(p.m)
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4.2.4 Vergleich der Zuchtwertschiitzung zwischen konventioneller und neukonzipierter

Modellierung

Basierend auf den genetisch-statistischen Modellierungen sind in Tabelle 34 die geschétzten
ZW (als Naturalzuchtwert) sowie deren Genauigkeiten (R) zum einen fiir die GP und zum
anderen fiir die Eberpopulation (EP) fiir ausgewihlte Merkmale zusammengefasst (restliche
Merkmale im  Anhang Tabelle 7).  Analog  zur  Varianzkomponenten-  und
Heritabilititsschitzung unterscheiden sich die Modelle hinsichtlich des Betriebs- bzw. BT-
Effektes. Zur Evaluation der Modellierung wird die Differenz der Genauigkeiten genutzt, wobei
die Genauigkeit der BT-Variante den Minuenden widerspiegelt.

Grundsitzlich lasst sich feststellen, dass die Beriicksichtigung des BT in der Modellierung bei
allen Merkmalen (auBer Exterieur) zu einer Erhéhung der Genauigkeiten der geschitzten ZW
beigetragen hat. Erwartungsgemil sind die Genauigkeiten in der EP hoher als in der GP.

Der Effekt der BT-Modellierung (Modell S1) variiert je nach Merkmal relativ stark. Ist der
Zugewinn an Genauigkeit (AR) bei den Merkmalen Riickenmuskeldicke (post mortem) und
Riickenspeckdicke (post mortem) mit AR =0,93 % (GP) und AR=191% (EP) bzw.
AR = 0,65 % (GP) und AR = 2,10 % (EP) relativ gering, liegen die Zuwéchse an Genauigkeit
bei den restlichen Merkmalen (Modell S2, S3 und S4) zum Teil deutlich tiber AR > 3,0 %
(auBer Exterieur). So wird durch die Verwendung des BT z.B. fiir den intramuskuldren
Fettgehalt eine Steigerung von AR=5,61% (Modell S1-GP) bzw. AR=7,42%
(Modell S1 - EP), fiir die Leitfihigkeit (nach 24 h) von AR =5,45 % (Modell S1 - GP) bzw.
AR =773 % (Modell S1 - EP), fiir Grillverlust von AR =5,34% (Modell S1 - GP) bzw.
AR =28,13 % (Modell S1 - EP) oder fiir die Anzahl abgesetzte Ferkel von AR =6,19 %
(Modell S2 - GP) bzw. AR=5,96% (Modell S2 - EP) erreicht. Besonders hohe
Genauigkeitssteigerungen werden fiir die Merkmale Riickenspeckdicke (in vivo) mit
AR =19,98 % (Modell S1 - GP) bzw. AR = 39,13 % (Modell S1 - EP), fiir das Verhalten in der
EP von AR = 18,72 % (Modell S3 - linear) bzw. AR = 18,42 % (Modell S4 - logistisch), fiir das
Fundament (Modell S3 - linear) mit AR = 10,99 % (GP) bzw. AR = 22,25 % (EP) sowie fiir die
Anzahl lebendgeborener Ferkel (Modell S2) von AR = 8,02 % (GP) bzw. AR = 10,50 % (EP)

erzielt.
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Tabelle 34: Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren Genauigkeiten (R) fiir Schlacht-
und Fleischqualitidtsmerkmale sowie funktionale Merkmale (linear und logistisch) und
Fruchtbarkeitsmerkmale fiir die Gesamtpopulation sowie die Eberpopulation, stratifiziert nach
dem Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern). Die
Differenz der Zuchtwertgenauigkeiten (AR) ergibt sich aus der Differenz zwischen Betriebs-
und Betriebstypvariante.

Zuchtwert Parameter

Modell-

Merkmal ek Gesamtpopulation Eberpopulation
effekt ZW R AR W R AR
Fleischqualititsmerkmale (post mortem):
Intramuskuldres Betrieb 0,16 022 0,30 (0,29 0,27 0,30 0,36 (0,20)
Fett Betriebstyp 1,27 0,51) 0,36 0.31) 5,61 % 1,66 029 0,44 0,21) 7,42 %
Riickenmuskel- Betrieb 0,45 0,86) 0,15 (0,19 0,63 (0,93) 0,20 (0,17)
dicke Betriebstyp 0,13 0.88) 0,16 0200 0,93 % 0,16 (0,95 0,22 0,200 1,91 %
Riickenspeck-  Betrieb -0,22 (1,099 0,21 (0,22) -0,35 (1.14) 0,30 (0,20)
dicke Betriebstyp 0,02 (1,200 0,22 (0,230 0,65 % -0,13 (1,35 0,32 0,21) 2,10 %
Tropfsaft Betrieb 0,10 0.57) 0,24 (0.20) 0,26 (0,73) 0,33 (0,19
(nach 24 h) Betriebstyp 0,27 0,71) 0,28 0,229 4,42% 0,47 0,74) 0,41 0.21) 7,53 %
Leitféhigkeit Betrieb 0,61 0.84) 0,26 (0,23 0,94 (0,86) 0,35 (0,20)
(nach 24 h) Betriebstyp 0,56 (1,099 0,31 0.27) 5,45 % 0,90 (1,06) 0,42 0,21) 7,73 %
Scherkraft Betrieb -0,02 0,500 0,16 (0,17) -0,06 (0,65) 0,22 (0,17)
Betriebstyp 0,18 0,649 0,19 0,19 3,56 % 0,25 (0.89 0,29 0,19 6,22 %
Grillverlust Betrieb -0,07 (1,06) 0,26 (0,23) -0,35 (1.15) 0,35 (0,20)

Betriebstyp 0,14 (1,11) 0,31 0.26) 5,34 % 0,06 (1,17) 0,43 0,21) 8,13 %
Schlachtkérpermerkmale am lebendem Tiere (in vivo):

Riickenmuskel- Betrieb 0,25 0,67) 0,33 (0,25 0,15 (1,12) 0,48 (0,14)

dicke Betriebstyp 0,47 0,89 0,39 (0.25) 6,46 % 0,39 (1,43 0,57 0,13) 9,44 %

Riickenspeck- ~ Betrieb 0,04 0,03 0,08 (0,25 0,05 0,03 0,01 (0,05

dicke Betriebstyp 0,17 0.17) 0,28 (0.26) 19,98 % 0,24 (0.21) 0,40 (0,17) 39,13 %

Funktionale Merkmale (linear):

Verhalten Betrieb -0,05 0,220 0,41 (0,24) -0,05 0.22) 0,41 (0,24
Betriebstyp 0,09 0,27 0,47 0.25) 5,90 % 0,22 0,34 0,59 (0,16) 18,72 %

Fundament Betrieb 0,04 ©0,04) 0,29 (0,24) 0,04 0,04) 0,29 (0,24)
Betriebstyp 0,09 0,08) 0,40 0.23) 10,99 % 0,12 (0,09 0,51 0,15 22,25 %

Exterieur Betrieb 0,01 @,01) 0,08 (0,26) 0,01 0,01) 0,08 (0,26)

Betriebstyp 0,00 @000 0,07 0.26) -1,40 % 0,00 (0,00 0,00 (0,00 -8,49 %
Funktionale Merkmale (logistisch):

Verhalten Betrieb 0,14 0200 0,26 (0,15 0,14 0,20) 0,26 (0,15)
Betriebstyp 0,26 0,33 0,35 02499 8,60 % 0,41 (0.44) 0,45 (0,16) 18,42 %

Fundament Betrieb 0,27 0,15) 0,27 (0,14) 0,27 (0,15) 0,27 (0,14)
Betriebstyp 0,33 0,299 0,33 0249 5,69 % 0,47 (029 0,42 0,15 14,92 %

Exterieur Betrieb 0,02 ©,07) 0,09 0,11) 0,02 0,07 0,09 (0,11)

Betriebstyp 0,00 @000 0,07 0.25) -2,73 % 0,00 (0,000 0,00 (0,00 -9,48 %
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Tabelle 34 (Fortsetzung): Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren Genauigkeiten (R)
fiir Schlacht- und Fleischqualititsmerkmale sowie funktionale Merkmale (linear und logistisch)
und Fruchtbarkeitsmerkmale fiir die Gesamtpopulation sowie die Eberpopulation, stratifiziert
nach dem Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern).
Die Differenz der Zuchtwertgenauigkeiten (AR) ergibt sich aus der Differenz zwischen
Betriebs- und Betriebstypvariante

Zuchtwert Parameter

Modell-

Merkmal effekt Gesamtpopulation Eberpopulation

W R AR ZW R AR
Fruchtbarkeitsmerkmale:
Lebendgeborene Betrieb -0,41 0,33 0,19 0,21) -0,38 (0,42) 0,36 (0,20)
Ferkel Betriebstyp -0,63 0,430 0,27 0249 8,02 % -0,61 (0,53 0,47 (0,20) 10,50 %
Abgesetzte Betrieb -0,37 0,357 0,20 (0,22) -0,33 (0.44) 0,38 (0,20)
Ferkel Betriebstyp -0,55 0,430 0,26 0.23) 6,19 % -0,48 (0,55 0,44 0,200 5,96 %

4.2.5 Populationsstruktur

Die Resultate der populationsgenetischen Analysen sind in Tabelle 35 dargestellt. Hierbei
wurde fiir die Berechnung der effektiven Tochterzahl als ZGG der Betrieb bzw. der BT
verwendet.

Hinsichtlich der eingesetzten Eber (= Eber mit Tochterleistung) zeigen sich deutliche
Unterschiede zwischen den Einzelbetrieben und den BT. Werden in den Einzelbetrieben im
Untersuchungszeitraum durchschnittlich 7,3 Eber pro Betrieb (2 bis 42 Eber) eingesetzt, sind
es in den BT durchschnittlich 62,0 Eber pro BT (12 bis 147 Eber). Dies hat entsprechend auch
einen Einfluss auf die effektive Tochterzahl, die im Mittel in den BT mit 21,8 fast doppelt so
hoch ist wie der gemittelte Wert der Einzelbetriebe mit 11,1. Zwar gibt es bei den
Einzelbetrieben auch Betriebe, welche dhnlich hohe effektive Tochterzahlen (z.B. Betrieb 5,
11, 14, 19, 23, 40) haben wie die BT, allerdings hat der iiberwiegende Teil effektive
Tochterzahlen von unter 10.

Im Pedigree zeigt sich, dass generell eine hohe Vollstindigkeit von 92 % besteht, was
durchschnittlich 4,4 vollstindige Generationen (0 bis 8 Generationen) pro Tier entspricht.
Durch die Voraussetzung, dass nur Tiere beriicksichtigt werden, bei denen das Pedigree zu
90 % vollstindig ist, erhohte sich die Vollstandigkeit ,,nur” um 0,5 Generationen auf
4,9 Generationen (2 bis 8 Generationen) pro Tier und einer Gesamtvollstandigkeit von 99,5 %.
Der durchschnittliche Inzuchtkoeffizient innerhalb der Betriebe bzw. innerhalb der BT
(F=12,6 % bzw. F=11,9 %) sowie die durchschnittliche Verwandtschaft mit Rxy = 29,8 %
bzw. Rxy =44,6 % ist in der BB-Population generell hoch (Tabelle 35). In den BT gibt es
zwischen den drei BT nur geringe Streuungen von Inzuchtkoeffizient (BT3: F =12,3 % bis
BT2: F=12,9%) und Verwandtschaft (BT3: Rxy=23,1% bis BT2: Rxy=36,3 %),
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wohingegen die Streuungen in den Einzelbetrieben deutlich gréBer sind, mit F=9,2 %

(Betrieb 38 und 42) bis zu F=15,5% (Betrieb 40) und Rxy =24,2 % (Betrieb 40) bis zu

Ry = 68,3 % (Betrieb 45).

Tabelle 35: Effektive Tochterzahl

(Standardfehler),

Anzahl

Eber mit/ohne

Tochterinformationen bezogen auf Fruchtbarkeitsmerkmale, Inzuchtkoeffizient (Inzucht; F)
und mittlere Verwandtschaft (Rxy) der Tiere innerhalb der einzelnen Betriebe bzw.

Betriebstypen.
Eber
. Effektive — — Inzucht Verwandt-
Betriebstyp Tochterzahl Mit Tochter- Ohne. Tochter- ) schaft (Rsy)
leistung leistung
1 20,0 3,7) 27 151 12,5 % 30,1 %
2 22,4 (59 12 166 12,9 % 36,3 %
3 23,1 21) 147 31 12,3 % 23,1%
Mittelwert 21,8 62,0 116,0 12,6 % 29.8 %
Betrieb
1 14,5 2.9 8 170 12,6 % 32,2 %
11,8 2.8 17 161 12,6 % 32,6 %
4 10,3 0.0) 2 176 11,4 % 50,5 %
5 21,9 4.8 9 169 13,5% 37,.8%
6 9,5 2.0 25 153 12,5 % 33,.2%
7 15,6 (4.5 5 173 11,8 % 43,6 %
10 4.9 (1,1 3 175 11,8 % 53,1 %
11 19,8 6,1) 9 169 13,5 % 41,3 %
12 12,4 3,9 5 173 11,5 % 39,9%
14 21,8 6,2) 4 174 12,8 % 47,6 %
15 11,2 33 6 172 12,7 % 47,0 %
16 7,8 (1,1) 4 174 11,6 % 43,6 %
18 3,2 (0.6) 3 175 9,9 % 51,9 %
19 19,6 4.7) 9 169 11,7 % 34,7 %
23 33,5182 13 165 12,6 % 34,2 %
24 2,9 (0,0) 2 176 11,0 % 64,3 %
25 5,5 0,0) 2 176 11,9 % 51,3 %
26 2,5 (0,5) 4 174 10,7 % 48,3 %
27 6,1 (1,5 4 174 9,4 % 373 %
28 13,0 3.1) 3 175 11,2 % 50,4 %
31 1,7 0.0 2 176 11,9 % 56,9 %
34 1,0 0.0 2 176 11,7 % 64,2 %
35 15,0 4.7) 8 170 12,6 % 38,8 %
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Tabelle 35 (Fortsetzung): Effektive Tochterzahl (Standardfehler), Anzahl Eber mit/ohne
Tochterinformationen bezogen auf Fruchtbarkeitsmerkmale, Inzuchtkoeffizient (Inzucht; F)
und mittlere Verwandtschaft (Rxy) der Tiere innerhalb der einzelnen Betriebe bzw.

Betriebstypen.
. Eber
Betrieb T:;:cff]il::lzv:hl Mit Téchter- Ohne. Tochter- In?:)c ht s\::)l;nvf:a(l;{(jxty-)
leistung leistung
36 6,4 0,8 5 173 13,0 % 45,3 %
37 7.9 (1.7) 3 175 12,4 % 45,8 %
38 15,1 (4,5) 13 165 9.2 % 31,4 %
40 20,5 3.2 42 136 15,6 % 242 %
42 14,3 4.3 5 173 9,2 % 39,5 %
43 7,6 (1,9 4 174 12,5% 43,6 %
44 4.1 (1,1) 4 174 13,4 % 50,8 %
45 3,2 0,0 2 176 11,2 % 68,3 %
Mittelwert 11,1 7,3 170,7 11,9 % 44,6 %

4.2.6 Genotyp-Umwelt-Interaktion

Inwieweit zwischen den beschriecbenen BT etwaige GUI bestehen, wird mit dem
Mehrmerkmalsansatz aus Kapitel 3.6 untersucht. In Tabelle 36 sind genetische (oberhalb der
Diagonale) als auch phénotypische Korrelationen (unterhalb der Diagonale) dargestellt. Nach
der von Robertson (1959) definierten Schwelle von 1g<0,8 sind fiir das Merkmal
lebendgeborene Ferkel deutliche GUI festzustellen. Auch fiir das Merkmal abgesetzte Ferkel
zeigen sich deutliche GUI, mit Ausnahme zwischen BT2 und BT3 mit rg > 0,82, wobei dies
sehr nah an der definierten Grenze liegt und zudem noch einen verhéltnismaBig hohen
Standardfehler aufweist. Entsprechend sind die Unterschiede fiir dieses Merkmal zwischen BT2
und BT3 am geringsten. Fiir das Merkmal lebendgeborene Ferkel zeigen die BT1 und BT2 mit
rg = 0,69 die hochsten Korrelationen. Analoges gilt fiir die phianotypischen Korrelationen fiir
lebendgeborene Ferkel rp = 0,27 (BT1 und BT2) und abgesetzte Ferkel rp = 0,20 (BT2 und
BT3).
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Tabelle 36: Heritabilitét (Diagonale), genetische Korrelationen (oberhalb der Diagonalen) und
phénotypische Korrelationen (unterhalb der Diagonalen) zwischen den drei Betriebstypen fiir
die Merkmale lebendgeborene bzw. abgesetzte Ferkel. Angaben in den Klammern entsprechen
den Standardfehlern.

\l Betriebstyp 1 Betriebstyp 2 Betriebstyp 3

Lebendgeborene Ferkel

Betriebstyp 1 0,18 0,03 0,69 (0,42) 0,06 (1,10)
Betriebstyp 2 0,27 (0,04) 0,23 0,09 0,57 (1,46)
Betriebstyp 3 0,25 (,06) 0,26 (0,07) 0,16 (0,26)
Abgesetzte Ferkel

Betriebstyp 1 0,17 0,03 0,46 (0,47) -0,13 (1,90
Betriebstyp 2 0,19 0,04) 0,25 (0,10 0,82 (2,46)
Betriebstyp 3 0,19 (0,06) 0,20 (0,07 0,16 (0,29

4.2.7 Rangvergleich

Fiir eine optimale Leistung hinsichtlich Fleisch- und Schlachtkorperqualititsmerkmalen,
Fruchtbarkeitsmerkmalen oder funktionalen Merkmalen ist die Selektion der passenden
Genetik fur die jeweiligen Betriebe entscheidend. Die gezeigten Resultate in Tabelle 36
verdeutlichen die vorliegenden GUI bei Verwendung eines Mehrmerkmalsansatzes basierend
auf den gebildeten BT. Inwieweit diese etwaigen GUI zu einer abweichenden Rangierung der
Eber in den einzelnen BT fiihrt, ist in Tabelle 37 am Beispiel des Merkmals lebendgeborene
Ferkel fiir Eber mit mindestens 50 Nachkommen dargestellt. Entsprechend ist in jedem BT eine
Rangierung der Eber nach deren geschitzten ZW durchgefiihrt worden. Die Rangierung in BT1
dient hierbei als Referenz fuir die beiden anderen BT. Es zeigt sich deutlich, dass die Eber in
den drei BT teilweise erheblich in ihrer Rangierung variieren. Zéhlt der Eber ,,77* in BT1 zu
den Topvererbern, ist er in BT3 nur noch auf Platz 4 und in BT2 auf Platz 10. Noch deutlicher
zeigt sich die unterschiedliche Platzierung am Beispiel von Eber ,, 744, welcher in BT auf
Rang 5, in BT2 auf Platz 24 und in BT3 auf Rang 19 liegt. Hingegen bleiben die Eber ,,476%
(Rang: 7 (BT1), 5 (BT2), 6 (BT3)) oder ,,875* (Rang: 10 (BT1), 12 (BT2), 10 (BT3)) in allen
BT anndhrend auf derselben Platzierung. Anzumerken sei allerdings, dass die Eber nicht in
allen BT Nachkommen haben, wodurch die geschitzten Genauigkeiten zum Teil sehr gering

ausfallen.
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Tabelle 37: Rangierung von Ebern (hochste Zuchtwerte) mit mind. 50 Nachkommen (iiber alle
Betriebstypen hinweg) mit Leistungsinformationen im Merkmal lebendgeborene Ferkel. Die
Rangierung im Betriebstyp 1 dient als Referenz fiir die brigen Betriebstypen. Die
Betriebstypen basieren auf einer hierarchischen Clusterung mit vorheriger Variablenclusterung.
nNk = Anzahl der Nachkommen; R = Genauigkeiten der geschétzten Zuchtwerte.

Betriebs- Betriebs- Betriebs-
Eber
typ1 typ 2 typ 3
Tier-ID nNk Rang R nNk Rang R nNk Rang R nNk

77 97 1 0,69 97 10 0,00 0 4 0,00 0
368 76 2 0,67 76 7 0,06 0 14 0,00 0
105 56 3 0,67 56 23 0,00 0 13 0,00 0
223 74 4 0,65 74 8 0,04 0 2 0,01 0
744 101 5 0,64 101 24 0,00 0 19 0,00 0
690 72 6 0,63 72 11 0,00 0 16 0,00 0
476 84 7 0,61 74 5 0,11 10 6 0,00 0
861 107 8 0,58 107 25 0,00 0 20 0,00 0
895 83 9 0,31 83 17 0,00 0 21 0,00 0
875 87 10 0,26 19 12 0,00 68 10 0,00 0
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5. Diskussion

Die Annahme dieser Arbeit ist es, dass die phénotypische Leistung von Tieren durch Umwelt-
und Betriebsfaktoren dhnlich wirtschaftender Betriebe in einem dhnlichen Umfang beeinflusst
werden, so dass eine verdnderte genetisch-statistische Modellierung diesen Umstand nach
Moglichkeit besser berticksichtigt gegeniiber konventionellen Modellierungen. Nachfolgend
sollen die Ergebnisse dieser Arbeit diskutiert werden. Die Gliederung der Diskussion erfolgt
zur Vermeidung von Dopplungen im Gegensatz zum vorherigen Kapitel nicht
speziesspezifisch. Innerhalb eines Themenkomplexes erfolgt allerdings eine Differenzierung
zwischen den Spezies. So sollen zunéchst die gebildeten Betriebstypen unter Beriicksichtigung
der angewendeten Clusterungsmethoden (Kapitel 5.1) diskutiert werden, gefolgt von einem
Vergleich der final genutzten Betriebstypen (Kapitel 5.2). In Anbetracht der Moglichkeit
divergierende Zeitgefahrtengruppen basierend auf unterschiedlichen zeitlichen Komponenten
(Testtag/Testmonat) zu bilden - sowohl fiir den klassischen Betriebseffekt, als auch den
neukonzipierten Betriebstypeneffekt - soll deren Nutzen im Kapitel 5.3 genauer analysiert
werden. Der Einfluss des Betriebstypeneffektes auf genetisch-statistische Parameter
(Varianzkomponenten, Heritabilitdten sowie Zuchtwerte) werden in den Kapiteln 5.4 und 5.5
betrachtet. In Kapitel 5.6 soll die verdnderte Populationsstruktur infolge der Nutzung der
Betriebstypen besprochen werden. Inwieweit es zu moglichen Genotyp-Umwelt-Interaktionen
durch den Betriebstypeneffekt kommt, wird in Kapitel 5.7 beleuchtet. AbschlieBend soll in
Kapitel 5.8 diskutiert werden, inwiefern es zu Rangierungsunterschieden der Bullen bzw. Eber

innerhalb der einzelnen Betriebstypen kommen kann.

