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Einleitung 1

1 Einleitung

Die Selektion von Individuen mit wiinschenswerten FEigenschaften hat in der
Legehennenzucht eine jahrhundertealte Tradition. Das Ziel der Legehennenzucht
besteht darin, die genetische Veranlagung der Tiere flir die gewiinschten Leistungs-
merkmale zu verbessern. Die systematische Selektion basiert auf der Messung der
phinotypischen Leistung als Eigenleistung oder Geschwisterleistung der Legehennen.
Die kommerziellen Legehennen sind liberwiegend Hybriden, die aus der Kreuzung von
Reinzuchtlinien hervorgehen. In der konventionellen Haltung handelt es sich dabei um
die weilen oder die braunen Legehybriden. Durch die Selektion ist das
Leistungsniveau der Reinzuchtlinien im Verlauf von Jahrzehnten kontinuierlich
angestiegen. Trotz jahrzehntelanger Selektion ist nach wie vor geniigend genetische
Variabilitit vorhanden, so dass steigender Zuchtfortschritt zu erwarten ist. Dariiber
hinaus hat der Einsatz von immer leistungsfdhigeren Computern zur stdndigen

Verbesserung der statistischen Auswertung der Leistungsdaten beigetragen.

Stdndige Anpassung an neue Marktanforderungen erfordert neue Ansédtze zur
Entwicklung von Zuchtverfahren in der Legehennenzucht. Die genetische Verbesserung
der Legehennen muss sich in naher Zukunft auf effiziente Produktion, geringe
Umweltbelastung und tierschutzrelevante Aspekte konzentrieren (PREISINGER und
KUHNE, 1999). Heute versucht man, Methoden zu finden, um die Ursachen von
phénotypischer Variation auf der Ebene von Struktur und Funktion der Erbinformation
zu identifizieren. Die direkte Lokalisierung quantitativer Gene im Genom des Tieres
konnte eine zielgerichtete Zucht sowie eine effektive Planung und Uberpriifung des
Zuchtziels ermdglichen. Die Ergebnisse der Genomanalyse konnen dariiber hinaus zu

einer Erweiterung des Kenntnisstandes in der Biologie der Nutztiere fiihren.

Heute ist die markergestiitzte Selektion (MAS) bereits ein Teilbereich  des
kommerziellen Legehennenzuchtprogramms geworden. Als Beispiel dient die
Verbesserung der Marekresistenz durch Eliminierung von Vogeln mit Blutgruppen, die
dafiir bekannt sind hoch krankheitsanfillige Marker zu sein (PREISINGER und FLOCK,
2000). Besonders die Selektion zwischen Vollbriidern mittels Markerinformation kann
zu einer erheblichen Verbesserung flihren, da zum Zeitpunkt der Selektion nur der

Zuchtwert der Eltern und der Vollgeschwister vorhanden ist. Dariiber hinaus ist die
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Leistungspriifung  geschlechtsbegrenzt. Demzufolge haben alle Vollbriider fiir
wirtschaftlich wichtige Merkmale den gleichen Zuchtwert. Mit Hilfe von
Markerinformationen wire hier die Mdoglichkeit gegeben, den Besten aus diesen

Vollbriidern zu selektieren.

Das Ziel der vorliegenden Arbeit ist, in einem konventionellen Legehennen-
zuchtprogramm den Zuchtfortschritt unter Beriicksichtigung der Inzucht zu maximieren.
Des weiteren sollte die Einsatzmoglichkeit der Markerinformation gepriift werden.
Dazu ist es notwendig, die Struktur im konventionellen Zuchtprogramm zu untersuchen,
um eventuelle Optimierungsvorschlige erarbeiten zu konnen. Fiir diesen Zweck wurde

die Arbeit in drei Bereiche unterteilt:

> die konventionelle Legehennenzucht
> der Einsatz der optimum genetic contribution Theorie

> die markergestiitzte Selektion

Bei der konventionellen Legehennenzucht wurden unter anderem die
Inzuchtentwicklung, der Zuchtfortschritt sowie die Selektions- und Anpaarungsstrategie
untersucht. Fiir die optimale Selektion unter Berlicksichtigung des Inzuchtzuwachses
wurde die optimum genetic contribution Theorie von MEUWISSEN (1997) eingesetzt.
Hier soll zum einen der Inzuchtzuwachs kontrolliert und zum anderen ein grofBer
Zuchtfortschritt erzielt werden. AnschlieBend wurden die Einsatzmoglichkeiten von

Markerinformationen in der Legehennenzucht untersucht.
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2 LiteraturUbersicht

2.1 Zuchtprogrammein der L egehennenzucht

Zuchtprogramme beinhalten die Erzeugung, Priifung, Selektion und Anpaarung der
besten Zuchttiere zur Erzeugung der nédchsten Generation. In einem Zuchtprogramm
muss das Leistungsvermogen der Hennen fortlaufend an die sich &ndernden
Produktionsbedingungen und die Anforderungen des Marktes angepasst werden. Um
dieses Ziel erreichen zu konnen, miissen zahlreiche Entscheidungen getroffen werden.
Dazu gehoren z.B. die Fragen, welche Tiere als Elterntiere benutzt werden sollen, wie
oft ein Elterntier angepaart werden darf und vor allem wie eng die Paarungspartner
miteinander verwandt sein diirfen, damit die Inzucht in der ndchsten Generation nicht zu
stark ansteigt. Denn die Selektion und die Anpaarung beeinflussen den Inzuchtzuwachs
der aktuellen wie auch der zukiinftigen Generation. Als effektive Strategien zur
Begrenzung von Inzucht werden beispielsweise die Ausgleichpaarung, die minimale
Verwandtschaftspaarung sowie die Vermeidung von Vollgeschwisterpaarung
eingesetzt. Die Selektion von Elterntieren unter Beriicksichtigung ihres Beitrags zur
nidchsten Generation filihrt langfristig zu héherem Zuchtfortschritt bei begrenztem

Inzuchtzuwachs.

Nach PREISINGER und SAVAS (2000) sind die Zuchtprogramme der einzelnen Ziichter
auf eine minimale Reduktion der genetischen Varianz auszurichten, damit die
angestrebte Kontinuitdt im Zuchtfortschritt innerhalb der Linien gewéhrleistet ist.
Dennoch sollte durch Maximierung der Selektionsintensitit der kurz- und mittelfristige
Selektionserfolg erhoht werden. Um den langfristigen Erfolg eines Zuchtprogramms zu
gewihrleisten, miissen die genetischen Parameter laufend iiberpriift und daraus
entsprechende Konsequenzen fiir die Wahl des Zuchtplanes gezogen werden. Das
Zuchtziel in der kommerziellen Legehennenzucht beinhaltet vorrangig eine
kontinuierliche Steigerung der Anzahl verkaufsfihiger Eier je eingestallte Henne und
Jahr bei moglichst niedrigen Futterkosten. Dieses Ziel kann nur mit gesunden und voll
leistungsfahigen Hennen erreicht werden. Im Zuchtbetrieb wird u.a. deshalb ein hoher
Hygienestandard eingehalten, damit die Hennen nicht frither aus der Produktion

ausscheiden. Nach PREISINGER (1996) gehort Inzuchtkontrolle nicht mehr zu den
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wesentlichen Bestandteilen der Zuchtprogramme, stattdessen wird durch gezielte

Paarungspléne versucht, die Anpaarung verwandter Tiere zu vermeiden.