5.1 Clusterung

Die in dieser Arbeit verwendeten Clustermethoden (AHC, PAM, FZC und CoVAHC) kamen
bereits in verschiedenen Studien (vgl. Tabelle 2) unter divergierenden Fragestellungen zum
Einsatz, wobei der tiberwiegende Teil der Arbeiten sich lediglich auf eine Methode beschrinkte.
Entsprechend gilt es zunidchst fiir die Fragestellung der vorliegenden Arbeit die optimale
Clusterungsmethode zu finden. Da es beziiglich der zu bildenden BT vorab keine Informationen
gab bzw. keine Einschrinkungen beziiglich der Anzahl von BT gemacht werden sollte, wird
ein internes Bewertungsverfahren fiir die jeweiligen Clusteranalysen verwendet. Die
Clusteranzahl wird auf maximal zehn begrenzt, da eine hohere Anzahl bei 30 Rinderbetrieben
und 23 bzw. 45 Schweinebetrieben aus sachlogischen Griinden nicht nachvollziehbar wire.
Entsprechend wird als Bewertungskriterium, sowohl zur objektiven Erfassung der optimalen

Anzahl von BT je Clusterverfahren, als auch fiir den objektiven Vergleich der unterschiedlichen
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Clustermethoden bei identischer Anzahl von BT, die Silhouettenweite (SW) bzw. die
durchschnittliche Silhouettenweite (ASW) verwendet.

Fiir die Anwendung der Clustermethoden AHC, PAM und FZC bedarf es der Bildung einer
Distanzmatrix, da der Einfluss landwirtschaftlicher Betriebe auf deren Tiere, nicht auf ein
Skalenniveau begrenzt werden kann, wird in dieser Arbeit die von Gower (1971) etablierte
Methode und von Struyf et al. (1996) modifizierte - ,,Gower-Distanz“ verwendet. Diese hat
gegeniiber den anderen Methoden den entscheidenden Vorteil, dass sie unterschiedliche
Skalenniveaus (nominal, ordinal, (a)symmetisch und metrisch) berticksichtigen kann (Pavoine
et al., 2009).

Die ermittelten dSW der unterschiedlichen Methoden mit Werten zwischen dSW = 0,02 (FZC
mit 10 BT) und dSW =0,51 (CoVAHC mit 4 BT) innerhalb des Rinderdatensatzes bzw.
dSW =0,09 (Datensatz 2 - FZC mit 10 BT) und dSW =0,56 (Datensatz 1 - COVAHC mit
3 BT) innerhalb der Schweinedatensitze, zeigen deutliche Differenzen beziiglich des
Separierungsprozesses. Generell ist festzuhalten, dass CoVAHC in allen Datensitzen die
hochsten dSW generiert. Diese wiederum sind vergleichbar mit den Werten von Gorgulu (2010)
mit dSW = 0,3 bis dSW = 0,53, Ivemeyer et al. (2017) mit dSW = 0,40 bzw. Guiomar et al.
(2018) mit Werten bis zu dSW = 0,38. Eine perfekte Trennung (dASW = 1,0) der Betriebe in BT
kann nicht erwartet werden, da wie Kobrich et al. (2003) beschreiben, kein Betrieb tiber
dieselben Ressourcen verfiigt wie ein anderer. Entsprechend konnen mit vier BT (Rind) bzw.
drei BT (Schwein) die hochsten dSW generiert werden. Dies steht im Einklang mit der in
Tabelle 2 aufgefiihrten Literatur. Es wurden zwar mitunter mehr BT gebildet (u.a. Guiomar et
al. (2018), Kuentz-Simonet et al. (2015), Savoia et al. (2019)), hierbei sei jedoch auf die
deutlichen Unterschiede hinsichtlich der Anzahl charakterisierter Betriebe verwiesen. Fiir eine
leichtere Bewertung der Praxistauglichkeit der gebildeten BT wird bewusst auf eine geringere
Anzahl an Betrieben gesetzt, um so auf Basis des subjektiven Eindrucks bei den
Betriebsbesuchen die Zuordnung der klassifizierten Betriebe zu einem BT nachvollziehen zu
konnen. Der subjektive Eindruck einer Falschgruppierung kann mittels der errechneten SW
(Abbildung 8) objektiv bestitigt werden. So zeigen sich anhand der negativen SW bei den
Methoden AHC, FZC und PAM zwischen ein und sieben falsch zugeordneter Betriebe. Neben
der deutlich hoheren dSW und dem Fehlen von Fehlgruppierungen zeigt die von Chavent et al.
(2012) etablierte CoVAHC-Methode weitere Vorteile. Zum einen wird bei der Erstellung der
synthetischen Variablen die grundsitzliche Tendenz der Antworten innerhalb der Fragebogen
widergespiegelt und zum anderen wird die Pluralitit der Antworten berticksichtigt (Kuentz-

Simonet et al., 2015). So zeigten Kuentz-Simonet et al. (2015), dass es hinsichtlich der
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Beweggriinde zum Umweltschutz bei franzosischen Landwirt:innen keine einfache ,,ja“- oder
»hein“-Entscheidung zum Umweltschutz gibt. Sie demonstrierten, dass es innerhalb der
gebildeten soziologischen Gruppen (dhnlich der hier verwendeten BT) mitunter divergierende
Ausrichtungen gibt, die allerdings einer grundsitzlichen Tendenz folgen. Entsprechend kénnen
Betriebe, welche einem BT zugeordnet werden, sich in einigen Merkmalen unterscheiden, wenn

die restlichen Merkmale in der Tendenz &hnliche Eigenschaften zeigen.

Clusterung innerhalb des Rinderdatensatzes

Die Charakterisierung der rinderhaltenden Betriebe basiert auf Merkmalen, welche moglichst
viele Umweltbedingungen, die auf die Herde wirken, erfassen sollen. Die Rasse zeichnet sich
als deutliches Unterscheidungskriterium ab, trotz der phylogenetischen Néhe der Rassen DSN
und HF (Biedermann et al., 2005). Dies deutet auf ein unterschiedliches betriebliches
Management hin. 91 % der Betriebe in BT4 halten HF und nur 9 % DSN, hingegen haben die
Betriebe in den BT1, BT2 und BT3 ausschlielich DSN-Rinder. Jaeger et al. (2018) beschreiben
DSN-haltende Betriebe als iiberwiegend ,,low-input* oder weidebetonte Betriebe. HF hingegen
werden iiberwiegend in Betricben mit Laufstillen, welche i.d.R. moderne
Managementinstrumente anwenden, gehalten (Koénig et al., 2005a). Die vorliegende Arbeit
zeigt jedoch, dass es innerhalb der recht groben Beschreibung typischer DSN- bzw. HF-
Betriebe von Jaeger et al. (2018) bzw. Konig et al. (2005a) deutliche Unterschiede geben kann.
So werden die DSN-Betriebe basierend auf deren betrieblichen Eigenschaften in drei BT
aufgeteilt. Zwar spiegelt der BT4 die modernen HF-Betriebe von Konig et al. (2005a) gut wider,
allerdings ist analog zu den drei DSN-BT eine Stratifizierung bei Datensitze mit einer grofieren
Anzahl an HF-Betrieben zu errechnen. Basierend auf Herdenmerkmalen konnten Ivemeyer et
al. (2017) in dhnlicher Weise HF klar von kleinen lokalen Populationen (Original Angler und
DSN) unterscheiden. Tremblay et al. (2016) kamen in ihren Untersuchungen zu automatischen
Melksystemen ebenfalls zu dem Schluss, dass trotz gleicher Melktechnik deutliche
Unterschiede in Produktionsmuster, Fiitterung und Managementeigenschaften zwischen
kleinen (Jersey, Guernsey, Ayrshire) und groen Populationen (HF, Brown Swiss) bestehen.

Zwischen den BT unterscheidet sich die Herdengrofle zwar hochsignifikant, allerdings sind
innerhalb der BT beziiglich der Variationsbreite gro3e Schwankungen zu sehen. Insbesondere
in den BT1, BT3 und BT4 schwanken die Herdengrfen stark um den jeweiligen Median.
Lediglich zur Abgrenzung der kleinen Betriebe scheint die HerdengréBe ein niitzliches
Kriterium zu sein, hier liegt die Variationsbreite zwischen 5 und 20 Tieren bei einem Median
von 15 Tieren. In den Untersuchungen von Gieseke et al. (2018) hinsichtlich des

Zusammenhangs zwischen Herdengrée und Tierwohlaspekten zeigte sich auch in deren
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HerdengroBeneinteilungen ~ mit  zunehmender  HerdengrofBenklasse — eine  hohere
Variationsbereite. Sie wiesen auch darauf hin, dass es keinen Zusammenhang zwischen der
HerdengroBe und dem Tierwohl gibt, sondern dass Tierwohl vielmehr von
Haltungsbedingungen und Managemententscheidungen abhingt (Gieseke et al., 2018).
Zahlreiche Untersuchungen differenzieren zwischen 6kologisch und konventionell
wirtschaftenden Betrieben. Interessanterweise zeigt sich in BT1 und BT2, dass in etwa gleichen
Teilen beide Bewirtschaftungsformen vertreten sind. Trotz der unterschiedlichen gesetzlichen
Regularien zeigen sich Analogien in den Managemententscheidungen. Daraus ldsst sich
ableiten, dass nicht die Bewirtschaftungsweise (6kologisch vs. konventionell) allein den
Einfluss auf das Tier bestimmt, sondern vielmehr die Summe der Herdenmanagementstrategien
und Betriebsmerkmale. Die Ergebnisse decken sich mit den Untersuchungen von Sorge et al.
(2016) zu Managementpraktiken in 6kologischen und konventionellen Betrieben in Minnesota.
Von den 30 charakterisierten Betrieben hatten 16,7 % Anbindehaltung, jedoch hatte keiner der
Betriebe mehr als 20 Tiere. Dies entspricht anndhernd der bundesdeutschen Verteilung, wonach
2020 ca. 11,5 % der Milchkiihe in Anbindestillen gehalten wurden, von denen wiederum
ca. 18,8 % in Betrieben mit maximal 20 Tieren standen (Statistisches Bundesamt, 2021).
Klassischerweise steigt der Anteil an Laufstdllen mit zunehmender HerdengroBe deutlich an
(Simensen et al., 2010). In Deutschland (2020) lag der Anteil der Milchkithe in
Anbindehaltungen mit mehr als 50 Tieren bei 18,1 % bzw. mit mehr als 100 Tieren bei 3,7 %
(Statistisches Bundesamt, 2021). Zwar wird die Anbindehaltung noch in einigen Léndern
weiterhin genutzt, allerdings ist seit den 1970er Jahren ein deutlicher Wandel hin zu Laufstillen
und alternativen Haltungsformen zu verzeichnen (Galama et al., 2020). So nimmt auch in
Deutschland die Zahl der Milchkiihe in Anbindehaltung stetig ab. Waren es 2010 noch ca.
27,3 % aller Milchkiihe, hat sich die Zahl in 2020 mehr als halbiert auf ca. 11,5 % (Statistisches
Bundesamt, 2021), entsprechend kann die Anbindehaltung als Auslaufmodell betrachtet
werden.

Hinsichtlich der Weidenutzung hatten alle Tiere aus BT1 und BT2 einen Zugang, wohingegen
nur ca. ein Drittel der Betriebe mit hoher Milchleistung (BT3 und BT4) den Tieren Weidegang
gewihrte. Dies entspricht den Untersuchungen von Miiller-Lindenlauf et al. (2010), wonach
der Weideanteil mit zunehmender Milchleistung reduziert ist.

Die Anwendung neuer Technologien zwischen den BT unterscheidet sich insofern, als dass
zwischen eher traditionell und eher modern-digitalisierten Betrieben unterschieden werden
kann. Vor allem die groBeren Betriebe der BT3 und BT4 setzen vermehrt auf Technologien wie

den Einsatz von  Herdenmanagementprogrammen, auf die  Teilnahme an
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Gesundheitsprogrammen oder bedarfsorientierten Futterrationen. Hingegen sind die cher
traditionell gefiihrten Herden (BT2) vornehmlich kleine Betriebe mit tiberwiegender
Anbindehaltung und ausschlieBlich manueller Dokumentation. Dies deckt sich mit den
Ergebnissen von Savoia et al. (2019), die eine Koexistenz traditioneller und moderner
Fleischrinderherden in Italien beschreiben, wobei sie die Produktionseffizienz mit der
Fleischqualitdt verglichen.

Allgemein ldsst sich festhalten, dass grélere Herden eher von jiingeren Landwirt:innen, mit
mittlerer bis hoher schulischer und beruflicher Ausbildung gemanagt werden, dies stimmt mit
den Ergebnissen einer umfassenden Studie Uber europdische okologisch wirtschaftende
Milchviehbetriebe von Blanco-Penedo et al. (2019) tiberein. In BT4 liegt das Durchschnittsalter
der Herdenmanager bei 37 Jahren und die Herdengrof3e bei 145 (Median). Dennoch weisen sie
mit ca. 20 Jahren eine beachtliche Berufserfahrung auf. Die kleinen Betriecbe mit
Anbindehaltung in BT2 (Median: 15 Tiere) wurden vornehmlich von élteren Landwirt:innen

(@ = 51,8 Jahre) gefiihrt.

Clusterung innerhalb des Schweinedatensatzes

Die schweinehaltenden Betriebe werden auf Basis moglicher Vermarktungspotentiale sowie
regionaler Gegebenheiten, welche Zuchtentscheidungen beeinflussen konnen, charakterisiert.
Insgesamt handelt es sich bei den Schweine-Betriecben z.T. um sehr Kkleine
Nebenerwerbsbetriebe mit deutlich divergierenden Management- und Betriebscharakteristika,
weswegen ein Fokus auf moglichst objektive Merkmale gelegt wurde, um vom
Antwortverhalten der Landwirt:innen unabhingig zu sein. Die BT-Beschreibung basiert auf
dem Datensatz 2, da in diesem Datensatz sowohl Fleisch- und
Schlachtkorperqualititsmerkmale als auch Fruchtbarkeitsmerkmale vorliegen. Die Clusterung
der Betriebe zu BT im Datensatz 1 erfolgt methodisch identisch zum Datensatz 2, wobei es
aufgrund der verdnderten Datenstruktur zu gewissen Verschiebungen der Betriebe zwischen
den BT kommt. Nichtsdestotrotz sind die Beschreibungen iibertragbar. Zudem sei darauf
verwiesen, dass es sich um keine reprisentative Betriebsauswahl handelt. Vielmehr sollte der
Ansatz einer verdnderten Beriicksichtigung der Herdenumwelt bei der ZWS zunidchst
grundlegend iiberpriift werden. Ein verdnderter Betriebsdatensatz bzw. eine geinderte
Merkmalserhebung wird erwartungsgemédfl zu divergierenden BT fithren, wobei die
grundsitzlichen Annahmen der nachfolgenden genetisch-statistischen Analysen tibertragbar
sein sollten.

Bei der Aufteilung der Betriebe in BT zeichnen sich vor allem Merkmale als relevant ab, welche

einen Einfluss auf die Vermarktung der Produkte haben. So unterscheiden sich die Merkmale
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»Ndhe zu einer Metropolenregion®, ,,Groe des Ortes in dem sich der Betrieb befindet®,
~Entfernung zur niachstgelegenen Mittelstadt* oder ,,Internetauftritt™ der Betriebe signifikant
zwischen den BT. Die Betriebe aus BT1 liegen zum Teil in einer Metropolenregion, haben die
geringste Distanz zu potentiellen Mérkten innerhalb der néchstgelegenen Mittelstadt und setzen
gleichzeitig zu 80 % auf eine Internetprdsenz zur Vermarktung. Dem gegeniiber stehen die
Betriebe aus BT2, von denen keiner in einer Metropolenregion liegt, gleichzeitig haben alle
Betriebe einen Internetauftritt, um entsprechende Kunden anzuwerben. Innerhalb des BT3
befindet sich der GroBteil der Betriebe (85 %) innerhalb einer Metropolenregion, wobei zur
néichstgelegenen Mittelstadt mit 17 km die grofite Entfernung besteht. Nichtsdestotrotz haben
nur 23 % der Betriebe einen Internetauftritt. Als mogliche Ursache hierfiir konnte das
grundsitzlich groBe Vermarktungspotential innerhalb von Metropolenregionen angesehen
werden. Béhm und Krdmer (2020) untersuchten, ob lindliche Landkreise bzw. Landkreise mit
schlechterer soziookonomischer Lage einen geringeren Anteil an Betricben mit
Direktvermarktung  aufweisen.  Hierbei  unterschieden  sie = zwischen  nicht-
gewerblichen/landwirtschaftlichen (Verkauf von unverarbeiteten Produkten aus eigener
Erzeugung) und gewerblichen (Verkauf von unverarbeiteten und/oder verarbeiteten Produkten
aus eigener Erzeugung bzw. aus Fremdproduktion ab einem Umsatz von 51.500 €)
Direktvermarktern. Ihre Hypothese lief3 sich zwar nicht bestitigen, tendenziell konnte aber ein
zunehmender Anteil von Betrieben mit Direktvermarktung in der Ndhe von
Metropolenregionen bzw. grofieren Ballungsgebieten gezeigt werden. Dies unterstreicht die
Annahme, dass BT3 aufgrund der positiven Lage weniger Aufmerksamkeit per Internetprisenz
(23 %) im Vergleich zu BT1 (80 % Internetauftritt) und BT2 (100 % Internetauftritt) generieren
muss. B6hm und Krémer (2020) wiesen jedoch auf deren mangelnde Datenbasis hin, da ihnen
nur Daten von nicht-gewerblichen Direktvermarktern vorlagen. Sie gehen allerdings davon aus,
dass die Direktvermarktung von einem Grof3teil der landwirtschaftlichen Betriebe als Gewerbe
betrieben wird, insbesondere in touristischen Regionen.

Die ,Bewirtschaftungsweise” (biologisch vs. konventionell) der Betriecbe hat als
Differenzierungskriterium keine entscheidende Rolle. Allerdings féllt auf, dass BT2 mit 40 %
den hochsten Anteil an 6kologisch bewirtschafteten Betrieben aufweist und gleichzeitig alle
Betriebe innerhalb des BT auch eine Internetprisenz besitzen. Dies konnte dahingehend
interpretiert werden, dass speziell Bio-Betriebe durch das Internet die Chance nutzen, um iiber
ihre Produktionsweisen zu informieren, um damit potentielle Kunden anzuwerben.

Auch die ,,Zuchtbestrebungen® der Betriebe ist fiir eine Gruppierung in BT in diesem Datensatz

nicht relevant. Zwar gibt es zwischen den BT einen gewissen Unterschied im Anteil
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zuchtaktiver Betriebe, allerdings sei darauf verwiesen, dass der Anteil generell in allen BT mit
mindestens 70 % recht hoch ist.

Regionale Gegebenheiten, wie das ,ackerbauliche Potential, die ,,Hohenlagen“, die
,Leitbodenassoziation” oder die ,,mittlere jahrliche Niederschlagsmenge®, spielen bei der
Einteilung der Betriebe in BT ebenfalls eine entscheidende Rolle. So befinden sich die Betriebe
aus BT1 vornehmlich in Ackerbauregionen, wohingegen BT2 und BT3 sich durch cher
schlechtere Bodenverhiltnisse auszeichnen. Gute futterbauliche Voraussetzungen sind
insbesondere in 6kologisch bewirtschafteten Betrieben von Bedeutung. So zeigen Rahmann et
al. (2010), dass speziell in Bio-Betrieben die eigene Futterproduktion sehr hoch ist
(Ferkelerzeugungsbetriebe: 87 %, Mastbetriebe mit < 100 Tieren: 88 %, Mastbetriebe mit
> 100 Tieren: 40 %). Die geringere Bodenqualitidt der Betriebe in BT2 kann fiir die 40 %
6kologisch wirtschaftenden Betriebe insofern als positiv bewertet werden, als dass eine
geringere Bodenkonkurrenz zu entsprechenden Ackerbaubetrieben bestehen konnte. Generell
geben Rahmann et al. (2010) Futterzukaufsquoten fiir Sauenbetriebe von 53 %, bei kleinen
Mastbetrieben (<20 Tiere) von 33 %, bei mittleren Mastbetrieben (=21 bis < 100 Tiere) von
56 % und bei groflen Mastbetrieben (>100 Tiere) von 80 % an. Somit konnen gute
Standortbedingungen fiir die Futterproduktion zwar als positiv fiir die Betriebsbilanz gesehen
werden, durch die Zukaufsmoglichkeiten von Futter sollte diese allerdings im Hinblick auf

Zuchtentscheidungen nicht tiberbewertet werden.

5.2 Vergleich der gebildeten Betriebstypen

Generell lassen sich die identifizierten BT nicht nur hinsichtlich sozial-okologischer Kriterien
unterscheiden. Anhand der Least Square Means (LSmeans) aus den linearen bzw. logistischen
Modellen (R1, R3 und R4 bzw. S1, S2, S3 und S4) ohne additiv-genetischen Tiereffekt ldsst
sich  deren Einfluss auf Produktions- und  Fruchtbarkeitsmerkmale  sowie

Gesundheitsindikatoren und funktionale Merkmale (Tabelle 18 bzw. Tabelle 30) erkennen.

Vergleich der gebildeten Betriebstypen innerhalb der Rinderpopulation

Der Vergleich der Testtagsmerkmale (Mkg, Pkg, Fkg, PPr, FPr, SCS, FEQ) ergibt iiberwiegend
signifikante (p < 0,05) Unterschiede zwischen den gebildeten BT.

Miiller-Lindenlauf et al. (2010), Ivemeyer et al. (2017) und Wallenbeck et al. (2018) verwiesen

in ihren Arbeiten auf einen direkten Zusammenhang zwischen der Herdengrofie und der
Produktionsintensitit. Eine entsprechende Assoziation lédsst sich auch in den charakterisierten
BT feststellen. So représentiert BT2 die Betriebe mit den kleinsten Herden (Median: 15 Tiere)

und gleichzeitig dem niedrigsten Produktionsniveau (15,7 kg Milch). Die Tiere des BT1 weisen
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ein mittleres Produktionsniveau von 21,4 kg Milch auf, wobei deren HerdengroBe 51 Tiere
(Median) umfasst. Die Hochleistungskiithe werden von den BT3 und BT4 (BT3: 28,3 kg; BT4:
26,7 kg) représentiert, welche mit 800 bzw. 145 Kiihen (Median) gleichzeitig die grofiten
Betriebe im Datensatz widerspiegeln.