2.1.1 Organisationsstruktur

Die moderne Gefliigelzucht ist durch eine hierarchische Struktur gekennzeichnet. Die
Stufen Zucht, Vermehrung, Produktion, Weiterverarbeitung und Vermarktung sind klar
getrennt (Abbildung 2.1). Der kumulative genetische Fortschritt erfolgt im
Zuchtbetrieb. Elterntiere werden als Eintagskiiken an "Vermehrer", die Eltern- bzw.
Grof3elterntiere halten, verkauft. Auf der Elternstufe handelt es sich sowohl beim Hahn
als auch bei der Henne um Kreuzungstiere. Da in der Grofelternstufe je Linie nur ein
Geschlecht (jeweils nur ménnliche Kiiken der Hahnenlinie und weibliche Kiiken der
Hennenlinie) verkauft wird, ist eine Weiterzucht mit den Eltern in der

Vermehrungsstufe ausgeschlossen (PREISINGER und THIELE, 2000).

Zuchtbetrieb

Vermehrung

Britere

Endprodukt

Abbildung 2.1: Hierarchische Aufgabenteilung in der
Gefliigelzucht.

Die systematische Kreuzungszucht hat eine vergleichsweise junge Geschichte. Hy-Line
brachte in den 40er Jahren als erste Zuchtgesellschaft Legehybriden aus
Inzuchtlinienkreuzungen auf den amerikanischen Markt (FLOCK, 1999). Heisdorf
etablierte die reciprocal recurrent selection, RRS (PREISINGER, 1996). Lohmann
Tierzucht schloss 1958 mit Heisdorf & Nelson einen Lizenzvertrag ab, wodurch sie
Zugang zu reinen Linien und dem genetischen Know-how fiir die Erstellung eines
unabhingigen Zuchtprogrammes erhielten. Die Lohmann AG kaufte 1987 H&N und

brachte das Zuchtprogramm nach Deutschland (FLOCK und PREISINGER, 2002). Die
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Trennung von Lege- und Mastlinien, die in den USA (1923) anfing, hat sich inzwischen
allgemein durchgesetzt (PREISINGER et al., 1999).

Heute ist in der Hiihnerzucht die Zahl der aktiven Unternehmen durch Aufkiufe
weltweit gesunken. Wie in Tabelle 2.1 zu sehen, gibt es in der Legehennenzucht derzeit
nur noch vier Unternehmensgruppen, die den gesamten Weltmarkt mit Legehybriden
weil- und braunschaliger Eier abdecken. Zu diesen Unternehmensgruppen in der

Legehennenzucht gehdren:

Erich Wesjohann (D) mit Lohmann Tierzucht, Hy-Line und H&N
Natexis Industrie (F) mit ISA, Shaver und Babcock

Hendrix / Nutreco (NL) mit Bovans, Hisex und Dekalb

Babolna RT (HUN) mit Tetra

YV V V V

In der Masthdahnchenzucht sind es ebenfalls vier Unternehmensgruppen, die 90 % des
Weltmarkts abdecken. Die Zuchtlinien werden in den Basiszuchten gehalten und
ziichterisch bearbeitet. Zwischengeschaltete Vermehrungsbetriebe erzeugen Produktions

-tiere der in den Basiszuchtunternehmen selektierten Zuchtlinien.

Tabelle 2.1: Struktur der Legehennenzucht.

Ziichter Produkte Standort Unternehmensgruppe

Weil} | Braun 1991 1991 2004
Babcock 1 1 Ithaca, USA Rhone Merieux | Natexis Industrie
ISA 1 1 Lyon, F, EU Rhone Merieux | Natexis Industrie
Shaver 2 2 Cambridge, CAN Rhone Merieux | Natexis Industrie
Bovans 1 2 Ospel, NL, EU Hendrix Hendrix / Nutreco
Dekalb 2 2 Dekalb, USA Dekalb Hendrix / Nutreco
Hisex 1 1 Boxmeer, NL, EU BP Nutrition Hendrix / Nutreco
Lohmann| 3 3 Cuxhaven, GER, EU| Lohmann Erich Wesjohann
Hy-Line 2 2 Des Moines, USA Lohmann Erich Wesjohann
H&N 2 2 Redmond, USA Lohmann Erich Wesjohann
Tetra — 1 Babolna, HUN Babolna RT Babolna RT

Quelle: PREISINGER (2004 a)
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2.1.2 Renzucht und Kreuzung

Werden die Tiere nur innerhalb einer Population gepaart, so handelt es sich um
Reinzucht im weiteren Sinn. Reinzucht basiert {iberwiegend auf additiven
Allelwirkungen und fiihrt zu vermehrter Homozygotie. Reinzucht kann in einer
geschlossenen oder offenen Population erfolgen. Werden Tiere aus verschiedenen
Populationen systematisch gepaart, so handelt es sich um Kreuzungszucht (Zucht mit
mehreren Populationen). Kreuzungszucht basiert neben additiven Allelwirkungen auch
auf nicht-additiven Allelwirkungen (Dominanz, Uberdominanz, Epistasie) und fiihrt zu
vermehrter Heterozygotie. Dominanz und Uberdominanz kénnen die so genannte
Heterosis bewirken. Heterosis liegt dann vor, wenn bei Kreuzungen die
durchschnittliche Leistung der Nachkommen vom Mittel der Elternpopulationen
abweicht. Eine effiziente Kreuzungszucht beim Gefliigel wird durch das kurze
Generationsintervall und die hohe Reproduktionsrate ermoglicht. Alle heute

kommerziell genutzten Tiere sind Kreuzungstiere.

Der Vorteil der Kreuzungstiere bezieht sich vorrangig auf Merkmale mit niedriger
Erblichkeit wie z.B. Reproduktionseigenschaften und Vitalitdt. Legt jede Reinzucht-
henne zweier unterschiedlicher Linien beispielsweise 280 Eier in 52 Produktions-
wochen, so produzieren die Kreuzungsnachkommen aus einer Zweilinienkreuzung (Ge-
brauchskreuzung) in der gleichen Zeit 300 bis 310 Eier bei wesentlich besserer

Anpassungsfahigkeit und Vitalitdt gegeniiber der Reinzucht (PREISINGER, 2003).

Nach PREISINGER (2003) konnen die Kreuzungsnachkommen bei der Geschlechtsbe-
stimmung einfacher entweder farb- oder federgesext werden, wihrend alle
Reinzuchttiere durch Spezialkrifte aufwendiger kloakengesext werden miissen. Als
weiterer wichtiger Vorteil nennt der Autor die niedrigere Kiikensterblichkeit bei

Kreuzungstieren im Vergleich zu Reinzuchttieren.
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2.1.3 Generationsintervall

Fiir den Zuchtfortschritt pro Zeiteinheit ist das Generationsintervall von Bedeutung. Das
Generationsintervall ist als das mittlere Alter der Eltern bei der Geburt ihrer
Nachkommen definiert. Die Verkiirzung des Generationsintervalls ist eine der
wichtigsten Maflnahmen, um einen groBen Zuchtfortschritt je Zeiteinheit zu erzielen.
Nach FLock (1999) lasst in Bezug auf die Legeleistung ein einjéhriges Generations-
intervall mehr Zuchtfortschritt pro Jahr erwarten als ein kiirzeres oder lidngeres
Generationsintervall. Nach bisherigen Verfahren in der Legehennenzucht musste, um
ein Generationsintervall von einem Jahr aufrechtzuerhalten, die Selektion bereits in der
44. Woche stattfinden. Die Verkiirzung des Generationsintervalls 14sst sich z.B. durch
Verschiebung der Periode der Leistungspriifung und Vorverlegen der Selektion -z.B.
von der 47. Woche auf die 44. Woche- erreichen. Das Problem ist aber, dass die
Heritabilitdt im fritheren Alter geringer ist und daher nur die Merkmale mit geringerer
Heritabilitdt erfasst werden konnen. Die Folge der Verkiirzung der Priifdauer und die

Selektion anhand der Teilleistung ist also eine ungenaue Schitzung des Zuchtwertes.