Doherr et al. (2007) assoziierten die Herdengrofe mit einem steigenden Risiko fiir klinische
Mastitiden, was sich in einem erhéhten SCS widerspiegelt. Dem wiedersprechend, reprasentiert
in der vorliegenden Arbeit BT2 die kleinsten Herden, allerdings mit dem signifikant hochsten
SCS-Wert (3,35). Alle Tiere in BT2 sind in Warmstéllen mit Anbindehaltung untergebracht
und dadurch bedingt teilweise recht hoher Lufttemperatur und -feuchte ausgesetzt. Barkema et
al. (1999) beschrieben in ihren Untersuchungen, dass unzureichende Hygiene und schlechtes
Klimamanagement zur Beeintrichtigung der Immunantwort durch toxische Gase beitragen
kann, was als Erkldrung fiir den hohen SCS-Wert interpretiert werden konnte. Im Gegensatz
dazu werden die Kiithe der verbleibenden BT iberwiegend in Laufstillen mit
AulBenklimabedingungen gehalten, und das Trockenstellmanagement basiert meist auf
antibiotischen Anwendungen. Die optimalen klimatischen Haltungsbedingungen plus
priaventive tierdrztliche Behandlungen resultieren in dem Fall in signifikant niedrigeren SCS-
Werten in BT1 (2,99), BT3 (2,94) und BT4 (2,77) im Vergleich zu BT2. Doherr et al. (2007)
und Ivemeyer et al. (2011) berichteten zudem von einem negativen Effekt der Rasse HF auf die
Eutergesundheit. In den vorliegenden Untersuchungen umfasst BT4 fast ausschlieBlich HF-
Betriebe, diese wiesen aber gleichzeitig auch den niedrigsten SCS-Wert auf. Somit scheinen
das Herdenmanagement und die klimatischen Bedingungen einen stérkeren Einfluss auf den
Eutergesundheitsstatus zu haben als Herdengr6f3e oder Rasse (Barkema et al., 2015).

Bezogen auf den Gesundheitsindikator FEQ, als Indikator subklinischer Ketosen, zeigen die
kleineren Betriebe in BT1 und BT2 mit 1,22 bzw. 1,20 die signifikant hochsten Werte. Mit
einem FEQ von 1,13 weist der BT3 den signifikant niedrigsten FEQ-Wert auf. Die Tiere in
diesem BT erhalten mit 8,5 kg die hochste Kraftfuttermenge, was bezogen auf die von Ivemeyer
et al. (2019) beschriebene FEQ-Grenze von 1,1 die Gefahr subklinischer Azidosen deutlich
erhoht. Ivemeyer et al. (2019) beschreiben zudem einen nachteiligen Einfluss der Rasse HF auf
den FEQ bezogen auf die Haufigkeit subklinischer Azidosen bzw. Ketosen. Dieser Einfluss
konnte in der vorliegenden Studie nicht bestdtigt werden, da der HF-BT (BT4) mit 1,16
zwischen den drei DSN-BT liegt.

Lima et al. (2009) verglichen die Reproduktionsleistung von Milchkiihen unter Einsatz von
Natursprungbullen bzw. der KB. Hierbei zeigte sich ein gewisser Vorteil hinsichtlich des

Besamungserfolges durch die Verwendung von Natursprungbullen. Unter Beriicksichtigung
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der Sprunghéufigkeit der Bullen bzw. der KB-Haufigkeit innerhalb 21-tégiger Zuchtintervalle
nivelliert sich der Vorteil. In der vorliegenden Auswertung zeigt sich ein etwas anderes Bild.
Soistin BT1 und BT2 der Anteil an Natursprungbullen mit 77 % bzw. 60 % Belegungsanteilen
deutlich hoéher als in BT3 und BT4 (0 % bzw. 18 %), was sich in einem signifikant hoheren
EBE (BT1: 72 % BT2: 75 %, BT3: 64 % bzw. BT4: 59 %) widerspiegelt. Hierbei sei allerdings
zu erwihnen, dass Lima et al. (2009) eine terminorientierte KB durchgefiihrt haben, also eine
hormonelle Stimulation der Tiere der Besamung voraus gegangen ist, anders als in der
vorliegenden Arbeit, wo kein/e Landwirt:in angab spezialisierte KB-Programme
durchzufiihren. Verglichen mit den EBE (32 % bis 46 %), welche von Inchaisri et al. (2010) fiir
niederldndische Milchviehherden (HF und Kreuzungstiere) angegeben wurden, sprechen die
insgesamt hohen EBE in allen BT zum einen fiir ein gutes Fruchtbarkeitsmanagement, zum
anderen fiir eine gute Fruchtbarkeitsleistung der Tiere. Inchaisri et al. (2010) zeigten auch, dass
sich eine verldngerte Rastzeit (> 60 Tage nach Kalbung) positiv auf den Besamungserfolg
auswirkt. In allen BT der vorliegenden Arbeit betrug das Intervall zwischen der Abkalbung und
der ersten Besamung deutlich mehr als 80 Tage.

Andersen-Ranberg et al. (2005) und Lof et al. (2012) berichten iiber eine ldngere freiwillige
Wartezeit fiir die erste Besamung nach dem Kalben in Herden mit hoher Leistung, was
entsprechend zu einer Verlingerung der RAST fiihrt (Rastzeit = biologische
Wartezeit + freiwillige Wartezeit). In der vorliegenden Studie zeigt sich allerdings, dass Kiihe
aus BT1 und BT4 eine dhnlich kurze RAST mit 88,2 Tagen bzw. 87,7 Tagen aufweisen bzw.
die Tiere aus BT2 und BT3 mit 99,8 Tagen bzw. 92,6 Tagen eine dhnlich lange RAST haben,
sich beziiglich der Milchleistung jedoch signifikant unterschieden (BT1: 21,4 kg vs. BT4:
26,7 kg bzw. BT2: 15,7 kg vs. BT4: 28,3 kg). Hieraus resultierend lésst sich ableiten, dass die
Lénge der RAST vielmehr von individuellen Managemententscheidungen abhéngt.

Methan gilt als das bedeutendste Treibhausgas, welches von landwirtschaftlichen Betrieben,
insbesondere rinder- und milchviehhaltenden Betrieben, emittiert wird (Boadi et al., 2004). Des
Weiteren bedeutet die Umwandlung der aufgenommenen Energie in Methan einen effektiven
Energieverlust von 2 % bis 8 % (Harper et al., 1999). Die analysierten Methanemissionen
zeigen signifikante Unterschiede zwischen den beiden BT, welche sowohl hochproduktive
Produktionssysteme (BT3) als auch Betriebe mittlerer Intensitdt (BT1) reprisentieren. Dies
steht im Gegensatz zu den Untersuchungen von Eckert et al. (2018), die von einer
Unabhidngigkeit der Methanemissionen vom Haltungs- und Fitterungssystemen (Mischration

mit oder ohne Weidegang) berichteten.
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Lovett et al. (2005) wiesen darauf hin, dass die Methanemission bei der Fiitterung von
Kraftfutter ansteigt. Da infolgedessen allerdings auch die Milchproduktion steigt, verwiesen sie
auf eine reduzierte Gesamtmethanemission pro Kilogramm Milch. In der vorliegenden
Untersuchung zeigt sich, dass in BT3 trotz des hochsten durchschnittlichen Kraftfuttereinsatzes
(8,5 kg) und einer der hochsten Milchleistungen (28,3 kg) aller Betriebe signifikant weniger
Methan emittiert wird. Entsprechend ldsst sich die Aussage einer Reduktion des
Methanaussto3es pro Kilogramm Milch mit steigender Kraftfuttermenge von Lovett et al.
(2005) bestitigten, allerdings reduziert sich auch generell die Methanproduktion im BT3.
Urséchlich hierfir konnen die Aussagen der Landwirt:innen betrachtet werden, moglichst
Rationen am Bedarf der Tiere einzusetzen, mit entsprechenden Futteranalysen, diversen
Rationskomponenten, Futterberatungen sowie Leistungsgruppen. Dies steht im Einklang mit
Untersuchungen von Harper et al. (1999), die bei Rindern, die mit ballaststoffreichen,
energicarmen Rationen gefiittert wurden, einen hoheren Methanausstof feststellten als bei
Rindern, die bedarfsorientierte, energiereiche Rationen erhielten. Somit ldsst sich festhalten,
dass je niher eine Ration an den Bediirfnissen des Tieres orientiert ist, die Produktionsleistung
ansteigt und gleichzeitig die Produktion klimaschédlicher Gase reduziert wird.

Generell zeigt sich, dass es zwischen den BT deutliche Unterschiede hinsichtlich der
Methanemissionen gibt, was verallgemeinernde Aussagen {iber den Methanaussto3
landwirtschaftlicher, speziell rinderhaltender Betriebe aufgrund divergierender Gegebenheiten
in den Betrieben, erschwert. Entsprechend konnte eine Gruppierung von Herden und die
stichprobenhafte Methanmessung innerhalb der BT zu einem besseren Verstdndnis des
Methanausstoes in Abhingigkeit der gegebenen Produktionsbedingungen beitragen. Um
jedoch ziichterische Strategien hinsichtlich einer Methanreduktion zu verfolgen, ist eine

tierindividuelle Messung ganzer Bestinde und unterschiedlicher Betriebe unabdingbar.

Vergleich der gebildeten Betriebstypen innerhalb der Schweinepopulation

Grundsitzlich lassen sich die drei BT in der Schweinepopulation hinsichtlich der
Schlachtkorper- und Fleischqualititsmerkmale, den Fruchtbarkeitsmerkmalen sowie den
funktionalen Merkmalen analog zu den BT in der Rinderpopulation voneinander differenzieren,
mit dem Unterschied, dass tiberwiegend zwei BT dhnliche Werte aufwiesen und nur ein BT
sich von den anderen signifikant unterscheidet. Urséchlich hierfiir kann die unterschiedliche
Ausrichtung der beiden Fragebogen sein. Der Rinder-Fragebogen zielt auf direkte
management- bzw. haltungsbedingte Einflisse ab, wohingegen der Schweine-Fragebogen
vielmehr indirekte Einfliisse in Form regionaler Gegebenheiten und Vermarktungspotentiale

berticksichtigt. Diese unterschiedliche Ausrichtung liegt darin begriindet, dass die
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schweinehaltenden Betriebe deutlich kleinstrukturierter sind als die untersuchten
rinderhaltenden Betriebe, und es innerhalb derartig kleinteiliger Strukturen schwer ist, einen
Konsens hinsichtlich management- bzw. haltungsbedingter Einfliisse zu identifizieren (Klein,
2019). Analog beschreiben Sundrum et al. (2010) ebenfalls sehr stark divergierende
Produktionsbedingungen bei kleinen okologischen Schweinehaltungen innerhalb der
Européischen Union.

Der BT3 zeichnet sich vor allem durch positive Fleisch- und Schlachtkorperqualititsparameter
aus, obwohl die Landwirt:innen in diesem BT nur zu knapp 70 % angaben zuchtaktiv zu sein
und mit 17 km eine groe Entfernung zur nichstgelegenen Mittelstadt zu haben. Auch ist der
Anteil der Betriebe mit einem Internetauftritt zur Direktvermarkung mit 23 % am geringsten.
Da sich aber der Grofiteil der Betriebe (85 %) innerhalb von Metropolenregionen befindet,
welche ein enormes Vermarktungspotential bieten, erscheinen die positiven Fleisch- und
Schlachtkorperqualititsmerkmale, als wichtige Voraussetzung fiir eine erfolgreiche
Vermarktung. Erwartungsgemaf3 wiirden diese Qualitéitseigenschaften auch bei den Betrieben
in den BT1 und BT2 erwartet werden, welche eine besonders hohe Zuchtaktivitit angaben und
denen durch deren Nihe zu Klein- und Mittelstddten, ebenfalls potentielle Mirkte zur
Verfligung stehen. Hier werden die »geringeren Fleisch- und
Schlachtkorperqualititseigenschaften, vermutlich durch den hohen Anteil an Internetauftritten
zur Vermarktung (liberregionale Vermarkung méglich) und dem hohen Anteil an dkologisch
bewirtschafteten Betrieben kompensiert.

Generell liegen die erfassten Fleisch- und Schlachtkorperqualititsparameter auf dhnlichem
Niveau, wie sie innerhalb der Fachliteratur beschrieben werden. So ist der Topfsaftverlust (nach
24 h) in den BT1 und BT3 mit ca. 2,7 % vergleichbar niedrig wie in der Untersuchung von Ryu
et al. (2008) fur die Rasse Berkshire. Mit 4,7 % ist der Tropfsaftverlust (nach 24 h) in BT2
signifikant hoher als in BT1 und BT3 und vergleichbar mit den Yorkshire- bzw. LYD-
(Landrasse x Yorkshire x Duroc) Schweinen von Ryu et al. (2008) bzw. mit der Rasse Bisaro
von Martins et al. (2020). Verglichen mit klassischen Mastkreuzungen (aus Piétrain, Deutsche
Landrasse und Deutsches Edelschwein) in Deutschland zeichnen sich die BB in allen BT durch
einen hohen intramuskuldren Fettgehalt (Morlein et al. (2007) vs. eigene Werte: 1,0 % bis 1,4 %
vs. 1,4 % bis 1,7 %), einen geringeren Tropfsaftverlust (nach 24 h; 5,9 % bis 6,7 % vs. 2,7 %
bis 4,7 %), eine reduzierte Leitfdhigkeit (nach 24 h; 5,9 mS/cm bis 6,5 mS/cm vs. 4,1 mS/cm
bis 6,5 mS/cm) sowie deutlich reduzierte Scherkrifte (44,4 kg/cm? bis 46,0 kg/cm? vs.
9,3 kg/cm? bis 10,3 kg/cm?) aus. So beschreiben bspw. Fortin et al. (2005), dass ein optimaler

intramuskuldrer Fettgehalt zwischen 1,5 % und 2,5 % liegen sollte. Die ermittelten Werte fiir
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BT1 liegen mit 1,7 % innerhalb und fiir BT2 und BT3 mit jeweils ca. 1,4 % leicht unterhalb
des optimalen Bereichs. Zudem weisen Moeller et al. (2010) auf einen Zusammenhang
zwischen einer reduzierten Scherkraft und einer positiven Verbraucherbewertung hin.

BT2 zeichnet sich durch einen signifikant grofiere Riickenspeckdicke (in vivo) gegeniiber der
BT1 und BT3 aus. Gleichzeitig hat BT2 gemeinsam mit BT3 den geringsten intramuskuldren
Fettanteil. BT1 hingegen hat den signifikant hochsten intramuskuldren Fettgehalt sowie die
signifikant geringste Riickenspeckdicke (gemeinsam mit BT3). Beide Szenarien stehen im
Kontrast zu Suzuki et al. (2005), welche moderat positive Korrelationen (rg = 0,28, rp = 0,22)
zwischen der Riickenspeckdicke und dem intramuskuldren Fettgehalt identifizierten. Auch
Biermann et al. (2014) beschreiben eine Zunahme des Riickenspecks bei der Zucht auf einen
hoheren intramuskuldren Fettgehalt. Lediglich der BT3 spiegelt die von Suzuki et al. (2005)
und Biermann et al. (2014) beschriebenen Zusammenhinge wider. Eine dickere
Riickenspeckdicke ist in der kommerziellen Schweineproduktion aufgrund der negativen
Korrelation zum Muskelfleischanteil (Hoa et al., 2021) unerwiinscht. In entsprechenden
Marktnischen mit regionalen Vermarktungsschwerpunkten bringt der negative Zusammenhang
scheinbar keine nachteiligen Auswirkungen mit sich (Biermann et al., 2014).

Insbesondere die {iiberdurchschnittlichen Schlachtkérperqualitdten sowie die positiven
Fleischqualititen der BB in allen BT konnen als tiberaus positiv fiir die regionale Vermarkung
betrachtet werden. Insgesamt sei jedoch auf verschiedene Einflussfaktoren auf Fleisch- und
Schlachtkorperqualititseigenschaften, wie die Rasse (Morlein et al., 2007; Ryu et al., 2008),
das Geschlecht (Morlein et al., 2007), das Schlachtendgewicht (Martins et al., 2020) oder die
weitere Behandlung nach der Schlachtung (van Oeckel et al., 1999) verwiesen.

Die erfassten Fruchtbarkeitsmerkmale - lebendgeborene bzw. abgesetzte Ferkel (gesamt) -
unterschieden sich zwischen den BT nicht signifikant. Fiir eine vergleichbare Rasse, das
Schwibisch-Hillische Schwein, geben Biihler und Zimmer (2007) #dhnliche Werte der
lebendgeborenen Ferkel an. Verglichen mit Untersuchungen von Dodenhoff et al. (2019)
innerhalb von Herdbuch- und Ferkelerzeugerbetrieben der Rassen Deutsches Edelschwein und
Deutsche Landrasse (Reinzucht- und Kreuzungswiirfe) ergibt sich eine gewisse Diskrepanz zu
den BB der vorliegenden Untersuchung. Dodenhoff et al. (2019) geben fiir die
Herdbuchbetriebe 11,9 lebendgeborene Ferkel (abgesetzte Ferkel nicht erfasst) und fiir die
Ferkelerzeugerbetriebe 12,1 lebendgeborene bzw. 10,7 abgesetzte Ferkel an, womit gegeniiber
der BB ca. 2,7 Ferkel mehr lebendgeboren und ca. 2,0 Ferkel mehr abgesetzt werden. Ahnliche
Werte geben auch Briissow und Wihner (2008) an. Allerdings handelt es sich bei den von

Dodenhoff et al. (2019) analysierten Rassen um klassische Mutterrassen, welche sich
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grundsitzlich durch eine gute Fruchtbarkeitsleistung auszeichnen (Brade et al., 2009). Die
Rasse BB wird hingegen vorwiegend als Universalrasse fiir die Direktvermarktung genutzt,
entsprechend miissen die Tiere sowohl gute Mastleistungen, Fruchtbarkeitsleistungen als auch
positive Verhaltenseigenschaften aufweisen (Biermann et al., 2012a). Zudem steht in der
Reinzucht die Ausnutzung des Heterosis-Effektes fiir die F1-Generation nicht zur Verfiigung.
Dieses Portfolio an Eigenschaften konnte zu einer Reduktion der Fruchtbarkeitsleistung im
Vergleich zu klassischen Mutterrassen fiihren.

Das Verhalten von Schweinen fand in den Zuchtprogrammen fiir konventionelle
Schweinehaltungen lange Zeit kaum Berticksichtigung, vielmehr standen Leistungsmerkmale
im Vordergrund. Die Zucht auf Leistungsmerkmale fithrten zu einer Verdnderung
unterschiedlicher Verhaltensweisen (Lindhorst et al., 2019). Canario et al. (2014) zeigten
negative Auswirkungen der Selektion auf Leistungsmerkmale bei franzosischen Large White
in einem Zeitraum von 21 Jahren auf die Ferkelmortalitdt bzw. maternale Verhaltensweisen.
Insbesondere innerhalb bedrohter Rassen, welche oft in kleinen Betriebsstrukturen mit einer
freien Abferkelung gehalten werden, ist eine gute Miitterlichkeit (z.B. Ablegeverhalten) der
Sauen unabdingbar (Klein, 2019). Ferkelschutzkorbe konnen mangelndes miitterliches
Verhalten zwar kompensieren, stehen allerdings zunehmend in der Kritik, da sie die Sau stark
in ihrem Verhalten und entsprechend auch in ihrem Wohlbefinden beeintrachtigen (Johnson et
al., 2001). Ein gutes miitterliches Verhalten bedingt in der Regel ein aggressives Verhalten
gegeniiber Dritten (Artgenossen, Menschen), was insbesondere wihrend Tier-Mensch-
Interaktionen (z.B. Behandlung, Handling-Mafinahmen, etc.) Gefahren birgt. Oft fithrt eine
situationsbedingte Uberforderung der Tiere in Folge von Stress zu einer Verhaltensinderung
(z.B. Aggressivitit) und kann als Ausdruck eines gestérten Wohlbefindens interpretiert werden
(Curley et al., 2008). Tierhalterinnen/Tierhalter haben entsprechend ein Interesse an moglichst
ruhigen und entspannten Tieren, insbesondere in kleinen Betrieben, wo oft eine intensivere
Tier-Mensch-Beziehung besteht.

Die Verhaltensbeurteilung innerhalb der einzelnen BT zeigt, dass die BB grundsétzlich ein eher
ruhiges Gemiit aufweisen. So weisen die Tiere in BT1 mit einer durchschnittlichen Benotung
von 2,4 verglichen mit BT1 und BT3 (1,8 bzw. 2,1), die groBite Unruhe bei Handling-
MaBnahmen auf. Lindhorst et al. (2019) verglichen das Verhalten (6-stufige Skala, 1= sehr
unruhig) verschiedener Rassen (Duroc, Piétrain, Deutsche Landrasse und Large White) in
Abhingigkeit vom Gewicht. So zeigten sie, dass mit zunehmendem Gewicht die Tiere ruhiger
werden. Zudem konnten sie deutliche Verhaltensunterschiede zwischen den Rassen aufzeigen,

wobei die nervosesten Tiere zur Rasse Deutsche Landrasse und Piétrain zéhlten und Duroc zu
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den ruhigsten. Basierend auf der 5-stufigen Skala (5= sehr unruhig) des Verhaltenstestes in der
vorliegenden Untersuchung konnen die BB grundsétzlich als eher ruhige Tiere beschrieben und
mit den Duroc-Schweinen von Lindhorst et al. (2019) verglichen werden.

Ein gutes Fundament sowie Exterieur sind generelle Voraussetzung fiir eine gute
Beweglichkeit, Gesundheit und lange Nutzungsdauer von Schweinen (Lépez-Serrano et al.,
2000; Wahner, 2012). Der hohe Anteil (80 %) an zuchtaktiven Betrieben in BT1, spiegelt sich
vor allem im Merkmal Fundament, aber auch beim Exterieur wider. So ist die durchschnittliche
Bewertungsnote (3-stufige Skala) von 2,4 in der linearen Modellierung fiir das Fundament
signifikant hoher im Vergleich zu BT2 (2,1) und BT3 (2,2). Bei binérer Einteilung - ,,besondere
Zuchttauglichkeit* (Klasse 3 der 3-stufigen Skala) und ,.keine besondere Zuchttauglichkeit*
(Klasse 1 und 2 der 3-stufigen Skala) - wird dieser Zusammenhang zusétzlich verdeutlicht. Mit
40 % verfugen die Betriebe in BT1 {iber einen signifikant hoheren Anteil an Tieren mit einer
besonderen Zuchteignung fiir das Merkmal Fundament. Auffillig ist, dass BT2 mit nur 8 %
einen sehr geringen Anteil an besonders zuchttauglichen Tieren im Merkmal Fundament
aufweist, obwohl alle Betriebe in diesem BT angaben, ziichterisch aktiv zu sein. Der Anteil an
6kologisch bewirtschafteten Betrieben war in diesem BT mit 40 % (BT1: 20 %, BT3: 8 %)
deutlich hoher. Divergierende Zuchtstrategien unter konventionellen bzw. okologischen
Bedingungen (Sundrum, 2001; Sundrum et al., 2010) konnten ursdchlich fiir den
unterschiedlichen Anteil an besonders zur Zucht geeigneten Tieren sein.

Zusammenfassend ldsst sich sagen, dass eine Gruppierung nach Herdenmanagementstrategien
und Betriebseigenschaften bzw. basierend auf regionalen Gegebenheiten und
Vermarktungspotentialen zu einer Stratifizierung der Betriebe fiihrt, bei der sich die gebildeten
BT anhand von Produktions- und Fruchtbarkeitsmerkmalen, Fleisch- und
Schlachtqualitdtsmerkmalen, ~Gesundheitsindikatoren sowie funktionalen ~Merkmalen

signifikant voneinander unterscheiden lassen.

5.3 Vergleich unterschiedlicher genetisch-statistischer Modelle

Im Vorfeld der finalen genetisch-statistischen Berechnungen werden zundchst unterschiedliche
Modellvarianten untersucht. So wird zum einen der Datenumfang variiert, durch die
Verwendung rassespezifischer Datensdtze bzw. eines gemeinsamen Datensatzes unter
Berticksichtigung etwaiger Rasseeffekte. Zum anderen werden verschiedene Ansétze zur
Verwendung des Betriebes bzw. BT in Kombination mit dem Testtag bzw. Testmonat getestet.
Der Vergleich dient der Uberpriifung von moglichen Einflussfaktoren auf genetisch-statistische

Parameter. Die Berechnungen werden nur innerhalb der Rinderpopulation durchgefiihrt.
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Urséchlich hierfiir ist, dass nur in der Rinderpopulation genetisch-statistische Berechnungen fiir
zweil Rassen durchgefiihrt werden konnen. Des Weiteren ermoglicht die Datenstruktur mit
wiederholten Messungen im Rinderdatensatz die differenzierte Bildung von ZGG basierend auf
dem Betrieb/BT mit einer zeitlichen Komponente in Form des Testtages bzw. des Testmonats.
Innerhalb des Schweinedatensatzes sind diese Berechnungen nicht moglich, da zum einen die
Lei-Population generell noch zu klein fiir eine Zuchtwertschétzung ist und zum anderen keine
wiederholten Messungen durchgefiihrt wurden. Nichtsdestotrotz sollten die Ergebnisse bei
vergleichbarer Datenstruktur tibertragbar sein.

Generell ist zu erkennen, dass die Variante mit dem BT der Betriebsvariante in beiden
Evaluierungskriterien tiberlegen ist. Entsprechend werden hohere Sicherheiten fiir ZW sowie
geringere Ratio-Werte erzielt. Ebenfalls zeigt sich, dass mit zunehmendem Datenmaterial
(DSN-Datensatz am kleinsten, gemeinsamer Datensatz-DSN + HF am groften) sich die
Evaluationskriterien verbessern. Dabei ist der Effekt fiir die Sicherheit der ZW grofer als bei
den Ratio-Werten. Die berechneten Ratio-Werte schwanken in relativ engen Grenzen fiir das
Merkmal Mkg zwischen Ratio = 0,50 (DSN-Datensatz + Testtag/Testmonat) und Ratio = 0,54
(HF-Datensatz + Testtag/Testmonat) bzw. fiir das Merkmal SCS zwischen Ratio = 0,60 (DSN-
Datensatz + Testtag/Testmonat) und Ratio =0,65 (HF-Datensatz + Testtag/Testmonat).
Insgesamt liegen die ermittelten Werte auf vergleichbaren Niveau wie Strabel und
Szwaczkowski (1999) fiir die polnische (Ratio =0,48) bzw. Candrak et al. (1997) fiir die
slowakische Milchrinder-Population (Ratio = 0,50) angaben.

Basierend auf der phylogenetischen Néhe der beiden Rassen (Biedermann et al., 2005) und der
Tatsache einer zum Teil nicht eindeutigen Rassecodierung seitens der Landwirt:innen (Jaeger
et al., 2018) ist die Verwendung eines gemeinsamen Datensatzes unter Verwendung eines
Rasseneffekts in der Modellierung fiir die Rassen DSN und HF angeraten.

Bei der Betrachtung, welchen Einfluss der klassische Betriebseffekt, der neukonzipierte BT-
Effekt bzw. Kombinationen aus beiden hat, zeigt sich deutlich, dass der BT-Effekt einzeln im
Modell die hochsten Sicherheiten und niedrigsten Ratio-Werte (Mkg, bei SCS alle Ratio-Werte
auf dhnlichen Niveau) generiert. Die Verwendung beider Effekte in demselben Modell sowie
die Nestung des Betriebes innerhalb des jeweiligen BT reduzieren den positiven Einfluss des
BT auf das Niveau des urspriinglichen Betriebseffektes.

Entsprechend dieser Beobachtungen wird fiir die nachfolgenden Berechnungen zum einen ein
gemeinsamer Datensatz fiir beide Rassen verwendet und zum anderen wird auf

Kombinationsetfekte bzw. Nestungsvarianten zwischen Betrieben und BT verzichtet.
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5.4 Varianzkomponentenschitzung und Heritabilititen

Mit den in Kapitel 3.5 vorgestellten Modellen erfolgt die Schéitzung der Varianzkomponenten
und Heritabilititen innerhalb der jeweiligen Population. Generell ergeben sich unter
Verwendung der BT hohere Heritabilititen gegeniiber der konventionellen Modellierung mit
Betriebseffekt. Zur Evaluierung der Anpassungsgiite wird der Ratio-Wert, als Verhiltnis der
Restvarianz zur Gesamtvarianz, genutzt, wobei ein geringes Verhiltnis bevorzugt wird
(Candrak et al., 1997; Strabel und Szwaczkowski, 1999). Insgesamt zeigt sich, dass bei dem
iiberwiegenden Teil der Merkmale die Beriicksichtigung des BT zu einer Reduzierung des
Ratio-Wertes und damit zu einer Verbesserung der Anpassungsgiite fithrt. Entsprechend ist die
BT-Modellierung der klassischen Betriebs-Modellierung zu bevorzugen. Hingegen weist der
Ratio-Wert innerhalb eines Merkmals fiir die Variante Testmonat anstelle des Testtags keine
Verbesserung auf, sodass tendenziell eher der Testtag, als zeitaktuelle Beschreibung der

Herdenumwelt (Kennedy und Trus, 1993; Swalve, 2000; Emmerling, 2001) zu bevorzugen ist.

Varianzkomponentenschditzung und Heritabilitiiten - Rinderpopulation

Insbesondere bei den mengenmaifigen Produktionsmerkmalen (Mkg, Pkg, Fkg) innerhalb der
Rinderpopulation zeigen sich durch die Verwendung des BT deutliche Zuwiéchse der
Heritabilitidt von bis zu 16 % (Pkg; Testtag) bzw. 17 % (Pkg; Testmonat). Hingegen bedingt die
Verwendung des Testmonats gegeniiber dem Testtag nur geringfiigige Verdnderungen von 3 %
(FEQ; Betrieb) bzw. 4 % (FEQ; BT). Tendenziell liegen die ermittelten Heritabilitdten unter
Berticksichtigung des Betriebseffektes im vergleichbaren Rahmen zu Literaturangaben. So sind
die von Strabel und Szwaczkowski (1997) angegebenen Heritabilititen (Mkg: h? = 0,27, Pkg:

h?=0,25, Fkg: h?=0,22) fiir polnische ,,Black-White cattle* (vergleichbar mit DSN) sehr
dhnlich der eigens ermittelten Erblichkeiten mittels Betriebseffekt (Mkg: h*=0,24, Pkg:

h?=0,23, Fkg: h* = 0,22). Hingegen sind die errechneten Heritabilititen mittels BT-Effekt im
Modell mit Testtag (Mkg: h*= 0,38, Pkg: h*= 0,39, Fkg: h?>=0,30) und Testmonat (Mkg:

h?=10,39, Pkg: h?=0,40, Fkg: h?>=0,32) etwas hoher. Dechow und Norman (2007) schétzten
unter anderem dhnliche Werte fiir Holsteins in amerikanischen Betrieben (Mkg: h? = 0,35, Pkg:

h?=0,31, Fkg: h* = 0,40), Boettcher et al. (2003) fiir kanadische Herden (Mkg: h? = 0,37, Pkg:

h?=0,36, Fkg: h>=0,39), Yin und Konig (2018) fiir HF-Betriebe in Nordost-Deutschland
(Mkg: h? = 0,22 bis 0,37) oder Kénig et al. (2005a) fiir ost- und westdeutsche HF-Herden (Pkg:
h? = 0,29 bis 0,41). Bei der Betrachtung der Milchinhaltsstoffe (FPr, PPr) gibt es z.T. erhebliche
Schwankungen. Strabel und Szwaczkowski (1997) gaben bspw. Werte von h? = 0,18 (FPr) bzw.
h? = 0,20 (PPr) an, wohingegen die Werte von Boettcher et al. (2003) im Bereich von h? = 0,67
bis h? = 0,70 (FPr) bzw. h? = 0,61 bis h? = 0,64 (PPr) liegen. Yin und Koénig (2018) ermittelten
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Erblichkeiten zwischen h?=0,36 und h*=0,41 (FPr) bzw. h?=0,35 und h>=0,41 (PPr),
welche mit den eigenen Werten (h?>=0,31 bis h*= 0,33 (FPR) bzw. h*=0,36 und h*>= 0,40
(PPr) vergleichbar sind. Die ermittelten Ratio-Werte von 0,48 (Mkg, BT, Testtag) und 0,62
(Fkg, Betrieb und Testmonat) sind vergleichbar mit denen von Strabel und Szwaczkowski
(1999), welche Werte zwischen 0,41 und 0,58 angaben. Insgesamt identifizieren die Ratio-
Werte eine hohere Anpassungsgiite bei allen Produktionsmerkmalen durch die
Beriicksichtigung des BT. Anders als erwartet reduziert sich nicht die Restvarianz (Ptak und
Schaeffer, 1993; Swalve, 1995; Strabel und Szwaczkowski, 1999), sondern es kommt zu einer
deutlichen Steigerung der additiv-genetischen Varianzen, die z.T. mehr als doppelt so hoch
sind. Diese konnten auf einen breiteren Einsatz von Bullen innerhalb der BT hinweisen.
Entsprechend haben mehr Bullen innerhalb eines BT Nachkommenleistungen, was in einer
hoheren Schitzgenauigkeit resultiert.

Die ermittelten Heritabilititen fiir die Gesundheitsindikatoren (FEQ: h?= 0,22 bis h? = 0,26;
SCS: h?=0,13 bis h*> = 0,15) befinden sich auf einem &hnlichen Niveau wie Buttchereit et al.
(2011) fur FEQ (h*=0,30) oder Yin und Ko6nig (2018) bzw. Haile-Mariam et al. (2003) fiir
SCS (h2= 0,08 bis 0,10 bzw. h?=0,14) ermittelten. Die berechneten Ratio-Werte verindern
sich durch eine geénderte Modellierung nur sehr geringfiigig. Somit kann bei den
Gesundheitsindikatoren nicht direkt von einer verbesserten Modellierung durch den BT
gesprochen werden.

Im Allgemeinen weisen Fruchtbarkeitsmerkmale eine geringe Heritabilitdt auf (Haile-Mariam
et al., 2003; Andersen-Ranberg et al., 2005; Konig et al., 2008b; Gernand und Konig, 2017).
Dies spiegelt sich auch in den niedrigen Werten (EBE: h? = 0,03 (Betrieb) bzw. h* = 0,04 (BT),
RAST: h*=0,1 (Betrieb) bzw. h*=0,15 (BT)) der vorliegenden Arbeit wider. Konig et al.
(2008b) wiesen darauf hin, dass die RAST als Fruchtbarkeitsmerkmal vermutlich zuverldssiger
ist als die Non-Return-Rate (vergleichbar zum EBE). Sie fiihrten an, dass sich eine mangelnde
Dokumentation der Besamungen, insbesondere beim Einsatz des Natursprungs, negativ auf die
Schitzparameter auswirkt. Basierend auf der Befragung der Landwirt:innen zeigt sich, dass
knapp die Hilfte der Betriebe dieser Untersuchung teilweise Natursprungbullen einsetzen, was
die niedrige Heritabilitdt des EBE erklért. Aus ztichterischer Sicht sind vor allem Merkmale mit
hohen Erblichkeiten interessant (Konig et al., 2008b). Entsprechend ist die RAST, welche 3,3-
fach (Betrieb) bzw. 3,8-fach (BT) hohere Heritabilititen gegeniiber des EBE aufweisen, zu
bevorzugen. Konig et al. (2008b) geben einen etwas niedrigeren Faktor von 2,6 zwischen RAST
und Non-Return-Rate an. Allerdings ist zu beachten, dass die RAST stark von

Managemententscheidungen, wie eine verlidngerte freiwillige Wartezeit, beeinflusst werden
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kann (Dekkers et al., 1998; Miller et al., 2007; Inchaisri et al., 2011). Pasman et al. (2006)
schlugen alternativ das Kalbeintervall (von Kalbung bis zur erfolgreichen Besamung) unter
Beriicksichtigung der RAST wund der Non-Return-Rate als besser geeignetes
Fruchtbarkeitsmerkmal vor. Boettcher et al. (2003) schitzten fiir das Kalbeintervall jedoch
lediglich Heritabilititen von h?=0,03 bis h?= 0,05, allerdings ohne Beriicksichtigung der
RAST bzw. der Non-Return-Rate. Die eigens durchgefiihrten Berechnungen fiir die RAST
mittels BT-Modellierung mit Erblichkeiten von h? = 0,15, zeigen durchaus Vorteile gegeniiber
anderen Modellierungen, bzw. konnen innerhalb kombinierter Fruchtbarkeitsmerkmale, wie
von Pasman et al. (2006) vorgeschlagen, einen zusétzlichen Gewinn liefern. Zudem zeigen auch
die ermittelten Ratio-Werte eine héhere Anpassungsgiite der Modellierungen mit BT.

Hinsichtlich der funktionalen Merkmale werden sowohl lineare als auch Schwellenwert-
Modelle (= logistische Modelle) verwendet. Konig von Borstel et al. (2018) zeigten zwar, dass
zwischen linearen und logistischen Modellen lediglich geringe Abweichungen genetischer
Parameter bestehen, vorausgesetzt sei jedoch eine gleichmiBige Verteilung der bindren
Merkmale innerhalb der logistischen Modellierung. In der vorliegenden Arbeit zeigen sich
innerhalb der linearen Modelle hohere Heritabilititen, dhnliches beobachteten auch Aikins-
Wilson et al. (2021). Hingegen generierten u.a. Heringstad et al. (2018) oder Boettcher et al.
(1998) i.d.R. hohere Erblichkeiten mittels Schwellenwert-Modell. Dies steht im Einklang mit
den vergleichenden Untersuchungen zwischen linearen Modellen und Schwellenwert-Modellen
von Varona et al. (1999), die bei typischer bindrer Datenstruktur eine Uberlegenheit der
Schellenwert-Modelle und damit einhergehend auch hohere Heritabilitdten identifizierten, was
auf der Theorie fiir die Analyse kategorialer Daten (Dempster und Lerner, 1950) beruht. Zum
einen sei zu erwihnen, dass bei den eigenen Berechnungen keine annéhernde Gleichverteilung
der bindr-definierten Merkmale fiir das Schwellenwert-Modell vorlagen, was Koénig von
Borstel et al. (2018) als Voraussetzung beschrieben. Analog formulierten Aikins-Wilson et al.
(2021) die Transformation linearer Merkmale in eine bindre Struktur als problematisch und
sprachen sich fiir Schwellenwert-Modelle aus, welche mehr als 2-Klassen zulassen, wobei sie
gleichzeitig die gleichmiBige Verteilung auf die Klassen als kritisch betrachteten. Zum anderen
sei auf die insgesamt sehr hohen Ratio-Werte der Schwellenwert-Modelle verwiesen, was
Ausdruck einer geringen Anpassungsgiite der Modellierungen ist. Da die eigentliche Intention
der Arbeit darin besteht einen Vergleich des Einflusses des Betriebseffektes bzw. des BT-
Effektes auf die Modellierung zu analysieren, wird sowohl fiir die lineare Modellierung als auch
das Schwellenwert-Modell derselbe Modellautbau gewiéhlt und die entsprechend geringen

Anpassungsgiiten werden aufler Acht gelassen. Insgesamt zeigt der BT-Effekt innerhalb der
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Modellierung sowie die Verwendung des Testmonats gegeniiber dem Betriebs-Effekt und
Testtag hohere Erblichkeiten, entsprechend ist diese Variante zu bevorzugen. Anzumerken sei,
dass jeweils nur eine einmalige Beurteilung durchgefiihrt wurde. Das kann insbesondere bei
stark umweltbeeinflussten Merkmalen, wie der Sauberkeit, die Schitzgenauigkeit deutlich
beeinflussen. Die Gruppierung von Betrieben zu BT und die Verwendung des Testmonats
fithren zu einer deutlich gesteigerten Beobachtungshiufigkeit innerhalb des BT, wodurch die
hoheren Heritabilitdten erklart werden kénnen.

Die eigens geschitzten Heritabilititen fiir den BCS mit Werten bis zu h?=0,09
(Betrieb +Testmonat) sind denen in der Literatur beschriebenen deutlich unterlegen. So gaben
Haas et al. (2007) Erblichkeiten von bis zu h? = 0,17, Banos et al. (2004) von bis zu h? = 0,22,
Kadarmideen und Wegmann (2003) von bis zu h? = 0,24, Buttchereit et al. (2011) von bis zu
h?=0,34 oder Berry et al. (2003) sogar bis zu h>=0,58 an. Ursédchlich fiir die grofen
Unterschiede kénnen unter anderem genannt werden - der Datenumfang, die Modellierung
sowie die Haufigkeit der Beurteilung. So verwendeten Haas et al. (2007), Banos et al. (2004)
sowie Kadarmideen und Wegmann (2003) eine einmalige Beurteilung innerhalb von
Vatermodellen mit grofen Datensdtzen (n=22.075, n=206.613 bzw. n=31.500),
wohingegen Buttchereit et al. (2011) und Berry et al. (2003) mehrmalige Beurteilungen
(monatlich bzw. fiinfmalig) innerhalb von Tiermodellen nutzten. Entsprechend konnen die
eigenen geringen Heritabilitdten, welche basierend auf einer einmaligen Beurteilung mittels
Tiermodell anhand eines relativ geringen Datenumfangs (n=1.730) geschitzt wurden,
eingeordnet werden. Zudem erfolgte die Einschétzung des BCS in einer etwas abgewandelten
Einteilung (vgl. Kapitel 3.1.1.4 ), was sich ebenfalls auf die absoluten Werte der Schitzung
auswirken kann.

Hughes (2001) beschrieb die Hygiene der Tiere als ein weit verbreitetes Problem in vielen
Milchviehbetrieben und indiziert im Umkehrschluss die Sauberkeit der Tiere als einen
niitzlichen Indikator des hygienischen Herdenumfelds. Verschmutzungen, speziell im
Euterbereich gehen mit einer hoheren bakteriellen Belastung einher (Schreiner und Ruegg,
2003; Munoz et al., 2008), dies steht wiederum im Zusammenhang mit einem erhéhten SCS
und intramamméren Infektionen (Ellis et al., 2007; Breen et al., 2009). Uberwiegend wird die
Sauberkeit der Tiere mit dem Management des Betriebes (Reinigung der Stallginge,
Giillemanagement, Uberbelegung, Rangordnungskampfe, Melkroutine, etc.) in Verbindung
gebracht (Schreiner und Ruegg, 2003; Breen et al., 2009; Jaeger, 2018). Die durchgefiihrten
genetisch-statistischen Berechnungen legen allerdings auch einen genetischen Zusammenhang

nahe. Je nach Modellierungsvariante kénnen Heritabilititen von bis zu h?>= 0,16 ermittelt
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werden, wodurch eine ziichterische Bearbeitung tendenziell méglich wire. Allerdings sei auch
hier der recht geringe Datenumfang (n=1.730) sowie die nur einmalige Beurteilung zu
beriicksichtigen. Denkbar wire auch, dass die ermittelten Erblichkeiten der Sauberkeit des
Euters cher auf die ziichterische Bearbeitung von Exterieurmerkmalen wie der
Euterauthingung, Euterform, Eutertiefe, Zitzenldnge, Hinterbeinstellung, -winkelung etc.,
zuriickzufilhren sind. Panteli¢ et al. (2010) identifizierten fiir euterbezogene Merkmale
Heritabilititen bis zu h* = 0,26 (Zitzenlidnge). Innerhalb der nationalen ZWS werden vom VIT
(2022) bspw. Erblichkeiten fiir die Euterauthdngung von h?= 0,16, fir die Eutertiefe von
h?=0,33, fiir die Euterform von h*=0,23, fur die Zitzenldnge von h?=0,33, fiir die
Hinerbeinstellung von h? = 0,12 bzw. die Hinterbeinwinkelung von h? = 0,17 angegeben.

Fiir die Lahmheit als funktionales Merkmal werden innerhalb eines Reviews von Heringstad et
al. (2018) Erblichkeiten zwischen h?= 0,02 und h*= 0,16 angegeben. Konig et al. (2005b)
schitzten Erblichkeiten zwischen h?= 0,10 und h?= 0,22 innerhalb logistischer Modelle fiir
verschiedene Erkrankungskomplexe, die mit einer Lahmheit einhergehen. Buttchereit et al.
(2011) und Boettcher et al. (2003) berichteten fiir Erkrankungen, welche am Bein oder der
Klaue lokalisiert sind, eine Heritabilitdt von h?= 0,15 bzw. h?=0,17. Innerhalb der eigenen
linearen Modellierungen kénnen etwas hohere Erblichkeiten bis zu h? = 0,34 (BT + Testmonat)
generiert werden. Hingegen liegen die innerhalb der logistischen Modellierung geschitzten
Heritabilititen nahe Null. Dies konnte auf den geringen Anteil an lahmenden Tiere (< 10 %
aller beurteilten Tiere) innerhalb des Datensatzes zuriickgefiihrt werden, was im Kontrast zur
Voraussetzung der Gleichverteilung bindrer Merkmale steht (Aikins-Wilson et al., 2021; Konig
von Borstel et al., 2018).