Nach ANANG (2001) kann der Verlauf der Legeperiode in drei Phasen unterteilt werden:

1. Anstieg der Kurve (Legebeginn)
2. Maximale Leistung (Legespitze)

3. Leistungsverminderung (Persistenz)

Die Heritabilitdt ist dabei je nach Legephase unterschiedlich. Sie liegt bei Legebeginn
bei h*=0,54, steigt bis zum Alter von 28 Wochen auf h?=0,58 an und verringert sich bei
Legespitze auf h*=0,12, um sich dann in den spiteren Legeperioden wieder zu erhdhen
(PREISINGER et al., 2000). Um Persistenz und Verlustrate zu verbessern, muss die
Priifdauer verldngert werden, auch wenn dadurch ldngere Generationsintervalle in Kauf
genommen werden. Die Abgangsraten bis zur 40. Lebenswoche sind nur noch von
geringer Aussagekraft (SAvAS, 1998). Zur Erhéhung der Legeleistung sollen ein
fritherer Legebeginn, eine noch hohere Legespitze, vor allem aber eine mdglichst gute
Persistenz der Legeleistung beitragen. Nach MUIR (1990) kann die Persistenz verbessert
werden, wenn erst nach einer ldngeren Priifdauer selektiert wird. Die gesamte

Eiproduktion ldsst sich durch vorgezogenen Legebeginn und eine bessere Persistenz
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nach der 50. Lebenswoche steigern (PREISINGER, 1994). Die Legeleistung wird je
Anfangshenne beurteilt, eine hohe Leistung setzt also das Uberleben bis zum Ende einer
normalen Haltungsperiode voraus. Zur Zeit tendiert bei Zuchtprogrammen eher ein

langeres Generationsintervall das zwischen 13 und 14 Monaten liegt.

Die Generation in der Legehennenzucht ist {iberlappend, da einige nachkommen-
gepriifte Hihne wieder selektiert werden. Dazu miissen alle potenziellen Viter bis zur
Nachkommenpriifung am Leben gelassen werden, da Hahne keine Eigenleistung haben

und Geschwisterpriifung nicht ausreicht.

Tabelle 2.2: Generationsintervall, Genauigkeit der Zuchtwerte (R;) und
relative Effizienz (RE) der Selektion anhand kumulativer
Legeleistung der aktuellen Generation und der Gesamtleistung

der Eltern bei unterschiedlicher Priifdauer (Linie A).

Priifperiode Generationsintervall R; RE %
(Lebenswochen) (Wochen)

20-44 53 0,37 120
20-48 57 0,38 115
20-52 61 0,41 116
20-56 65 0,42 111
20-60 69 0,40 100*

*Bezugswert, ohne Legeleistung der Elterngeneration

Quelle: SAvAS (1998)

Mit zunehmender Priifdauer verbessert sich die empirisch geschitzte Genauigkeit (R;)

der Zuchtwerte (Tabelle 2.2).

2.1.4 Leistungsmerkmale

Die Legeleistung ist das Hauptselektionsmerkmal in der Legehennenzucht. Die
Legeleistung ldsst sich in drei Teile aufgliedern: Legebeginn, Spitzenleistung und
Durchhaltevermogen. Bei der Eiqualitdt geht es sowohl um &ufBere Kriterien (Eigewicht,

Eiform, Schalenfarbe, Schalenstabilitit) wie innere Kriterien (Eigeruch, -geschmack,
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Dotterfarbe, Blut- und Fleischflecken, sowie Eiklarhohe). Als weiteres Selektions-
kriterium ist die Futterverwertung zu nennen. Nach FLOCK (1999) kann eine Selektion
auf giinstige Futterverwertung moglicherweise zur Verringerung der Legeleistung
fiihren. Deshalb empfiehlt er die Differenz zwischen dem Wert der produzierten
Eimasse und der Futterkosten als Hauptselektionskriterium einzusetzen, damit das
Korpergewicht nur langsam abnimmt und die Leistung deutlicher steigt. Der
Futterverbrauch als Selektionskriterium besitzt einen hohen Stellenwert, da dies nicht
nur zu einer Reduktion der Produktionskosten fiithrt, sondern auch zu einem
verminderten Flicheneinsatz zur Produktion der Futtermittel. Erfolgt der Verkauf der
Eier ausschlieBlich nach Eimasse, ist der Futterverbrauch je produziertem Kilogramm
Eimasse das Optimierungskriterium. Wie in Abbildung 2.1 zu sehen, sank der
Futteraufwand je produziertem Kilogramm Eimasse von 1991/92 bis 2001/02 fiir alle
vier Herkiinfte stetig. Die Herkunft Lohmann verzeichnet fiir das Jahr 2001/02 mit 1,91
kg Futter pro kg produzierter Eimasse den niedrigsten Futteraufwand, gefolgt von der