Varianzkomponentenschéitzung und Heritabilititen - Schweinepopulation

Die berechneten Heritabilititen der Schlachtkérper- und Fleischqualitidtsmerkmale mittels
Modell mit Betriebseffekt sind nahezu identisch mit den publizierten Werten von Biermann et
al. (2014), aus deren Projekt ,, Entwicklung eines ékonomisch ausgerichteten Zuchtprogramms
fiir die bedrohte Schweinerasse Bunte Bentheimer*“, ein Grofteil der hierfiir verwendeten
Schlachtdaten stammen. Geringfligige Unterschiede sind einer angepassten Datenaufbereitung
sowie der mdglichen Nutzung variierender Schitzkoeffizienten innerhalb des Programms DMU
(Madsen und Jensen, 2013) geschuldet. Das Ziel der vorliegenden Arbeit besteht in der
Optimierung der Schétzung durch die Verwendung einer BT-Modellierung gegeniiber der
klassischen Modellierung mittels Betriebseffekt. Insgesamt kénnen tiberwiegend Steigerungen
der ermittelten Heritabilititen verzeichnet werden. So konnen bei den erfassten

Schlachtqualitidten Zunahmen der Erblichkeiten bis zu 11 % (Leitfihigkeit) bzw. bei den in vivo
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erfassten Schlachtkorpermerkmalen von bis zu 17 % durch den BT-Effekt generiert werden.
Hingegen kommt es beim intramuskuldren Fettgehalt durch den BT-Effekt zu einer
Reduzierung der Heritabilitit von h?>= 0,78 (Betrieb) auf h?>= 0,65 (BT). Dodenhoff et al.
(2019) ermittelten ebenfalls sehr hohe Heritabilititen (h>=0,77) fir den intramuskuldren
Fettgehalt, wohingegen Tusell et al. (2016) deutlich niedrigere Werte zwischen h?>=0,31
(Single-Step-Modell) und h?=0,40 (pedigree-basiertes Modell) angaben. Haberland et al.
(2014) und Knapp et al. (1997) berechneten ebenfalls niedrigere Erblichkeiten von h?* = 0,60
bzw. h? = 0,38 bis h? = 0,67. Knapp et al. (1997) zeigten zudem einen deutlichen Einfluss der
Rasse auf die ermittelten Heritabilitdten. So hat die Rasse Large White eine Erblichkeit fiir den
intramuskuldren Fettgehalt von h?= 0,38, Piétrain von h?>=0,42 und die Landrasse von
h?=0,67. Entsprechend sollte der Rasseeffekt bei der Beurteilung immer beriicksichtigt
werden. Nichtsdestotrotz konnen die eigenen sehr hohen Heritabilitdten mittels Betriebseffekt
(h2=0,78) vermutlich als eine Art Uberschitzung und die Heritabilitit mittels BT-Effekt
(h>=0,65) als realistischerer Wert betrachtet werden. Dafiir spricht auch die hohere
Anpassungsgiite des BT-Modells.

Die berechneten Heritabilititen (h*>= 0,38 (Betrieb) bzw. h?= 0,39 (BT)) fiir das Merkmal
Muskelfleischanteil sind vergleichbar mit denen in der Literatur (u.a. Haberland et al. (2014):
h?=0,34, Meuwissen et al. (2014): h?> = 0,48, Tusell et al. (2016): h? = 0,46). Auch fiir das
Merkmal Riickenspeckdicke werden in der Literatur dhnliche Werte (h? = 0,48 (Betrieb) bzw.
h?=0,50 (BT) beschriecben. So gibt Merks (1988) Erblichkeiten zwischen h?=0,53 und
h?=0,56, Long et al. (1990) von h?= 0,53, Lopez-Serrano et al. (2000) von h?= 0,40 bis
h?=0,41, Kanis et al. (2005) von h*=0,45 oder Holl et al. (2010) von h?> = 0,56 an. Fiir die
in vivo mittels Ultraschall erfassten Merkmale (Riickenmuskel- und Riickenspeckdicke) sind
die Heritabilititen verglichen zu denselben Merkmalen am Schlachtkorper niedriger. Dies kann
Biermann et al. (2014) zufolge auf eine hohere Varianz der Herdenumwelt bei der
Merkmalserfassung am lebenden Tier, basierend auf einer groBeren Anzahl lebend gemessener
Vollgeschwister im Vergleich zur Anzahl gemessener geschlachteter Vollgeschwister
zuritickgefiihrt werden. Analog zu Biermann et al. (2014) und Lo et al. (1992) zeigen sich
innerhalb bivariater Rechenldufe zwischen Merkmalen, die sowohl am lebenden Tier (in vivo)
sowie am Schlachtkorper (post mortem) erfasst werden, hohe genetische Korrelationen von
rg=0,99 (Muskelfleischanteil) bzw. r1g=0,98 (Riickenspeckdicke) im Modell mittels
Betriebseffekt und mittels BT-Effekt von rg=0,97 (Muskelfleischanteil) bzw. rg=0,96
(Ruckenspeckdicke). Lo et al. (1992) schlussfolgern, dass basierend auf den hohen genetischen

Korrelationen und Heritabilititen eine ziichterische Selektion auf Grundlage von

134



5. Diskussion

Ultraschallmessungen (in vivo) zu einer Verbesserung der Schlachtkdrpermerkmale beitragen
kann.

Auch die ermittelten Heritabilitéten fiir die Merkmale Tropfsaft (nach 24 h), Leitfahigkeit (nach
24 h), Scherkraft und Grillverlust stehen im Kontext der Literatur, zum Vergleich sei hier auf
Arbeiten z.B. von Suzuki et al. (2005), Borchers et al. (2007), Haberland et al. (2014) oder
Dodenhoff et al. (2019) verwiesen.

Fiir die funktionalen Merkmale wurden sowohl lineare als auch logistische Modellierungen
verwendet. Analog zu den funktionalen Merkmalen in der Rinderpopulation zeigen die linearen
Modellierungen hohere Heritabilititen sowie geringere Ratio-Werte. Ursdchlich hierfiir ist die
Notwendigkeit einer Gleichverteilung binér - definierter Merkmale innerhalb der logistischen
Modellierung (Koénig von Borstel et al., 2018; Aikins-Wilson et al., 2021), was in der
vorliegenden Arbeit nicht gegeben ist. Insgesamt zeigt sich auch hier ein Vorteil durch die
Verwendung des BT-Effektes gegeniiber dem klassischen Betriebseffekt. Der Vergleich der
ermittelten Heritabilitédten fiir die Merkmale Verhalten, Fundament und Exterieur gestaltet sich
insofern schwierig, als dass fiir diese Merkmale keine einheitliche Definition besteht. So
schitzten Konig von Borstel et al. (2018) basierend auf unterschiedlichen Verhaltenstests
innerhalb verschiedener Lebensabschnitte Heritabilitdten (mit linearem Modell bzw.
Schwellenwert-Modell) zwischen h?=0,04 und h?>=0,36 bzw. zwischen h?>=0,00 und
h?=0,12. Holl et al. (2010) schitzten Erblichkeiten von h? = 0,23 fiir das Verhalten, welches
in der 22. Lebenswoche wihrend der Wiegung und Riickenspeckmessung anhand einer 5-
stufigen Skala erfasst wurde. Kanis et al. (2005) bewerteten das Verhalten von Sauen wihrend
der Trichtigkeit ebenfalls anhand einer 5-stufigen Skala, allerdings mit einer abweichenden
Merkmalsdefinition. Sie ermittelten Heritabilitdten von h? = 0,20. Verhaltens-, Fundaments-
oder Exterieurmerkmale besitzen aktuell keine monetire Bewertung, sollten aber im Hinblick
auf eine gesellschaftlich akzeptierte Zucht weiterverfolgt werden (Kanis et al., 2005),
insbesondere vor dem Hintergrund einer moderaten Erblichkeit, was Voraussetzung einer
ziichterischen Bearbeitung ist. Zudem konnte insbesondere in kommerziellen Herden eine
verbesserte Handhabung, bedingt durch ruhigere Tiere, zu einer Verbesserung des Tierwohls,
der Arbeitssicherheit und einer Verkiirzung der Arbeitsroutine beitragen (Lindhorst et al.,
2019).

Die ermittelten Heritabilititen fiir die beiden Fruchtbarkeitsmerkmale (lebendgeborene bzw.
abgesetzte Ferkel) sind in der Tendenz etwas hoéher als in der Literatur beschrieben. So
ermittelten Holl und Robison (2003) innerhalb von zwei unterschiedlichen Selektionslinien fiir
die Anzahl lebendgeborener Ferkel Erblichkeiten von h? = 0,01 bis h? = 0,23. Long et al. (1990)
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gaben Heritabilitdten von h? = 0,18, Kanis et al. (2005) von h? = 0,10 und Engblom et al. (2009)
von h? = 0,06 (Landrasse) bis h* = 0,12 (Yorkshire) an. Hanenberg et al. (2001) und Hamann et
al. (2004) berechneten die Erblichkeiten differenziert nach der Wurfnummer (erster Wurf vs.
restliche Wurfnummern) und konnten einen entsprechenden Einfluss zeigen. So ermittelten sie
eine Heritabilitdt fiir den ersten Wurf von h? = 0,08 (Hanenberg et al., 2001) bzw. von h* = 0,15
(Hamann et al., 2004) und fiir die darauffolgenden Wiirfe von h? = 0,09 bzw. h? = 0,11. Serenius
und Stalder (2004) berechneten fiir das Merkmal abgesetzte Ferkel Erblichkeiten von h? = 0,06.
Dodenhoff et al. (2019) ermittelten aus den Daten der Zuchtleistungspriifung in den
Ferkelerzeugerbetrieben der Fleischerzeugerringe des LKV Bayern Heritabilititen von
h?=0,08 (lebendgeborene Ferkel) und h>=0,05 (abgesetzte Ferkel). Anders als in den
Auswertungen von Dodenhoff et al. (2019) zeigen die eigenen Berechnungen unter
Berticksichtigung des Betriebseffektes fiir das Merkmal lebendgeborene Ferkel eine geringere
Heritabilitdt h* = 0,19 als fur das Merkmal abgesetzte Ferkel h? = 0,21. Hingegen gab es bei der
Verwendung des BT-Effektes keine Unterschiede zwischen beiden Merkmalen (h? = 0,23). Die
BB-Schweine werden hdufig in Hobbyhaltungen bzw. innerhalb kleiner Betriebsstrukturen
gehalten und haben einen ,,Liebhaber-Status“, entsprechend werden Geburten sowie die
Aufzucht der Ferkel als etwas Besonderes betrachtet und intensiv beobachtet, wodurch
Verluste, insbesondere von lebensschwachen Ferkeln vermieden werden konnen. Dies kénnte
als Ursache fiir die hoheren Heritabilititen im Merkmal abgesetzte Ferkel interpretiert werden.
Verzerrungen bedingt durch Sonderbehandlungen werden auch von Konig und Simianer (2007)
bei Bullenmiittern berichtet.

Insgesamt lasst sich auch innerhalb der Schweinepopulation erkennen, dass sich mithilfe des
BT-Effektes die Anpassungsgiite der Modellierungen verbessert. Analog zur Rinderpopulation
resultieren die geringeren Ratio-Werte nicht in der Reduktion der Restvarianz, sondern in einer
Steigerung der additiv-genetischen Varianz. Speziell in der Schweinepopulation kann zudem
eine Zunahme der permanenten Umweltvarianz beobachtet werden, dies kann vermutlich auf
den hoheren Anteil von Vollgeschwistern innerhalb einer Herdenumwelt zuriickgefiihrt werden
(Biermann et al., 2014). Die permanente Umweltvarianz fiir die funktionalen Merkmale liegt
nahe Null, was in der geringen Anzahl von wiederholten Beobachtungen bzw. der ungiinstigen
Datenverteilung (keine Gleichverteilung der bindren Merkmalsdefinition (K6nig von Borstel et
al. (2018), Aikins-Wilson et al. (2021)) begriindet ist.

Bei dem Vergleich von Heritabilitdten ist grundsitzlich der Einfluss der Schitzverfahren
(Schwellenwert-Modelle, Testtagsmodelle, Vatermodelle, Bi-/Multivariate Modelle, etc.), die
Stratifizierung der Daten (u.a. Boettcher et al. (2003), Konig et al. (2005a), Dechow und
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Norman (2007), Yin und Konig (2018)) sowie Merkmalsdefinition (z.B. Testtagsleistung vs.
305-d Leistung, Einteilung des BCS, etc.) zu berticksichtigen. Zudem sei darauf verwiesen,
dass in dieser Arbeit fiir mehrere Merkmale z.T. identische Modellierungen verwendet werden
und nicht merkmalsspezifisch-individualisierte Modelle. Dies liegt darin begriindet, dass das
Hauptaugenmerk auf dem Einfluss einer angepassten Modellierung liegt, welche eine
Verdnderung der Schitzparameter bedingen konnen, und weniger auf den absoluten Werten der

genetisch-statistischen Schétzungen.

5.5 Vergleich der Zuchtwertschiitzung zwischen konventioneller und neukonzipierter

Modellierung

Parallel zur Schétzung der Varianzkomponenten und Heritabilititen werden die in Kapitel 3.5
vorgestellten Modelle zur Berechnung der ZW und der ZW-Sicherheiten (Rinderpopulation)
bzw. ZW-Genauigkeiten (Schweinepopulation) verwendet. Die offiziell publizierten Bullen-
bzw. Eber-ZW basieren auf einer kontinuierlichen Anpassung an eine gleitende
Basispopulation, als sogenannte Relativ-ZW (Swalve und Hover, 2003). Entsprechend sind fiir
einen Vergleich von ZW die Natural-ZW zu bevorzugen. Hierbei ist der absolute Wert der
ermittelten Natural-ZW weniger entscheidend, als vielmehr die Sicherheiten/Genauigkeiten der
Natural-ZW, zur Interpretation des erwarteten Fehlers der Schitzung (VanRaden, 2001).
Grundsitzlich dndern sich die ZW eines Tieres und deren Sicherheiten/Genauigkeiten je mehr
Informationen iiber die Nachkommenschaft verfiigbar werden (VanRaden, 2001). Aufgrund der
Reproduktionsbiologie kénnen ménnliche Tiere generell mehr Nachkommen generieren als
weibliche Tiere, folglich weisen Viter i.d.R. ZW mit hoheren Sicherheiten/Genauigkeiten auf
als Miitter. VanRaden (2001) formuliert allgemein fiir Kiihe eine Sicherheit von unter 60 %.
Entsprechend werden in der vorliegenden Arbeit sowohl die ZW in der GP ermittelt als auch
separat in der BP/EP. Erwartungsgemif sind die Sicherheiten/Genauigkeiten der BP/EP denen
der GP iberlegen. Auch zeigen sich bei nahezu allen Merkmalen hohere
Sicherheiten/Genauigkeiten, wenn innerhalb der Modelle der BT-Effekt anstelle des
Betriebseffektes Verwendung findet. Analog zur Varianzkomponentenschitzung zeigt sich in
der Rinderpopulation, dass es durch die Verwendung des Testmonats anstelle des Testtages
lediglich zu marginalen Verbesserungen der Sicherheiten fiir ein Merkmal kommt. Somit
scheint auch hier die Erklarung moglich zu sein, dass eine Maximierung der Besetzung der
ZGG (BT + Testmonat) weniger entscheidend fiir die Optimierung der Sicherheiten ist

(Grinhagen und Swalve, 1997), als vielmehr eine detaillierte Beriicksichtigung der
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Herdenumwelt (Kennedy und Trus, 1993) zum Zeitpunkt der Merkmalserfassung in Form des

Testtages (Swalve, 2000; Emmerling, 2001).

Vergleich _der  Zuchtwertschéitzung  zwischen __konventioneller _und  neukonzipierter

Modellierung - Rinderpopulation

Generell ldsst sich feststellen, dass sich durch die BT-Modellierung alle ZW-Sicherheiten der
Produktionsmerkmale, Gesundheitsindikatoren sowie Fruchtbarkeitsmerkmale verbessert
haben. Insbesondere die Produktionsmerkmale Milch- und Proteinmenge weisen Steigerungen
zwischen AR?=391 % (Mkg, GP, Testtag) und AR?>=9,84 % (Pkg, BP, Testmonat) auf,
wohingegen die Zunahme bei den Gesundheitsindikatoren und Fruchtbarkeitsmerkmalen etwas
schwicher ausfiel, mit Steigerungen zwischen AR?=0,94 % (SCS, GP, Testtag) und
AR? =484 % (RAST, BP, Testmonat). Neben den insgesamt hoheren Sicherheiten durch die
neukonzipierte Modellierung mittels BT-Effekt kann auch gezeigt werden, dass insbesondere,
wenn Bullen noch wenige Nachkommeninformationen (< 15 Tochter) besitzen, der Zuwachs
der Sicherheiten besonders hoch ist (Mkg bis AR?=9,74 % (Testtag) bzw. AR>=11,19 %
(Testmonat), SCS bis AR? = 3,85 % (Testtag) bzw. AR? = 5,16 % (Testmonat)).

Hinsichtlich der funktionalen Merkmale, als Indikatoren fiir das Tierwohlbefinden, fiihrt die
BT-Modellierung je nach Merkmal ebenfalls tiberwiegend zu einer Verbesserung der
Sicherheiten der geschitzten ZW, allerdings weniger deutlich. Der gréf3te Vorteil ergibt sich
im linearen Modell fiir das Merkmal Sauberkeit des Euters. Durch die BT-Modellierung kann
die Sicherheit der ZW im Mittel um AR?*=2,32 % gesteigert werden, wohingegen die BT-
Modellierung innerhalb eines Schwellenwertmodells fiir das Merkmal Lahmbheit sogar zu einer
Verringerung der Sicherheiten (AR?=-0,22 %) fiihrt, wobei die geschitzten Sicherheiten
insgesamt eher niedrig sind. Allerdings sei grundlegend bei funktionellen Merkmalen
anzumerken, dass deren Heritabilititen (BCS: h?=0,04 bis h*=0,09; Sauberkeit-Euter:
h?= 0,00 bis h*>=0,16), wie bereits in Kapitel 5.4 diskutiert, generell sehr niedrig sind, was
sich maf3geblich auf die Hohe der Sicherheiten auswirken kann (Buch et al., 2012; Calus et al.,
2013a). Demzufolge wire eine groBe Datenbasis notwendig, um entsprechend hohe
Sicherheiten zu erzielen. Dennoch ldsst sich in der Tendenz ein gewisser Vorteil der BT-
Modellierung erkennen. Eine Weiterfithrung der Merkmalserfassung zur Erhohung der
Phénotypdaten wire empfehlenswert, um finale Evaluierungen zur Modellgiite fiir diese
funktionalen Merkmale durchzufiihren bzw. um verldssliche Aussagen treffen zu konnen.

Die Steigerung der Sicherheit wirkt auf den ersten Blick eher marginal. Verglichen mit der
Zunahme der Sicherheiten durch die genomische Selektion, mit einem Zuwachs je nach

Merkmal zwischen AR?>=2 % und AR? =20 % (Hayes et al., 2009) ist eine Zunahme der
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Sicherheit zwischen ca. AR? = 1 % und AR? = 9 %, einzig durch die Beriicksichtigung von BT
und sonst identischem Datensatz, nicht zu vernachlédssigen. Die genomische Selektion wird von
Hayes et al. (2009) als die Methode beschrieben, welche der Milchwirtschaft den grofiten
genetischen Gewinn der letzten 20 Jahre einbrachte. Innerhalb der genomischen Selektion
konnten in den letzten Jahren durch eine Optimierung der Modellierung bzw. der
Referenzpopulationen dhnliche Zuwéchse der Sicherheiten erzielt werden, wie in der
vorliegenden Arbeit, welche die optimierte Modellierung der pedigree-basierten ZWS im Fokus
hat. Calus et al. (2013b) oder Lourenco et al. (2014) kombinierten Kuh- und
Bullenreferenzpopulationen und konnten so Steigerungen zwischen AR =1 % und AR> =9 %
gegeniiber der sonst genutzten BP erzielen. Lund et al. (2011) erzielten Sicherheitssteigerungen
zwischen AR? = 2 % und AR? = 13 % fiir die Proteinmenge durch die gemeinsame Verwendung
der Referenzpopulation aus Norwegen, Deutschland, Frankreich und den Niederlanden fuir die
Rasse HF gegeniiber der getrennten Nutzung der nationalen Referenzpopulationen. Daraus ldsst
sich ableiten, dass die hier generierten Steigerungen fiir eine pedigree-basierte Zucht durchaus

relevant sind.

Vergleich _der Zuchtwertschditzung  zwischen _konventioneller _und _neukonzipierter

Modellierung - Schweinepopulation

In der Schweinepopulation lésst sich ebenfalls feststellen, dass es bei allen Merkmalen (aufer
Exterieur) zu einer Erhohung der Genauigkeiten durch die Verwendung des BT anstelle des
Betriebes in den Schitzmodellen kommt. Hier sind merkmalsabhidngig Steigerungen der
Genauigkeiten von deutlich iiber AR>10 %, bis zu AR =39 % mdglich. Auch in der
Schweinezucht hat die genomische Selektion Einzug gehalten. In Relation zu Steigerungen,
welche durch die genomischen Selektion generiert werden, verdeutlichen die berechneten
Werte die Bedeutung der angepassten Modellierung der vorliegenden Arbeit. So ermittelten
Forni et al. (2011) eine Steigerung der Genauigkeiten fiir das Merkmal Wurfgréfe zwischen
AR =6 % und AR =27 % der genomischen Selektion gegeniiber der klassischen pedigree-
basierten Schitzung. Guo et al. (2015) identifizierten fur die Rassen Yorkshire und dinische
Landrasse innerhalb verschiedener genomischer Modellierungsansitze fiir die Merkmale
WurfgroBe, lebendgeborene  Ferkel und  Mortalitit (vor dem 5. Lebenstag)
Genauigkeitssteigerungen  gegeniiber der klassischen pedigree-basierten ZWS  fiir
genotypisierte Tiere von bis zu AR = 11,8 % bzw. fiir nicht-genotypisierte Tiere von bis zu
AR =2,4%. Andersen-Ranberg und Grindflek (2014) beschricben Steigerungen der
Genauigkeiten zwischen AR =26 % und AR = 67 % fuir Fruchtbarkeitsmerkmale (Wurfgrofe,

Totgeburten, Ferkelmortalitdt, Wurfgewicht, Streuung des Individualgewichts innerhalb des
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Wurfs) bzw. flir Produktionsmerkmale (Alter mit 40 kg Lebengewicht, Mastdauer und
Futterverbrauch zwischen 40 kg und 120 kg, Muskelfleischanteil, Ausschlachtungsgrad)
zwischen AR = 8 % und 34 % fiir die Linien Norsvin Landrasse und Norsvin Duroc. Akanno
et al. (2014) zeigten anhand von simulierten Zuchtprogrammen innerhalb tropischer
Entwicklungslinder Zunahmen der Genauigkeit von bis zu AR = 85 % durch den Wechsel der
pedigree-basierten Zuchtprogramme hin zur genomischen Selektion. Des Weiteren konnten sie
den Einfluss der Heritabilitdt auf die Genauigkeit zeigen. So war der Anstieg bei Merkmalen
mit niedriger Heritabilitdt (lebendgeborene Ferkel: h?>=0,08) mit bis zu AR=72%
vergleichsweise hoher als bei Merkmalen mit hoher Heritabilitét (Riickenspeckdicke: h* = 0,63)
mit bis zu AR =46 %. Ebenfalls zeigten sie, dass der Effekt fir Kreuzungstiere (AR = 74 %)
hoher ist, als bei Reinzuchttieren (AR =27 %). Fiir eine detaillierte Beschreibung der
genomischen ZWS innerhalb von Schweinepopulationen sei auf die Ubersichtsarbeit von
Samore und Fontanesi (2016) verwiesen.

Die neukonzipierten Modellierungsansitze mittels BT-Effekt anstelle des klassischen
Betriebseffektes haben zum einen gezeigt, dass Steigerungen bei nahezu allen untersuchten
Merkmalen, sowohl in der Rinder- als auch der Schweinepopulation, moglich sind. Zum
anderen kann innerhalb der Rinderpopulation auch gezeigt werden, dass zu einem fritheren
Zeitpunkt ZW mit hoheren Sicherheiten geschétzt werden koénnen. Somit erhalten die
Landwirt:innen durch die genauere Schitzung von ZW ein verbessertes Zuchtwerkzeug fiir

deren tégliche Selektionsentscheidungen.

5.6 Populationsstruktur

Besetzung der Zeitgefdihrtengruppen
Nach Kennedy und Trus (1993) soll die ZGG eine moglichst groBe Bandbreite an

Umweltbedingungen bei der Leistungserbringung abbilden. Demzufolge wird in der
vorliegenden Arbeit der Betrieb bzw. der BT als kleinste raumliche Untergliederungseinheit
gewidhlt. Da in der Rinderpopulation zudem wiederholte Leistungen erfasst wurden, der
Einfluss des Betriebes bzw. des BT jedoch zeitlich nicht konstant ist (Emmerling, 2001), wird
der Zeitpunkt (Testtag bzw. Testmonat) der Merkmalserfassung bei der Konstruktion der ZGG
beriicksichtigt. Die Formierung von ZGG in der Schweinepopulation bspw. aus
Klassendurchschnitten der jeweiligen Merkmale bzw. der Kombination mit der Wurfnummer,
der Wurfsaison, etc. kann aufgrund dem Mangel an wiederholten Leistungen bzw. der
Populationsstruktur nicht angewendet werden, da nicht gewéhrleistet ist, dass der iiberwiegende

Teil der Betriebe entsprechende Beobachtungen in den jeweiligen Klassen aufweisen konnen.
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Abhingig von der ZGG-Definition kénnen ungiinstige Herdenstrukturen zu einer mangelnden
Anzahl an Beobachtungen innerhalb einzelner Herdenkontrolltage fithren (Strabel und
Szwaczkowski, 1999; Vasconcelos et al., 2008). Durch die Konstruktion der ZGG mittels BT +
Testtag konnte zwar die Anzahl moglicher ZGG reduziert, die mittlere Beobachtungshaufigkeit
pro ZGG-Klasse erhoht und gleichzeitig die Anzahl der schwach besetzten Klassen reduziert
werden. Insgesamt war der Effekt des BT gegeniiber dem Betrieb jedoch eher gering. Dies liegt
darin begriindet, dass die Wahrscheinlichkeit bei 30 Betrieben sehr gering ist, dass zwei
Betriebe am selben Testtag beprobt werden und sich gleichzeitig im selben BT befinden.
Entsprechend wird tiber den Testmonat der zeitliche Rahmen vergroBert, wodurch die mittleren
Beobachtungen pro ZGG auf maximal 571,6 Beobachtungen in diesem Datensatz gesteigert
werden konnten. Zudem wird in dieser Kombination die minimale Beobachtungshéufigkeit auf
6 Beobachtungen erhoht. Schmitz et al. (1991) gruppierten Kiihe einer Herde mit dhnlichen
Abkalbedaten, wobei der Abstand zwischen zwei Kalbungen sowie eine
Mindestbeobachtungszahl pro ZGG als Clusterkriterien dienten. Anders als durch die eigenen
Clusterungsstrategien konnten Schmitz et al. (1991) mit ihrem Ansatz das Problem der schwach
besetzten ZGG nicht 16sen.

Die deutliche Erhohung der mittleren Beobachtungen pro ZGG durch den Kombinationseffekt
BT + Testmonat fiihrt lediglich zu einer geringfiigigen Zunahme der Sicherheiten im Vergleich
zum BT + Testtag (Pkg in BP: R? = 0,52 vs. R? = 0,51 bzw. SCS in GP: R?= 0,15 vs. R* = 0,15),
wie bereits in Kapitel 5.5 beschrieben. Folglich scheint eine Maximierung der ZGG weniger
entscheidend fiir die Erhohung der Sicherheiten/Genauigkeiten zu sein (Griinhagen und
Swalve, 1997), als eine detailliertere, zeitaktuelle Beriicksichtigung der Herdenumwelt
(Kennedy und Trus, 1993; Emmerling, 2001). So beschreibt auch Swalve (2000) den
Hauptvorteil von Testtags-Modellen in der direkten Korrektur von fixen Effekten, speziell von
denen, die sich im Zeitverlauf (innerhalb einer Laktation zwischen den Testtagen) verdndern
konnen. Tosh und Wilton (1994) weisen darauf hin, dass eine hohere Besetzung der ZGG zwar
zu einer Erhdhung der Sicherheiten/Genauigkeiten fiihrt, der Zugewinn aber mit steigender

(> 5 Tiere pro ZGG) Gruppengréfie abnimmt.

Effektive Tochterzahl

Die effektive Tochterzahl entspricht der Aufsummierung (fiir alle ZGG) des Verhiltnisses von
Tochtern eines Vatertieres mit Leistungsbeobachtungen zur Gesamtbeobachtungszahl
innerhalb einer ZGG (van Vleck, 1987; Schmitz et al., 1991; Tosh und Wilton, 1994; van der
Werf et al., 2010). Je hoher der Wert eines Vatertieres ist, desto mehr informative

Tochterleistungen besitzt dieser, was in einer genaueren Schitzung genetischer Parameter
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resultiert. Hierbei ist zu erkennen, dass es durch die Verwendung von BT zu einem deutlichen
Anstieg der durchschnittlichen effektiven Tochterzahl fiir die Bullen in der Rinderpopulation
von 76,3 (Betrieb + Testtag sowie Betrieb + Testmonat) auf 168,3 (BT + Testtag) bzw. 172,4
(BT + Testmonat) kommt. Gleichfalls reduziert sich auch das Verhéltnis von Bullen mit
Tochterinformation zu Bullen ohne Tochterinformation je Betrieb bzw. BT von 1:18,6
(Betriebs-Modellierung) auf 1:2,6 (BT-Modellierung). Analog zeigt sich auch in der
Schweinepopulation ein Anstieg der effektiven Tochterzahl von 11,1 (Betrieb) auf 21,8 (BT)
sowie eine Reduktion des Verhiltnisses von Ebern mit Tochterinformationen zu Ebern ohne
Tochterinformation von 1:23,4 (Betrieb) auf 1:1,9 (BT). Entsprechend kann geschlussfolgert
werden, dass die Gruppierung von dhnlich wirtschaftenden Betrieben zu BT die Anzahl der
effektiven Tochter pro ZGG als auch eine gleichméBigere Verteilung der effektiven Tochter
auf die ZGG induziert. Insbesondere die gleichmiBige Verteilung sowie mindestens zwei
Beobachtungen eines Vatertieres innerhalb einer ZGG werden von van der Werf et al. (2010)
als entscheidend fiir eine effektive Schitzung genetischer Parameter benannt. Schmitz et al.
(1991) beschrieben zudem den Hauptvorteil ihres Clusterungsansatzes als Flexibilitdt eine
optimale Anzahl von Beobachtungen pro ZGG zu erhalten. Ein weiterer positiver Effekt auf
die effektive Tochterzahl kann durch die Beriicksichtigung der ZGG als zufilliger Effekt erzielt
werden, jedoch weist van Vleck (1987) auf eine mogliche Verzerrung der genetischen
Parameter hin. Bei der Verwendung der ZGG als fixer Effekt kann in ihren Modellierungen
zwar keine Steigerung der effektiven Tochterzahl eines Vatertieres beobachtet werden, jedoch
konnen Verzerrungen bedingt durch die Beziehungen zwischen ZGG und Vatertieren minimiert
werden (van Vleck, 1987). Mit der in dieser Arbeit durchgefiihrten Strategie, Betriebe zu BT
zusammenzufassen, kann ohne eine Anpassung der Modellierung (z.B. ZGG als zufilliger
Effekt) eine Steigerung der effektiven Tochterzahl generiert werden. Somit kann bei einer
Steigerung der effektiven Tochterzahl durch die BT-Modellierung mit einer Zunahme der
Sicherheit/Genauigkeit genetischer Parameter gerechnet werden. Generell kann der negative
Einfluss auf die Sicherheit/Genauigkeit geschitzter ZW, der sich durch die zunehmende
Variation innerhalb der Vergleichsgruppen (bedingt durch die Gruppierung zu BT) ergibt,
durch eine erhohte Anzahl effektiver Tochterinformationen kompensiert werden (Schmitz et
al., 1991).

Autbereitung des Pedigrees

Die Berechnung von Verwandtschafts- und Inzuchtkoeffizienten sowie Inzuchtdepressionen ist
stark von der Vollstindigkeit des Pedigrees abhingig (MacCluer et al., 1983; Miglior et al.,
1992; Ko6nig und Simianer, 2006). Nach Cassell et al. (2003) fithren fehlende Pedigree-
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Informationen tendenziell zur Unterschitzung von Inzuchtdepressionen, gleichzeitig betonen
sie, dass das Fehlen naher Verwandteninformationen deutlich stirker wiegt als weiter
entfernter. Analog zeigten Harder et al. (2005) anhand von Simulationsstudien, dass fehlende
viterliche Verwandtschaftsinformation die Varianz der Zuchtwerte sowohl fiir Elitebullen als
auch Testbullen verringert. Des Weiteren verwiesen Israel und Weller (2000) darauf, dass
Fehler in der Abstammung die geschitzten ZW von Elitebullen verringerten und gleichzeitig
die ZW von Bullen mit schlechter Platzierung innerhalb von Toplisten erhdhten.

In der vorliegenden Arbeit werden nur Tiere mit einer Pedigree-Vollstindigkeit von mind.
90,0 % verwendet. Dies fiihrt zu einem Anstieg der Vollstindigkeit von 69,0 % auf 99,6 %
bzw. von 2,7 auf 4,8 vollstindige Generationen pro Tier in der Rinderpopulation und in der
Schweinepopulation von 92,0 % auf 99,5 % bzw. von 4,2 auf 4,9 vollstindige Generationen
pro Tier. Die von Cassell et al. (2003) angegebenen Werte fiir HF in North Carolina von 97,7 %
Pedigree-Vollstandigkeit sowie fiinf vollstindige Generationen bei 83,0 % der Tiere sind
vergleichbar mit den Werten der untersuchten Rinderpopulation. Biermann et al. (2012b)
beschreiben fiir eine vergleichbare BB-Population eine Pedigree-Vollstindigkeit {iber
6 Generationen von iiber 95 %, was sich mit den vorliegenden Werten deckt. Folglich kann in
beiden Populationen von einer hohen Zuverldssigkeit bei der Erfassung von Stammdaten

ausgegangen werden.

Verwandtschaft, Inzucht und Inzuchtdepressionen - Rinder

Durch die Gruppierung in BT reduziert sich innerhalb des Rinderdatensatzes die
durchschnittliche Verwandtschaft von Rxy=10,7 % (gemittelt tber alle Betriebe) auf
Rxy = 6,1 % (gemittelt tiber alle BT). Insbesondere in den sehr kleinen Betrieben (5, 9, 13, 27),
welche im BT2 vereinigt werden, reduziert sich der Inzuchtkoeffizient sowie die mittlere
Verwandtschaft deutlich. So betrdgt die mittlere Verwandtschaft in BT2 Rxy=15,7 %,
wohingegen dieser in den Einzelbetrieben zwischen Rxy=9,9 % und Rxy=36,5 % liegt.
Allgemein zeigen BT mit einer hoheren Milchleistung (BT3 und BT4) auch eine héhere
Verwandtschaft, was sich mit den Ergebnissen von Jaeger et al. (2018) deckt. Die bei Jaeger et
al. (2018) angegebenen Verwandtschaften fiir DSN von Rxy=7,6 % (Ostdeutschland:
Rxy = 9,4 %, Westdeutschland: Rxy = 2,7 %) bzw. fiir HF von Rxy = 2,7 %, bei Biedermann et
al. (2005) fir DSN von Rxy = 4,6 %, bei Konig und Simianer (2006) fiir HF von Rxy =5,9 %
oder bei Biedermann et al. (2004) fiir Vorderwilder-Rinder von Rxy = 3,4 % sind zum Teil
deutlich geringer als die eigens ermittelten Verwandtschaftskoeffizienten. Wobei Biedermann
et al. (2005) und Jaeger et al. (2018) innerhalb der DSN-Population einzelne Bullen (,,Bedo®,

»Nero®, ,.Best®, ,Solist“ oder ,,Renegat) mit sehr viel hoheren Verwandtschaften (z.T.
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Riy > 13 %) zu bestimmten Kuhgruppen identifizierten. Ahnliches konnten auch Kénig und
Simianer (2006) in der HF-Population zeigen, wo die Bullen ,,R.O.R.A. Elevation®,
,Hannoverhill Starbuck®, ,,P.F. Arlinda Chief“ und ,Carlin-M Ivanhoe Bell*“
tiberdurchschnittlich hohe Verwandtschaftswerte (zwischen Rxy = 12,9 % und Rxy = 16,3 %)
aufwiesen. Darauf aufbauend konnen die hohen ermittelten durchschnittlichen
Verwandtschaften gemittelt tiber die 30 charakterisierten Betriebe dahingehend interpretiert
werden, dass innerhalb dieser Betriebe vermehrt Bullen mit engen verwandtschaftlichen
Bezichungen eingesetzt werden. Jaeger et al. (2018) wiesen jedoch darauf hin, dass Vergleiche
zwischen Populationen oder Rassen durch die unterschiedliche Tiefe der berticksichtigten
Abstammungsdaten bzw. einer verdnderten Rassedefinition (bei Biedermann et al. (2005):
Fremdrassenanteil fiir DSN von 30 % moglich) problembehaftet sein kénnen.

Durch die Gruppierung in BT reduziert sich innerhalb des Rinderdatensatzes der
Inzuchtkoeffizient von F =39 % auf F =3,6 %. Im Vergleich zu Konig et al. (2002) und
Swalve et al. (2003), welche fiir deutsche HF Inzuchtkoeffizienten bis zu F = 1,9 % angaben,
liegen die in der vorliegenden Arbeit ermittelten Inzuchtwerte deutlich hoéher. Diese
Unterschiede liegen in der Verwendung einer gemischten Population aus DSN und HF
begriindet. Da beide Rassen jedoch eine enge phylogenetische Beziechung (Biedermann et al.,
2005) aufweisen und es im Hinblick auf die Rassecodierung ein gewisses Fehlerpotential gibt
(Jaeger et al., 2018), ist die gemeinsame Betrachtung durchaus begriindet. Jaeger et al. (2019),
welche ebenfalls eine gemischte Population aus DSN und HF verwendeten, kamen zu
vergleichbaren Werten. International betrachtet liegen die ermittelten Werte in einem &hnlichen
Bereich. So gaben Kearney et al. (2004b) fiir britische HF Werte bis F = 3,1 % bzw. Wiggans
et al. (1995) und Weigel (2001) fiir verschiedene amerikanische Rassen (Ayrshire, Brown
Swiss, Guernsey, Holstein, Jersey, Milking Shorthorns) Werte zwischen F=2,6 % und
F=6,0 % an. Konig und Simianer (2006) wiesen darauf hin, dass Inzuchtkoeftizienten tiber
F =4,0 % nicht zwangsldufig problematisch sein miissen, da die Werte von den verfiigbaren
vollstdndigen Generationen abhdngen. Zudem wiesen sie darauf hin, dass Vergleiche zwischen
Populationen oder Regionen wenig aussagekriftig sind. Weigel (2001) zeigte, dass sich die
Inzuchtraten innerhalb kleiner Populationen (z.B. Guernsey) nicht wesentlich von denen in
groflen Populationen (z.B. HF) unterscheiden. Er folgerte, dass die Selektionsintensitdt der
Haupteinflussfaktor auf den Inzuchtkoeffizienten darstellt. Des Weiteren sollte vielmehr ein
Augenmerk auf die Zunahme der Inzucht pro Jahr oder Generation gelegt werden (Konig und
Simianer, 2006). So fiihrt ein steigender Inzuchtkoeffizient in den BT2 und BT4 zu einer

Steigerung der tdglichen Milchleistung um ca. 0,42 kg bzw. 0,38 kg pro 1 % Inzuchtsteigerung.
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Jaeger et al. (2018) stellten fiir HF (vergleichbar mit BT4) einen etwas hoheren Anstieg der
Milchleistung von 0,58 kg pro 1 % Inzuchtzuwachs fest. Somit scheint die HF-Population
keiner Inzuchtdepression bzgl. der Milchmenge zu unterliegen. BT2, als Reprisentant der
kleinen DSN-Betriebe mit geringer Leistung, konnte eine kontrollierte Inzucht durch
Verpaarung eng verwandter Tiere sogar nutzen, um die Milchleistung zu steigern. Dies ist aber
scheinbar nur moglich aufgrund des geringen Leistungsniveaus in diesem BT. In den anderen
beiden DSN-BT (BT1 und BT3) ist die Milchleistung mit zunechmenden Inzuchtkoeffizienten
leicht riickldufig. So sinkt die Milchleistung um 0,02 kg (BT1) bzw. um 0,13 kg (BT3) je 1 %
Inzuchtanstieg. Beide BT haben eine signifikant hohere Milchleistung als BT2. Jaeger et al.
(2018) stellten fiir die Rasse DSN grundsitzlich einen negativen Effekt einer gesteigerten
Inzucht auf die Milchleistung fest. Auch Thompson et al. (2000) zeigten negative Einfliisse
einer Inzuchtsteigerung auf Milchleistungsmerkmale bei amerikanischen Jersey, welche ein
dhnliches Leistungsniveau wie die hier untersuchten DSN aufwiesen.

Fiir das Merkmal SCS ist innerhalb der DSN-BT (BT1, BT2 und BT3) keine Inzuchtdepression
zu verzeichnen. Lediglich in BT4, dem HF-BT, steigt der SCS um 0,38 je 1%
Inzuchtsteigerung an, dhnliches berichten auch Miglior et al. (1995) und Jaeger et al. (2018).
Serensen et al. (2006) argumentieren, dass sich eine Zunahme der Inzucht bei didnischen HF
negativ auf die Mastitis-Resistenz und damit auf einen Anstieg der SCC auswirkt. Der
Unterschied zwischen DSN (BT1, BT2 und BT3) und HF (BT4) liegt nach Jaeger et al. (2018)
vor allem in den divergierenden Selektionsstrategien begriindet. So legen sie dar, dass innerhalb
der Rasse DSN nur eine begrenzte Anzahl Bullen mit guten Zellzahl-ZW verfiigbar ist.
Generell gaben alle der charakterisierten Betriebe an, nur eine der beiden Rassen DSN oder HF
zu halten (Ausnahme Betrieb 20). Bei der Berechnung der Inzuchtkoeffizienten differenziert
nach Rasse und Geschlecht der einzelnen Geburtsjahrginge innerhalb der BT, zeigen sich
jedoch Abweichungen von den offiziellen Rassencodes, sodass in allen BT beide Rassen
vorhanden sind, was sich mit den Untersuchungen von Jaeger et al. (2018) deckt. Vor allem im
BT2 zeigen sich sowohl starke Schwankungen der Inzuchtkoeffizienten in den jeweiligen
Geburtsjahrgéngen, als auch die durchschnittlich hochsten Inzuchtraten mit bis zu F = 25,1 %
(DSN-Kiihe im Geburtsjahrgang 2012). Insgesamt werden in BT2 nur wenige Bullen
(61 Bullen tiber 10 Jahre innerhalb von 5 Betrieben) und auch nicht aus jedem Jahrgang (keine
Bullen aus den Jahrgingen 2006, 2008, 2010, 2012) eingesetzt. Zum Vergleich werden in BT3
(=Betrieb 2) in Summe 71 Bullen tiber 10 Jahre eingesetzt. In BT2 ist der Anteil an
Natursprungbullen mit 77 % am hochsten. Dies lédsst schlussfolgern, dass Bullen in BT2 langer

eingesetzt werden und es seltener zu einer ,,Blutauffrischung®, z.B. durch den Einsatz weniger
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eng verwandter KB-Bullen, kommt. Auch kommt es zum Austausch dieser Natursprungbullen
in der eher kleinen Zuchtgemeinschaft, weswegen die hohen Inzuchtkoeffizienten durchaus
nachvollziehbar erscheinen.

Insgesamt ist sowohl in der DSN-Kuh- als auch der DSN-Bullen-Population ein stetiger Anstieg
der Inzucht im Jahresverlauf zu erkennen. Diese steht im Einklang mit den Untersuchungen
von Konig und Simianer (2006) oder Jaeger et al. (2018). Retrospektiv betrachtet ist der
verstirkte Einsatz einiger weniger ingeziichteter DSN-Bullen urséchlich hierfiir anzufiihren,
was wiederum in einem parentalen Flaschenhalseffekt resultiert (Biedermann, 2004). Jaeger et
al. (2018) benennen unter anderem ,,Jochem®, , Nimbus* oder ,,Hermes* als Bullen, welche mit
teils sehr hohen Inzuchtkoeffizienten (25,8 %, 3,4 % bzw. 2,5 %) breit in der gesamten DSN-
Population eingesetzt wurden.

Innerhalb der DSN-BT sinken die Inzuchtkoeffizienten der HF-Tiere kontinuierlich, was
vermutlich auf eine konsequentere Zuchtarbeit (= Fokus auf DSN-Tiere) zuriickzufiihren ist.
Der Inzuchtanstieg im Jahresverlauf in BT4 kann als eine zielgerichtete Ausnutzung der Inzucht
zur Steigerung der Milchleistung (Abbildung 13) verstanden werden.

Zusammenfassend ldsst sich sagen, dass in der weltweit dominierenden HF-Population
inzuchtbedingte negative Effekte auf Leistungsmerkmale weniger stark wirken (aufgrund der
Vielzahl potentieller ~ Vererber), wohingegen in der kleinen DSN-Population
Inzuchtsteigerungen mit einer hoheren Wahrscheinlichkeit in einer Inzuchtdepression

resultieren.