Herkunft Hisex mit 1,93 kg/kg und Bovans mit 1,95 kg/kg (Abbildung 2.2).

- Weille Legehennen -

== ohmann -- 4 --Dekalb — O— -Hisex —X¥—Bovans

2,40 ¢

2,30

~
2,20 ~ -0

2.10 — S

Kg/Kg

2,00 S -~

1,90

1,80 ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘ ‘
91/92 92/93 93/94 94/95 95/96 96/97 97/99 99/00 00/01 01/02

Quelle: PREISINGER (2004 a)

Abbildung 2.2: Trend in der Futterverwertung in deutschen
Legeleistungspriifungen (1991/92-2001/02).
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Das Korpergewicht hat als Selektionsmerkmal wegen der niedrigen Schlachthennen-
preise keine groBere Bedeutung (FLOCK, 1999). Es besteht eine negative Beziehung
zwischen Korpergewicht und Legeleistung (MCDANIEL et al., 1981; SIEGEL und
DUNNINGTON, 1985; PyM, 1985). Bei Legehennen verhilt sich die Beziehung zwischen
Legeleistung und Korpergewicht parabelartig (ROMANOFF, 1972; HORST und PETERSEN,
1975; HORST und PETERSEN, 1977). Das heif3t, sowohl eine zu starke als auch eine zu
geringe Korpergewichtentwicklung wirkt sich in Bezug auf die Legeleistung nachteilig
aus. Die Gewichtseinschrankung mittels Futterrestriktion bei Broilerhennen fiihrt zu
einer Verbesserung der Legeleistung (WILSON und HARMS, 1986; KATANBAF, 1989;
ROBINSON et al., 1991; YU et al., 1992). Eine maBlvolle und kontinuierliche Reduktion
des Alters bei Legebeginn um ca. ein bis zwei Tage pro Jahr ist ohne negative
Auswirkungen auf andere Leistungseigenschaften zu realisieren (PREISINGER und

FLock, 1996).

Zu den wichtigsten Reproduktionskriterien zdhlen: Legerate, Befruchtungsrate,
Lagerfahigkeit der Bruteier und Schlupf der eingelegten Eier. Die Schlupfrate nimmt im
Laufe der Legeperiode mit dem Alter zunichst zu und nach Erreichen einer Peak-Phase
wieder stetig ab (KIRK et al., 1980; FRENCH und TULLET, 1991). Nach FORSTER (1993)
ist die Beziehung zwischen Eigewicht und Schlupfrate nicht linear, das heif3t, die
Schlupffahigkeit ist bei Eiern mittlerer Grofle am besten, wiahrend extrem kleine bzw.
extrem grofle Eier eine weniger gute Schlupfrate aufweisen. Die Autorin kommt
aufgrund der negativen Beziehung zwischen der Schlupfrate und dem Eigewicht zu dem
Schluss, die Merkmale in getrennten Linien zu bearbeiten. So kann in den
Hahnenlinien, in denen die Schlupfleistung weniger kritisch ist, ein hdherer
Selektionsdruck auf das Eigewicht ausgeiibt werden, wéihrend in den Hennenlinien das

Eigewicht besser dem biologischen Optimum angepasst werden kann (FORSTER, 1993).