Verwandtschaft und Inzucht - Schwein

Innerhalb der schweinehaltenden Betriebe bzw. BT =zeigen sich insgesamt hohe
durchschnittliche Inzuchtraten von F=11,9 % bzw. F = 12,6 % sowie eine durchschnittliche
Verwandtschaft von Rxy =44,6 % bzw. Rxy =29,8 %. Paix@o et al. (2018) untersuchten in
Portugal die ebenfalls als gefahrdet eingestufte Population Bisaro und stellten &hnlich hohe
Werte fest. Silio et al. (2013) beschreiben als Ursache hierfiir einen drastischen Einbruch in der
Populationsgrofe (vgl. Abbildung 4), welche hohe Verwandtschaften als Folge haben. Die
Verwandtschaft innerhalb der BT-Modellierung ist mit Rxy =29,8 % zwar deutlich niedriger
als in der Betriebs-Modellierung (Rxy =44,6 %), dies darf aber nicht iiber die Tatsache
hinwegtiuschen, dass die verwandtschaftlichen Beziehungen in der GP sehr hoch sind. Fiir die
Weitereinwicklung der Rasse ist ein Kompromiss zwischen dem Gewinn an Zuchtfortschritt

und der Streuung der verwandtschaftlichen Verhiltnisse entscheidend (Biermann et al., 2012b).
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5.7 Genotyp-Umwelt-Interaktion

Genotyp-Umwelt-Interaktionen (GUI) liegen vor, wenn verschiedene Genotypen nicht im
gleichen Umfang von divergierenden Umwelten beeinflusst werden und daraus resultierend
Leistungsdifferenzen auftreten konnen (Falconer, 1984). Konig et al. (2005a) benennen drei
methodische Ansétze zur Identifikation von GUI: 1) Modelle, welche einen Interaktionsterm
zwischen genetischen Einfliissen und Umwelteinfliissen enthalten, 2) genetische Korrelationen
aus einem Mehrmerkmalsansatz, wobei dasselbe Merkmal innerhalb verschiedener Umwelten
als unterschiedliche Merkmale definiert wird und 3) die Anwendung von Reaktionsnorm-
Modellen (K&nig et al., 2005a), wobei der Phanotyp als Funktion quantitativer Umwelteffekte
beschrieben wird (Kolmodin et al., 2002). Zahlreiche Arbeiten haben sich bereits mit
verschiedenen Ansdtzen zu GUI beschiftigt, z.B. basierend auf verschiedenen
Produktionsintensititen (Pryce et al., 1999a; Weigel et al., 1999; Kearney et al., 2004a),
unterschiedlichen Fiitterungsrationen (Pryce et al., 1999b; Boelling et al., 2003; Millet et al.,
2004), innerhalb verschiedener Lander (Chagunda et al., 1999; Zwald et al., 2003b) oder auch
zwischen verschiedenen BT (Boelling et al., 2003; Millet et al., 2004; Konig et al., 2005a; Kelly
et al., 2007; Brandt et al., 2010). Bisher basierten letztere jedoch auf einer eher groben
Definition der BT, d.h. einer Unterscheidung nach HerdengroBe (Ko6nig et al., 2005a) bzw.
zwischen den Produktionsrichtungen biologisch und konventionell (Boelling et al., 2003; Millet
et al., 2004; Kelly et al., 2007; Brandt et al., 2010). Die in dieser Arbeit verwendeten BT
beinhalten zahlreiche Einflussfaktoren, was detailliertere Aussagen zur Wirkung von GUI
ermoglicht. Robertson (1959) definiert das Unterschreiten eines Grenzwertes von 0,8 fiir
genetische Korrelationen eines Merkmals in  verschiedenen Umwelten aus einem

Mehrmerkmalsansatz als Hinweis auf GUI.

Vergleich der ermittelten GUI innerhalb der Rinderpopulation

Die in dieser Arbeit gebildeten BT zeigen fiir das Merkmal Mkg einen deutlichen Hinweis auf
GUI. Dies kann dahingehend interpretiert werden, dass Nachkommen von Bullen ihr
Leistungspotential nicht in jeder Umwelt (= Betriebstyp) vollstéindig entfalten konnen. BT3 und
BT4 zeigen die geringsten Korrelationen (genetisch und phéinotypisch) zueinander,
wohingegen zwischen BT2 und BT4 iberraschend hohe Korrelationen auftreten.
Erwartungsgemil sollte die Korrelation zwischen BT2 als DSN-BT und BT4 als HF-BT
deutlich geringer ausfallen. Die von Jaeger et al. (2018) aufgezeigte Problematik falsch
codierter DSN-Rinder insbesondere in den alten Bundesldndern konnte hierfiir als Ursache fiir
die hohen Korrelationen betrachtet werden. BT3 liegt in den neuen Bundesldndern und hat sich
auf eine strikte DSN-Zucht fokussiert, wobei sie intensiv durch die Rinderproduktion Berlin-
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Brandenburg GmbH (RBB) in ihren Zuchtentscheidungen beraten werden. Speziell durch die
Arbeit der Rinderproduktion Berlin-Brandenburg GmbH (RBB), insbesondere in den neuen
Bundesldndern, kommt es zu weniger falschen Rassencodierungen bei den DSN bzw. wurden
diese schon frith korrigiert (Jaeger et al., 2018). Entsprechend ist die geringe Korrelation
zwischen BT3 (DSN-BT) und BT4 (HF-BT), trotz der recht dhnlichen spezialisierten
Betriebsausrichtung auf Milchproduktion, nicht iiberraschend. Auch stellt der Betrieb hinter
BT3 als groer DSN-Zuchtbetrieb zahlreiche Bullen und Zuchttiere fiir andere DSN-Betriebe
zur Verfligung, was die moderaten Korrelationen zu BT1 und BT2 erkldrt. Die generell
geringen phénotypischen Korrelationen zwischen den BT sind auf die unterschiedlichen

Produktionslevel und Betriebsausrichtungen zuriickzufiihren.

Vergleich der ermittelten GUI innerhalb der Schweinepopulation

Analog zur Rinderpopulation zeigen sich auch fiir die Merkmale lebendgeborene bzw.
abgesetzte Ferkel innerhalb der Schweinepopulation zwischen den drei BT deutliche GUL. Die
geringsten genetischen Korrelationen treten zwischen BT 1 und BT3 bei beiden Merkmalen auf.
Innerhalb des BT3 geben die wenigsten Betriebe an ziichterisch aktiv zu sein, was als Ursache
der geringen Korrelationen gesehen werden konnte. Lediglich zwischen BT2 und BT3 im
Merkmal abgesetzte Ferkel gibt die genetische Korrelation (rg = 0,82 + 2,46) keinen Hinweis
auf GUI, wobei in dem Fall auf den sehr hohen Standardfehler verwiesen werden muss.
Generell sind die Standardfehler innerhalb der Schweinepopulation hoch, was auf den geringen
Anteil an Vatertieren mit Nachkommen in verschiedenen Betriebstypen zurtickzufiihren ist.
Dieser geringere Anteil ist bedingt durch den hohen Anteil an Natursprungebern innerhalb solch
kleiner Populationen (Biermann et al., 2012b). Brandt et al. (2010) untersuchten GUI zwischen
6kologischen und konventionellen Produktionssystemen und verwiesen auf die Notwendigkeit
einer Anpassung von Zuchtzielen innerhalb verschiedener Produktionssysteme. Die gezeigten
GUI zwischen den verschiedenen BT der eigenen Arbeit unterstiitzen diese Aussage. Zwar
zeigten Brandt et al. (2010) die Uberlegenheit moderner Kreuzungsrassen innerhalb
okologischer Produktionssysteme, allerdings verwiesen sie auch darauf, dass spezialisierte
Marketingkonzepte (Nischenmérkte) die Wahl der Rasse mit beeinflussten.

Aufgrund der niedrigen genetischen Korrelationen zwischen den BT kann davon ausgegangen
werden, dass die Nachkommen der Vatertiere ihr Leistungspotential nicht in jeder Umwelt
(= Betriebstyp) vollstindig entfalten konnen. Die Arbeiten u.a. von Millet et al. (2004), Konig
et al. (2005a) und Brandt et al. (2010) zum Einfluss der Bewirtschaftungsweise (biologisch vs.
konventionell), der Fiitterung, der Herdengrof3e bzw. der Genetik auf Leistungsparameter sowie

die Meta-Analyse von Douglas et al. (2015) zum Einfluss von Tier- und Managementfaktoren
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auf die Effizienz europdischer Schweinemastbetriebe, bestitigen diese Annahme. Die
ermittelten GUI der vorliegenden Arbeit lassen demzufolge den Schluss zu, dass der Einfluss

entsprechender BT bei der Auswahl der Genetiken durchaus Beachtung finden sollte.

5.8 Rangvergleich

Der Vergleich von Selektionslisten (Toplisten) beruht auf der Annahme, dass es unter
bestimmten Voraussetzungen zu einer verdnderten Platzierung von Vatertieren basierend auf
deren geschitzten ZW kommen kann. Konig et al. (2007) verwendeten diesen Umstand zur
Bewertung von Zuchtprogrammen verschiedener Zuchtorganisationen in Deutschland. Hierfiir
identifizierten sie den Anteil der Bullen, die eine Zuchtorganisation unter den Top-100
Vererbern platzieren konnte. Sie kamen zu dem Schluss, dass insbesondere die nationalen
Zuchtprograme erfolgreich sind, welche eine systematische KB praktizieren. Windig et al.
(2015) nutzten die Analysen von Toplisten zur Abschitzung der Qualitéit genetisch hornloser
Bullen gegeniiber behornten Vererbern. Dafiir ermittelten sie unter den niederldndischen
Topvererbern (Top-100) Durchschnitts-ZW  fiir verschiedene Merkmale (Produktions-,
Langlebigkeits-, Eutergesundheits- und Exterieurmerkmale) getrennt nach deren Hornstatus
(hornlos-homozygot, hornlos-heterozygot und behornt). Sie konnten zeigen, dass hornlose
Bullen den behornten Topvererben zwar unterlegen sind, dieser Unterschied sich jedoch
verringert. Entsprechend schlussfolgerten sie, dass die Zucht hornloser Tiere mit hoher
genetischer Leistung zukiinftig realistische Perspektiven bietet, insbesondere unter Anwendung
der genomischen Selektion. Sie verwiesen allerdings auch auf den Umstand hoher
Verwandtschaftsgrade und Inzuchtkoeffizienten hornloser Bullen, welche bei der Zucht
berticksichtigt werden miissen. Yang et al. (2004) und Jamrozik et al. (2007) verglichen mittels
Toplisten den Effekt der Eliminierung von Ausreilern innerhalb der Testtags-Gemelke
kanadischer Jersey-Rinder anhand der klassischen BLUP-ZW.

Aufgrund der kontinuierlichen Anpassung der Relativ-ZW an eine gleitende Basispopulation
(Swalve und Hover, 2003) ist der Vergleich der Natural-ZW zu bevorzugen. Basierend auf den
Ergebnissen der Mehrmerkmalsmodelle zur Feststellung etwaiger GUI wurden Selektionslisten
(Top-10) fiir die jeweiligen BT erstellt und die Vatertiere entsprechend ihrer Natural-ZW-
Rénge in den jeweiligen BT verglichen. Analog zu Yang et al. (2004) wurde eine
Mindestnachkommenzahl je Vatertier (Bulle: mind. 70 Nachkommen, Eber: mind.
50 Nachkommen) definiert. Yang et al. (2004) und Jamrozik et al. (2007) beschrieben nur
geringfiigige Abweichungen der Rangierung innerhalb ihrer Selektionslisten (Top-100) bedingt

durch deren verdnderte Modellierungen. Demgegeniiber stehen die zum Teil erheblichen
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Rangunterschiede zwischen den ermittelten BT der vorliegenden Arbeit sowohl in der Rinder-
als auch der Schweinepopulation. So schwanken die Platzierungen der Top-10 Bullen zwischen
der besten und schlechtesten Platzierung eines Tieres innerhalb der 4 BT zwischen 2 und
10 Plitzen und in der Schweinepopulation (3 BT) sogar zwischen 9 und 20 Plitzen.
Anzumerken sei jedoch, dass die ZW, insbesondere in BT, welche keine bzw. wenige
Nachkommen eines Vatertieres aufweisen, nur geringe Sicherheiten/Genauigkeiten aufweisen.
Eine Ausweitung dieses Ansatzes auf weitere Betriebe konnte diesem Umstand
entgegenwirken.

Die identifizierten Rangunterschiede konnen als Indiz fiir die Notwendigkeit einer BT-
individuellen ZWS insbesondere in kleinen Populationen und kleinen Betriebsstrukturen
verstanden werden. So wire es vorstellbar auf Basis der entwickelten Methodik fiir jedes
Vatertier innerhalb der gebildeten BT einen ZW auszuweisen, sodass Landwirt:innen anhand
der BT-Beschreibung den eigenen Betrieb einem BT zuordnen und so die optimale Genetik fiir

den eigenen Betrieb selektieren konnen.
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6. Schlussfolgerungen

Damit Tiere innerhalb eines Betriebes eine optimale Leistung hinsichtlich Produktions- und
Fruchtbarkeitsparametern sowie Gesundheits- und Tierwohlindikatoren zeigen konnen, ist eine
genaue Selektion der passenden Genetik fiir den jeweiligen Betrieb entscheidend. Die
Berticksichtigung des Betriebstyps innerhalb genetisch-statistischer Modellierungen
ermoglicht es sowohl in kleinen Populationen (DSN und BB) als auch grolen Populationen
(HF), dass Zuchtwerte einerseits besser (hohere Sicherheiten/Genauigkeiten) sowie zeitiger
(bei wenig verfiigbaren Nachkommeninformationen) geschitzt werden konnen, was ein
entscheidender Vorteil bei Selektionsentscheidungen ist. Andererseits zeigen die deutlichen
Auspriagungen von Genotyp-Umwelt-Interaktionen sowie die Rangierungsunterschiede von
Bullen bzw. Ebern innerhalb der Betriebstypen, dass eine Betriebstypen-individuelle
Zuchtwertschitzung, vor allem in kleinen Populationen/Betriebsstrukturen, einen Vorteil mit
sich bringen kann. Mit der hier entwickelten Methodik wire es vorstellbar zukiinftig fir jeden
Bullen/Eber innerhalb der gebildeten Betriebstypen einen eigenen Zuchtwert auszuweisen,
wodurch Landwirt:innen in der Lage wiren entsprechend der Betriebstypen-Beschreibung den
eigenen Betrieb einzuordnen und so die optimale Genetik fiir den eigenen Betrieb zu

selektieren.
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8. Anhang

Anhangl Fragebogen Rind

Anhang Tabelle 1: Stichwortartige Fragestellungen und Antwortméglichkeiten des zur
Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der rinderhaltenden Betriebe.

Stichwortartige

Th iet
emengebie Fragestellung

Antwortmaoglichkeit

Allgemeine Charakterisierung
Betriebs- Betriebsstandort/ Offene Frage
charakterisierung ~ Betriebsschliissel

Familienbetrieb

GbR

GmbH
Genossenschaft

Lehr- und Versuchsgut
konventionell
EU-Oko-Verordnung
Bioland

Naturland

Biokreis

Betriebsform

Betriebsart

Demeter

Sonstige: ....
Milchvieh+ Futterbau
(hauptséchlich)

2. Milchvieh+ Marktfrucht
Milchvieh+ Biogas
Milchvieh+ andere Tierart
(welche?)

Milch

Mast (Rind)

Andere Tierart
Marktfrucht

Biogas

AT o A el B o S e

Betriebstyp

W

Haupteinnahmequelle

MEF S
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Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung I): Stichwortartige
moglichkeiten des
rinderhaltenden Betriebe.

zur

Charakterisierung verwendeten Fragebogens

und Antwort-
innerhalb der

Fragestellungen

Liegeboxen-Einstreu

Mistmatratze (Pferdemist)
Mistmatratze (Rindermist)
Stroh

Stroh+ Kalk

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Allgemeine Charakterisierung
Natiirliche Hohenlage (nach Merkel,
Gegebenheiten 2020) [m tiber NN]
des Betriebes Mittlere Jahrestemperatur
(nach Merkel, 2020) [°C]
Mittlere jahrliche
Niederschlagsmenge (nach [mm)]
Merkel, 2020)
Bodenzahl Von ... bis ...
Bodenart Offene Frage
Geldnde Hanglage: ... %
Ebene: ... %
Charakterisierung der Rinder
Rinderhaltung Stallform 1. Boxenlaufstall
2. Zwei-Raum-Laufstall
3. Kompostierungsstall
4. Anbindehaltung
5. Boxenlaufstall mit Lauthof
6. Zwei-Raum-Laufstall mit Laufhof
7. Sonstige: ...
Stallart 1. Kaltstall
2. Warmstall
3. Mischform
Stallbodengestaltung 1. Vollspaltenboden
2. Planbefestigter Boden
3. Mit Gummi-Auflage
4. Einstreu
Liegeboxen-Typ 1. Hochboxen
2. Tiefboxen
3. Hoch-Tief-Boxen
Liegeboxen-Auflage 1. Gummimatte
2. Strohbett
3.
4.
1.
2.
3.

Kalk
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Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung II): Stichwortartige

moglichkeiten des

Fragestellungen und Antwort-

zur Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der

rinderhaltenden Betriebe.

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Charakterisierung der Rinder
Rinderhaltung Liegeboxen-Abmessung Boxen wurden ausgemessen
Anzahl Liegeplétze [Anzahl]
Anzahl Fressplitze [Anzahl]
Uberbelegung 1. Ja
2. Nein
3. Selten
Tierwohlaspekte 1. Kuhbiirsten
2. Weidegang
3. Laufhof
4. Ventilatoren
Weide-
management Weidenutzung 1. Ja
2. Nein
Art der Weidenutzung 1. Portionsweide
2. Standweide
3. Kurzrasenweide
Dauer der Weidenutzung [Tagen]
(jahrlich)
Tégliche Weidezeit [Stunden]
Gesundheits- Herdenmanagement- 1. Ja (Welche?)
management Software 2. Nein
Gesundheitsdaten- 1. Behandlungsbuch
erfassung 2. elektronisch
3. elektronische Hilfsprogramme zur
Fritherkennung
4. Teilnahme am Gesundheitsprojekt
mit Internetdatenbank
Mutterschutzimpfung 1. Ja
2. Nein
Art der Mutterschutzimpfung Offene Frage
Klauenpflege 1. Betriebsklauenpfleger
2. externer Klauenpfleger
3. Betriebs- + externer Klauenpfleger
Haufigkeit der Klauenpflege 1. Keine
2. Bei Bedarf
3. 1xjihrl.
4. 2x jahrl.
5. 3x jahrl.
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Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung III): Stichwortartige
Charakterisierung verwendeten Fragebogens

moglichkeiten des

zur

rinderhaltenden Betriebe.

Fragestellungen

und Antwort-

innerhalb der

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Gesundheits- Zellzahlenniveau [Zellen/ml]
management (Herdendurchschnitt)
Haufigste Abgangsursache Offene Frage
2. hdufigste Abgangsursache Offene Frage
Anteil von [%]
Labmagenverlagerungen
Anteil von Ketose [%]
Anteil von Azidose [%]
Anteil von Dermatitis [%]
Digitalis
Anteil von Sohlengeschwiire [%]
Anteil von akute Mastitis [%]
Fiitterung - Leistungsgruppen [Anzahl]
Milchvieh Einteilung der Offene Frage
Leistungsgruppen
Futtervorlage als 1. Teil-Misch-Ration
2. Totale-Misch-Ration
3. TMR ohne Kraftfutter
Rationsgestaltung 1. Maisbetont
2. Grasbetont
3. 50:50 Gras-Mais
4. Rohfaserbetont
Grundfutter-Milchleistung
Kraftfuttergabe [9 kg]
Energiegehalt der Ration
Proteingehalt der Ration
Besonderheiten der Ration Offene Frage
Futtervorlagehéufigkeit [Anzahl]
Futternachschieben [Anzahl]
Fiitterung - Futtervorlage als Teil-Misch-Ration
Trockensteher Totale-Misch-Ration

Rationsgestaltung

Kraftfuttergabe
Energiegehalt der Ration
Proteingehalt der Ration

Bl i

TMR ohne Kraftfutter
Maisbetont
Grasbetont

50:50 Gras-Mais
Rohfaserbetont

[D kg]
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8. Anhang

und Antwort-
innerhalb der

Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung IV): Stichwortartige Fragestellungen
moglichkeiten des Charakterisierung verwendeten Fragebogens
rinderhaltenden Betriebe.

zur

Themengebiet

Stichwortartige
Fragestellung

Antwortmoglichkeit

Fiiterung -
Trockensteher

Besonderheiten der Ration
z.B. Futterharnstoff
Futtervorlagehaufigkeit
Futternachschieben
Transitgruppe

Transit-Fiitterung

D= Db -

Offene Frage

[Anzahl]

[Anzahl]

Ja

Nein

Nein

Ja, bei den Trockensteher
Ja, in der Transitgruppe
Ja, bei den Laktierenden

Abkalbungs-
management

Trockenstehdauer
Art des Trockenstellens

Milchprobe vor
Trockenstellen

Ort der Abkalbung

Reinigung der Abkalbebox

Milchfieber-Prophylaxe

Art der Milchfieber-
Prophylaxe

- vk

W=k WD =0k W=

PO =D =

[Tage]

Ohne Medikamente/Versiegler
Interner Versiegler

Externer Versiegler
Antibiotische Medikamente
Homéopathische Medikamente
Ja

Nein

Bei Bedarf

Vor antibiotischen Trockenstellen
Vor Versiegeln

In der Herde
Abkalbe-/Krankenbox
Einzelabkalbebox (separate
Krankenbox
Gruppenabkalbebox (bis 3 Kiihe)
Trockenstehergruppe (> 3 Kiihe)
Keine (> 5 Kiithe pro Box ohne
»Reinigung*)

Rein-Raus-Prinzip
Driiberstreuen

Keine

Ja, alle

Ja, ab der 3. Laktation
Glukose-Fiitterung
Glukose-Infusion
Calcium-Bolus

Sonstige: ...
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8. Anhang

Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung V): Stichwortartige Fragestellungen und Antwort-

moglichkeiten des

zur Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der

rinderhaltenden Betriebe.

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Kélberaufzucht Art der Tranke 1. Vollmilch
2. Milchaustauscher mit pfl. Protein
3. Milchaustauscher mit tier. Protein
Trénkeregime 1. 1xtdgl. (Sauertrinke)
2. 2x tagl.
3. 3x tigl.
Trankemenge pro Mahlzeit Offene Frage
(Durchschnitt der
Trankeperiode)
Kalberverluste (Totgeboren+ [%]
Tod innerhalb von <3 d p.p.)
Farsenaufzucht Farsenaufzucht 1. Selbststindig
2. Extern
Gruppengrofie [Anzahl]
Impfungen Offene Frage
Fiarseneingliederung 1. Nein
2. Eine Woche vor geplanten
Abkalbetermin
3. Mehr als eine Woche vorher
Stallform 1. Boxenlaufstall
2. Zwei-Raum-Laufstall
3. Kompostierungsstall
4. Anbindehaltung
5. Boxenlaufstall mit Lauthof
6. Zwei-Raum-Laufstall mit Laufhof
7. Sonstige: ...
Stallart 1. Kaltstall
2. Warmstall
3. Mischform
Stallbodengestaltung 1. Vollspaltenboden
2. Planbefestigter Boden
3. Mit Gummi-Auflage
4. Einstreu
Liegeboxen-Typ 1. Hochboxen
2. Tiefboxen
3. Hoch-Tief-Boxen
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8. Anhang

Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung VI): Stichwortartige

moglichkeiten des

zur

rinderhaltenden Betriebe.

Fragestellungen
Charakterisierung verwendeten Fragebogens

und Antwort-
innerhalb der

Themengebiet Stichwortartige Antwortméglichkeit
Fragestellung
Farsenaufzucht Liegeboxen-Einstreu 1. Stroh
2. Stroh+ Kalk
3. Kalk
Fruchtbarkeits- Besamungen - Milchkiihe 1. Natursprung
/Zucht- 2. Eigenbestandsbesamer
management 3. Besamung durch den Tierarzt
4. Besamungstechniker
5. Sonstige: ...
Fruchtbarkeitskontrolle 1. Rein visuelle Kontrolle
2. Suchbulle
3. Technische
Unterstiitzungssysteme
Technische 1. Ja (Welches?)
Unterstilitzungssysteme 2. Nein
Visuelle 1. Keine
Fruchtbarkeitskontrolle - 2. 1xtdgl.
Haufigkeit 3. 2x tdgl.
4. 3x tagl.
5. Nicht extra, bei jeden Stallbesuch
Visuelle [Summierte Haufigkeit in min pro

Fruchtbarkeitskontrolle - Dauer
Zuchtplanung

(Haupt-)Zuchtziel

(Neben-)Zuchtziel

O XN R WD =W =

Tag]

Selbststandig
Zuchtberater
Sonstige: ...
Milchleistung
Nutzungsdauer
Exterieur
Eutergesundheit
Kalbeeigenschaften
Kalbervitalitit
Melkbarkeit
Temperament
Gesundheitsmerkmale

10. Somatische Zellen
11.Milchproteinvarianten (A1/A2-

Milch)

12. Lebenstagleistung
13.Sonstige: ...

Siehe (Haupt-)Zuchtziel
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8. Anhang

und Antwort-
innerhalb der

Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung VII): Stichwortartige ~ Fragestellungen
moglichkeiten des Charakterisierung verwendeten Fragebogens
rinderhaltenden Betriebe.

zur

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Besamungsindex Offene Frage
Non-Return-Rate (56 oder Offene Frage
90)
Zwischenkalbezeit Offene Frage
Tagesrhythmik Melkzeit 1. Konstant
2. Abweichend
Fiitterungszeit 1. Konstant
2. Abweichend
Einhaltung der 1. Wie es in Arbeitsablauf passt
Tagesrhythmik 2. Ja, sehr genau
3. Ja, mit seltenen Ausnahmen (Ernte)
Soziologische Charakterisierung
Personalstruktur ~ Betriebsleiter/in [Anzahl in Arbeitskraft]
des Betriebes Ehepartner [Anzahl in Arbeitskraft]
Weitere Familienarbeitskréfte [Anzahl in Arbeitskraft]
Vollzeitarbeitskraft [Anzahl in Arbeitskraft]
Vollzeitarbeitskraft (im [Anzahl in Arbeitskraft]
Rinderbereich)
Teilzeitarbeitskraft [Anzahl in Arbeitskraft]
Auszubildende/Praktikanten [Anzahl in Arbeitskraft]
Sonstige [Anzahl in Arbeitskraft]
Saisonarbeitskraft [Anzahl in Arbeitskraft]
Sonstige [Anzahl in Arbeitskraft]

Arbeitskrifte insgesamt

[Anzahl in Arbeitskraft]

Haupt-
verantwortlicher
Herden-
manager/innen

Alter
Familienstand

Kinder
Alter der Kinder
Bildungsstand

E S

NNk W

[Jahre]

Ledig

Verheiratet
Geschieden
Eingetragene Lebenspartnerschaft
[Anzahl]

[Jahre]
Hauptschulabschluss
Realschulabschluss
Fachabitur

Abitur
Berufsausbildung
Hochschulstudium
Sonstige: ...
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8. Anhang

Anhang Tabelle 1 (Fortsetzung VIII): Stichwortartige ~ Fragestellungen ~ und  Antwort-
moglichkeiten des zur Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der

rinderhaltenden Betriebe.

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Haupt- Ausbildung 1. Quereinsteiger vorheriger Beruf im
verantwortlicher griinen Sektor
Herden- 2. Quereinsteiger vorheriger Beruf
manager/innen nicht im griinen Sektor
3. Landwirtschaftliche Ausbildung
4. Technikerausbildung
5. Meisterausbildung
6. Studium der Agrarwissenschaft
7. Sonstige: ...
Jahre in der Landwirtschaft [Jahre]
Jahre im Betrieb [Jahre]
Optimierung der 1. Nutzung von Fachmedien (z.B.
Herdenbetreuung Zeitschriften)
2. Regelmifiger Austausch mit
Kollegen
3. RegelmiBiger Austausch mit
Fachberatern
4. RegelmiBige Teilnahme an Fort-
und Weiterbildungen
5. RegelmiBige Teilnahme an einem
Arbeitskreis
6. Sonstige: ...
Teilnahme an Fort- und [Haufigkeit]
Weiterbildungen (jahrlich)
Stellvertretender 1. Ja
Herdenmanager/innen 2. Nein
Stellvertretender ~ Analog Analog Hauptverantwortlicher
Herden- Hauptverantwortlicher Herdenmanager/innen
manager/innen Herdenmanager/innen
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8. Anhang

Anhang I Fragebogen Schwein

Anhang Tabelle 2: Stichwortartige Fragestellungen und Antwortméglichkeiten des zur
Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der schweinehaltenden Betriebe.

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaéglichkeit
Fragestellung
Betriebs- Betriebsstandort/ Offene Frage
charakterisierung  Betriebsschliissel
Betriebsform 1. Familienbetrieb
2. GbR
3. GmbH
4. Genossenschaft
Betriebsart 1. Konventionell
2. EU-Oko-Verordnung
3. Bioland
4. Naturland
5. Biokreis
6. Demeter
7. Sonstige: ....
Natrliche Hohenlage (nach Merkel, [m tiber NN]
Gegebenheiten 2020)
des Betriebes Mittlere Jahrestemperatur [°C]
(nach Merkel, 2020)
Mittlere jahrliche [mm]
Niederschlagsmenge (nach
Merkel, 2020)
Bodenzahl Von ... bis ...
Bodenart Offene Frage
Leitbodenassoziation Definition nach Eckhardt (2021)
Nutzbare Feldkapazitét 1. Sehr gering
(nach Bundesanstalt fiir 2. Gering
Geowissenschaften und 3. Mittel
Rohstoffe (BGR), 2020) 4. Hoch
5. Sehr hoch
6. AuBerst hoch
Ackerbauliches Potential 1. AuBerst gering
(nach Bundesanstalt fiir 2. Sehr gering
Geowissenschaften und 3. Gering
Rohstoffe (BGR), 2020) 4. Mittel
5. Hoch
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8. Anhang

Anhang Tabelle 2 (Fortsetzung): Stichwortartige Fragestellungen und Antwortmdoglichkeiten
des zur Charakterisierung verwendeten Fragebogens innerhalb der schweinehaltenden Betriebe.

Themengebiet Stichwortartige Antwortmaoglichkeit
Fragestellung
Vermarktungs- Internetauftritt 1. Ja
potentiale 2. Nein
Zuchtbestrebungen 1. Ja
2. Nein
Ortsgrofe 1. Dorf
2. Kleinstadt
3. Mittelstadt
4. Grof3stadt
Entfernung zum Zentrum/ [km]
Kleinstadt
Entfernung zur [km]
Nachstgelegenen Mittelstadt
Ausgewiesene 1. Ja
Metropolenregion 2. Nein
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8. Anhang

Anhang III Vergleich der gebildeten Betriebstypen - Rind

Anhang Tabelle 3: Least Square Means und Standardfehler der Methanmerkmale fiir drei
Betriebe.

Betrieb 1 Betrieb 21 Betrieb 2

Merkmal Einheit
erkma inhei (Betriebstyp 1) (Betriebstyp 1) (Betriebstyp 3)

Respiration:

Mittelwert ppm*m 110,7 £ 5,18¢ 93,7+ 4,35b 62,1 + 2,4*
Maximum ppm*m 193,0 + 4.32b 194,9 + 3,63° 178,0 £+ 2,02
Summe/min ppm*m 113.965,4+ 5094,63" 107.012,7 + 4.278,88° 89.924 .4 + 2.402,7°
Eruktion:

Mittelwert  ppm*m 316,0 + 22,88 298,8 + 19,212 250,6 = 10,8
Maximum  ppm*m 6355+ 66,74° 480,6 + 56,05° 3634+ 31,5*
Summe/min ppm*m 130.658,1 +12.911,33° 82.715,8 +10.843,97° 31.353,1 + 6.089,3°
Gesamt-

. ppm*m 173,0 + 10,28°¢ 1334+ 8,64° 76,8 £ 4,92
mittelwert

Signifikante Unterschiede (p < 0,05) der Least Square Means sind durch unterschiedliche Buchstaben
gekennzeichnet, wobei ,,a“ den niedrigsten Wert identifiziert.
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8. Anhang

Anhang IV Varianzkomponentenschiitzung und Heritabilititen - Rind

Anhang Tabelle 4: Tabelle 22 (Fortsetzung): Varianzkomponenten  (ca” = additiv-genetische
Varianz, .2 = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio), Heritabilitit
(h?) fir funktionale Merkmale (Sauberkeit) stratifiziert nach der Modellierung der
Zeitgefihrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp mit dem Testtag bzw. dem
Testmonat sowohl als lineares Modell als auch als Schwellwert-Modell (zugehorige
Standardfehler in Klammern).

Merkmal Genetische Testtag Testmonat
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (linear):
ag 0,07 0,03 0,10 0,03 0,07 (0.03) 0,16 0,03
Sauberkeit- a? 0,35 0,02) 0,33 0,03 0,35 0,02 0,30 (0,03)
Hinterhand Ratio 0,84 0,77 0,84 0,66
h? 0,16 (0,06) 0,23 (0,06) 0,16 (0,06 0,34 0,07)
Sauberkeit- o? 0,02 0.01) 0,06 (0.02) 0,02 (0,01 0,16 0.02)
unteres o? 0,26 (0,01) 0,24 0,02 0,26 (0,01) 0,20 (0,02)
Hinterbein Ratio 0,94 0,79 0,94 0,55
h? 0,06 (0,04) 0,21 (0,06) 0,06 (0,04 0,45 (0,06)
o? 0,02 0,02) 0,03 0,02 0,02 (0,02 0,04 0,02
Sauberkeit- a? 0,37 (0,02) 0,37 (0,02) 0,37 0,02 0,36 (0,02)
Zitzen Ratio 0,94 0,92 0,94 0,89
h? 0,06 0,05 0,08 (0,05 0,06 (0,05 0,11 0,05
ol 0,00 (0,01) 0,00 (0,01) 0,00 0,01 0,00 (0,00)
Klauen- o? 0,10 (0,01) 0,10 (0,01) 0,10 0,01 0,10 0,01)
kondition Ratio 1,00 1,00 1,00 1,00
h? 0,00 (0,06) 0,00 (0,06) 0,00 (0,06) 0,00 (0,05
Funktionale Merkmale (logistisch):
o? 0,29 (0,24) 0,34 0,23 0,28 (0,23) 0,64 (0,22)
Sauberkeit- a? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00 3,29 (0,00)
Hinterhand Ratio 0,92 0,91 0,92 0,84
h? 0,08 (0,06) 0,09 (0,06) 0,08 (0,06) 0,16 (0,05
Sauberkeit- ol 0,00 (0,32) 0,36 (0,31) 0,00 (0,32 0,95 (0,30)
unferes o? 3,29 (0,00 3,29 (0,00) 3,29 (0.00) 3,29 (0.00)
Hinterbein Ratio 1,00 0,90 1,00 0,78
h? 0,00 (0,10) 0,10 (0,08 0,00 (0.10) 0,22 (0,05
ag 0,18 (0,15 0,20 (0,15 0,18 (0.15) 0,30 (0,14)
Sauberkeit- a? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00 3,29 (0,00)
Zitzen Ratio 0,95 0,94 0,95 0,92
h? 0,05 (0,04) 0,06 (0,04) 0,05 (0,04 0,08 (0,04)
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8. Anhang

Anhang Tabelle 4: Tabelle 22 (Fortsetzung I): Varianzkomponenten —c.% = additiv-genetische
Varianz, .2 = Restvarianz), Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio), Heritabilitit
(h?) fiir funktionale Merkmale (Sauberkeit) stratifiziert nach der Modellierung der
Zeitgefihrtengruppe als Kombination aus Betrieb oder Betriebstyp mit dem Testtag bzw. dem
Testmonat sowohl als lineares Modell als auch als Schwellwert-Modell (zugehorige
Standardfehler in Klammern).

Genetische Testtag Testmonat
Merkmal . - - p

Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (logistisch):

ag 0,00 (0,83 0,00 (0,84) 0,00 (0.83) 0,00 (0,85
Klauen- o? 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00) 3,29 (0,00)
kondition Ratio 1,00 1,00 1,00 1,00

h? 0,00 (0,25 0,00 (0,25 0,00 (0,25) 0,00 (0,26)
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8. Anhang

Anhang V Vergleich der Zuchtwertschiitzung zwischen konventioneller und

neukonzipierter Modellierung - Rind

Anhang Tabelle 5: Tabelle 25 (Fortsetzung): Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und
deren Sicherheiten (R?) fiir funktionale Merkmale fiir die Gesamtpopulation stratifiziert nach
Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp sowohl im linearen Modell als auch im Schwellwert-
Modell. Die Differenz der Zuchtwertsicherheiten (AR?) ergibt sich aus der Differenz zwischen
Betriebs- und Betriebstypvariante (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Merkmal Zuchtwert Testtag Testmonat
Parameter Betrieb Betriebstyp Betrieb Betriebstyp
Funktionale Merkmale (linear):
Sauberkeit- ZW 0,02 (,04) 0,02 (0,06) 0,02 (0,04) 0,03 (0,09
Hinterhand R? 0,03 (0,08 0,03 (0,09 0,03 (0,09 0,05 0,11)
AR? 0,92 % 2,23 %
Sauberkeit- ZW 0,00 (0,02) -0,01 (0,05 0,00 (0,02 -0,04 0,11
unteres R? 0,01 (0,08 0,03 (0,10) 0,01 (0,08 0,06 (0,12
Hinterbein AR? 2,16 % 451 %
. ZW 0,00 (0,02) 0,00 (0,02) 0,00 (0,02) 0,00 (0,03)
Sauberkeit- ,
Zitzen R 0,01 (0,08 0,02 0,08 0,01 (0,08 0,02 0,09
AR? 0,33 % 0,91 %
Kl W 0,00 (0,00) 0,00 (0,00) 0,00 (0,00 0,00 (0,00
koiﬁ?g;n R2 0,01 (0,08 0,01 (0,09 0,01 (0,08 0,01 (0,07
AR? 0,19 % -0,17 %
Funktionale Merkmale (logistisch):
. W 0,02 0,04) 0,02 (0,05 0,01 (0,04 0,04 0,12
Sauberkeit- ,
Hinterhand R 0,01 (0,08 0,01 0,07 0,01 0,08 0,02 0,08
AR? -0,02 % 0,80 %
Sauberkeit- ZW 0,00 (0,00) -0,01 (0,05) 0,00 (0,00) 0,01 (0,149
unteres R2 0,01 (0,08 0,01 (0,08 0,01 0,08 0,01 0,07
Hinterbein AR? 0,07 % 0,64 %
. W 0,00 (0,04) 0,00 (0,04) 0,00 (0,04) 0,00 (0,07)
Sauberkeit- ,
Zitzen R 0,01 (0,08 0,01 0,09 0,01 (0,09 0,01 0,07
AR? 0,27 % 0,07 %
Klanen ZW 0,00 (0,00) 0,00 (0,00) 0,00 (0,00 0,00 (0,00
Kondition R2 0,01 (0,08 0,01 0,08 0,01 (0,08 0,01 0,07
AR? -0,03 % -0,17 %
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8. Anhang

Anhang VI Varianzkomponentenschéitzung und Heritabilititen - Schwein

Anhang Tabelle 6: Tabelle 31 (Fortsetzung): Varianzkomponenten (ca” = additiv-genetische
Varianz, opu”® = permanente Umweltvarianz, .2 = Restvarianz), Heritabilitit (h?) sowie das
Verhiltnis Restvarianz zur Gesamtvarianz (Ratio) fiir Schlachtqualititsmerkmale sowie
funktionale Merkmale (linear und logistisch), stratifiziert nach dem Modelleffekt Betrieb bzw.
Betriebstyp (zugehorige Standardfehler in Klammern).

Merkmal Modelleffekt

Genetische Parameter

a? ohy a? h? Ratio

Fleischqualitiitsmerkmale (post mortem):
Tropfsaftverlust Betrieb 3,44 (1,13) 0,00 0.24) 3,77 0,74) 0,48 0,13) 0,48
(nach 48 h) Betriebstyp 4,04 1,199 0,00 0299 3,49 079 0,54 012 0,54
Tropfsaftverlust Betrieb 2,05 (1,13) 0,00 0,31) 5,80 0,83 0,26 0,13 0,26
(nach 72 h) Betriebstyp 3,10 (1,179 0,09 0,399 5,18 0,83 0,37 0,129 0,37
Leitfahigkeit Betrieb 1,59 0,81) 0,84 0,300 2,75 0,540 0,31 0,149 0,31
(nach 48 h) Betriebstyp 2,31 0.84) 0,85 30 2,44 0,55 0,41 0,13 0,41
Fleischfarbe Betrieb 3,24 5,499 7,54 284 37,13 4,18 0,07 0.11) 0,07
(nach 24 h) Betriebstyp 12,04 6,22) 6,15 2,71) 33,52 448) 0,23 0,.11) 0,23
Fleischfarbe Betrieb 6,32 (5,100 8,68 2.71) 28,19 357 0,150,117 0,15
(nach 48 h) Betriebstyp 12,01 491 7,09 2499 25,61 3.41) 0,27 0.100 0,27
pH-Wert Betrieb 0,00 0,000 0,01 0,000 0,01 @000 0,18 0,12 0,18
(nach 24 h) Betriebstyp 0,00 0,000 0,01 0,000 0,01 000 0,17 011) 0,17
Marmorierung Betrieb 0,33 0,117) 0,07 0099 0,28 0,07 0,48 0,149 0,48

Betriebstyp 0,32 0,117) 0,08 0,099 0,29 007 0,47 0,13) 0,47
Funktionale Merkmale (linear):
Bemuskelung Betrieb 0,07 ©,04) 0,00 0,00 0,23 003 02311 0,77

Betriebstyp 0,09 ©,04) 0,00 0,00 0,22 003 0,29 0,100 0,71
Funktionale Merkmale (logistisch):
Bemuskelung Betrieb 0,55 0300 0,00 0,000 3,29 0,000 0,14 0,07 0,86

Betriebstyp 0,61 0,26) 0,00 0,000 3,29 0,000 0,16 (0,06) 0,84
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8. Anhang

Anhang VII Vergleich der Zuchtwertschiitzung zwischen konventioneller und

neukonzipierter Modellierung - Schwein

Anhang Tabelle 7: Tabelle 34 (Fortsetzung): Zuchtwerte (ZW, als Naturalzuchtwert) und deren
Genauigkeiten (R) fiir Schlacht- und Fleischqualititsmerkmale sowie funktionale Merkmale
(linear und logistisch) und Fruchtbarkeitsmerkmale fiir die Gesamtpopulation sowie die
Eberpopulation, stratifiziert nach dem Modelleffekt Betrieb bzw. Betriebstyp (zugehorige
Standardfehler in Klammern). Die Differenz der Zuchtwertgenauigkeiten (AR) ergibt sich als
der Differenz zwischen Betriebs- und Betriebstypvariante.

Zuchtwert Parameter

Merkmal l:;[;(:(ill- Gesamtpopulation Eberpopulation
ZW R AR ZW R AR

Fleischqualitiitsmerkmale (post mortem):
Tropfsaftverlust Betrieb 0,07 0,71) 0,46 0220 3,9% 0,29 0,92 0,58 0,17) 5,7 %
(nach 48 h) Betriebstyp 0,30 0,85 0,50 (0,23) 0,52 (0,92) 0,63 (0,17)
Tropfsaftverlust Betrieb 0,12 042 0,39 0200 52% 0,25 (0,59 0,50 0,17) 7,4 %
(nach 72 h) Betriebstyp 0,46 0.68) 0,44 (0,22) 0,66 0,71) 0,57 (0,17)
Leitfahigkeit Betrieb 0,24 039 0,30 022 7,8% 0,35 0,43 0,40 0,19 10,2 %
(nach 48 h) Betriebstyp 0,19 0,55) 0,38 (0,24) 0,29 0,58 0,50 (0,19)
Fleischfarbe Betrieb 0,02 037 0,07 0,16) 21,6 % 0,10 0,51) 0,09 (0,15) 32,1 %
(nach 24 h) Betriebstyp -0,17 (1,35) 0,29 (0,21) -0,29 (1,62) 0,41 (0.19)
Fleischfarbe Betrieb -0,13 0,78 0,16 0,19 13,9 % -0,15 (1,12) 0,22 (0,19) 20,4 %
(nach 48 h) Betriebstyp -0,27 (1,59) 0,30 (0,22) -0,34 2,08 0,42 (0.19)
pH-Wert Betrieb 0,00 0,029 0,18 (0,2) 2,2% -0,01 0,02) 0,24 0200 4,1 %
(nach 24 h) Betriebstyp 0,00 ©,02) 0,21 (0,21) -0,01 0,02) 0,28 (0.21)
Marmorierung  Betrieb 0,07 0,71) 0,40 0239 1,5% 0,17 0,26) 0,51 (0,18) 3,6 %

Betriebstyp 0,04 ©,21) 0,41 (0.24) 0,08 0,30) 0,54 (0,18

Funktionale Merkmale (linear):

Bemuskelung  Betrieb 0,02 w08 0,37 024 8,0% 0,02008 0,37 024 21,0%
Betriebstyp 0,02 (0,720 0,45 (0,24) 0,01 0,160 0,58 (0.15)

Funktionale Merkmale (logistisch):

Bemuskelung  Betrieb 0,27 021 0,38 0,13 0,0% 0,27 0.21) 0,38 (0,13) 11,0 %
Betriebstyp 0,10 0.26) 0,38 (0,23 0,12 0,37) 0,48 (0.14)
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