Das Eigewicht hingt neben individuellen Unterschieden innerhalb und zwischen den
Linien von vielen Faktoren wie Alter, Korpergewicht, Futteraufnahme,
Gesundheitsstatus sowie Stallklima ab (STOVE-SCHIMMELPFENNIG und FLOCK, 1982).
Mehrere Autoren haben eine positive Beziehung zwischen Korpergewicht und Eigrof3e
festgestellt (MALONEY et al., 1963; MCDANIEL et al., 1981; MARKS, 1985). Mit

zunehmendem Alter nimmt das Eigewicht zu (HORST et al, 1972; FLOCK und
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PETERSEN, 1973; O’ SULLIVAN et al., 1991; PEEBLES et al., 2000). Ahnlich wie bei
Legehennen nahm das Eigewicht bei Broilerhennen mit zunehmenden Alter zu, wobei
die Zunahmerate des Schalengewichtes mit zunehmendem Alter im Vergleich zum

Eigewicht starker verzogert war (PEEBLES und BRAKE, 1987).

2.1.5 Leistungsprufung und Zuchtwertschatzung

Die Leistungspriifung erfolgt als Kombination aus Geschwisterpriifung der aktuellen
Generation und Nachkommenpriifung der Elterngeneration. Durch die Kombination aus
aktueller Leistungspriifung und ganzjéhriger Priifung der Elterngeneration lassen sich
Legespitze und Persistenz sowie Produktions- und Qualititsmerkmale verbessern
(PREISINGER und THIELE, 2000). Zuchtwerte in den wirtschaftlich bedeutenden
Merkmalen sind das wichtigste Hilfsmittel zur Selektion von Legehennen. Auf der
Basis von Teilleistungen kann z.B. der Zuchtwert eines Tieres schon vor dem Ende der
gesamten Priifperiode bestimmt werden. Dies fithrt zu einem kiirzeren
Generationsintervall und damit zu einem hoheren genetischen Fortschritt pro Jahr. Nach
SAvAs (1998) sollte bei der Zuchtwertschiatzung die Elterngesamtleistung mit
beriicksichtigt werden. Nach dieser Studie ist eine Selektion aufgrund der kumulativen
Legeleistung bis zur 44. Lebenswoche und der gesamten Elternleistung um 19% bzw.
20% effizienter als eine ausschlieBliche Selektion nach der Gesamtlegeleistung (20.- 60.
Lebenswoche) der aktuellen Generation. Bei der Zuchtwertschitzung wird neben der

Eigenleistung die Geschwister- und Nachkommenleistung herangezogen.

Die Zuchtwertschitzung nach der BLUP-Methode ist in der Nutztierzucht zum
internationalen Standard geworden. BLUP (best linear unbiased prediction) ist ein
allgemeines statistisches Verfahren zur Schitzung von Effekten. Dieses Verfahren der
Zuchtwertschitzung ist sehr flexibel, es kann grundsitzlich mehrere Merkmale und
verschiedene Informationen gleichzeitig berilicksichtigen. Mit dem sogenannten
Tiermodell (animal model) werden gleichzeitig die Zuchtwerte der registrierten
méannlichen und weiblichen Zuchttiere geschétzt, indem die verfiigbaren

verwandtschaftlichen Informationen mit einbezogen werden.
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Fiir die Zuchtwertschédtzung nach dem Tiermodell gilt:

Yii =Si+aj+ el

Yii = Beobachtungswert

S; = Fixer Effekt des Schlupfes bzw. der Altersgruppe
a = Zufilliger additiv genetischer Effekt des Tieres
eij = Rest

Fiir eine Leistungspriifung bis zur ca. 68. Woche werden die Hennen nach einer
Aufzuchtsperiode von ca. 20 Wochen in Einzelkdfigen schlupfweise eingestallt. Nach
PREISINGER (1994) werden die Nachkommen aus einem Schlupf als eine Altersgruppe
zeitgleich eingestallt. Die Selektion erfolgt nach ca. 47 Wochen anhand der Teilleistung
und nach Selektion und Reproduktion lduft die Leistungspriifung fiir den Langzeittest
weiter. Die Leistungspriifung ist auf ein Generationsintervall von ca. 13 Monaten

angelegt.

Nach FLOCK (1999) ist fiir die Optimierung der Priifdauer und des Generationsintervalls
in einem Legehennenzuchtprogramm die Beriicksichtigung folgender Zusammenhinge
von enormer Bedeutung: Das Alter bei Legebeginn hat eine relativ hohe Heritabilitit
(0,3-0,4), die Legerate je nach Dauer der Testperiode eine deutlich niedrigere
Heritabilitdt (0.1-0.2); die Anzahl der Eier je Anfangshenne besitzt eine niedrigere
Heritabilitét (0,10 —0,15) als die Anzahl der Eier je iiberlebender Henne (0.15-0.25).

Tabelle 2.3: Zuchtfortschritt aus den Stichprobentestergebnissen.

Lohmann weif3 Lohmann braun

Merkmale 1976 (1997 [Diff. |1976 |1997 |Diff.
Eizahl pro 260 317 |+22% [230 [309 |+34%
eingestallte Henne
Eigewicht 61.8 g[62.5g[+1.0%[63.7 g|63.3 g|-0.6%
Futterverwertung ~40 2g0
(kg Futter/kg Eimasse) 2.70 [2.05 24% |3.11 |2.07 35%
Schalenstabilitat o o
(Drucklraft in Newton) 333 1409 |4+23% [32.3 [40.8 [+27%
Mortalitit 7,6% [4.2% |-45% |5.8% |4.6% [-21%

Quelle: SIMIANER (2004)
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2.1.6 Sedektionsintensitat

Die Selektionsintensitét ist ein wichtiger Einflussfaktor auf den Zuchtfortschritt und
steht in funktionalem Zusammenhang mit der Selektionsdifferenz und der Remonte. Die
Intensitit der Selektion wird als Selektionsdifferenz (SD) bezeichnet und entspricht der
Uberlegenheit des Durchschnitts der selektierten Eltern (RD=Remontendurchschnitt)
gegeniiber dem Populationsdurchschnitt. Der Zuchtfortschritt hingt von der Heritabilitét
und der Selektionsdifferenz ab. Die Selektionsdifferenz ldsst sich direkt aus dem Anteil
selektierter Tiere (Remonte) ableiten. Die Selektionsintensitit ist nur vom
Remontierungsanteil abhédngig und kann daher aus Tabellen der standardisierten
Normalverteilung abgelesen werden. Fiir die Erhaltung der PopulationsgrofB3e
(Bestandsergénzung) werden deutlich weniger ménnliche als weibliche Tiere benétigt.
Der Remontierungsanteil der méannlichen Tiere ist deshalb geringer und sie konnen

daher schirfer selektiert werden als weibliche Tiere.

Theoretisch kann man im Verlauf einer Legeperiode (ca. 30.—60. Lebenswoche) alle
brutfdhigen Eier einlegen, alle geschliipften Kiiken einer Leistungspriifung unterziehen
und die besten fiir die ndchste Generation selektieren. Allerdings besteht eine
Diskrepanz zwischen der theoretisch moglichen und der praktisch erreichten

Selektionsintensitit.

Folgende Griinde wurden dafiir von FLOCK (1999) aufgefiihrt:
- Organisatorische und arbeitswirtschaftliche Vorteile bei der Reproduktion
innerhalb einer kurzen Zeitspanne (4-8 Wochen)
- Weniger Inzuchtsteigerung durch geringe Familiengrofe
- Genauere Zuchtwertschdtzung durch optimale Priifdauer

- Selektion in mehreren Stufen

Durch eine strenge Vorselektion von mdglichst wenig Zuchttieren wird eine grofere
Leistungsiiberlegenheit erreicht. Je weniger Tiere allerdings selektiert werden, um so
hoher ist der Verwandtschaftsgrad zwischen den Tieren und um so stirker ist die damit
verbundene Inzucht. Die Selektionsintensitidt in einem kommerziellen Legehennen-
zuchtprogramm bewegt sich gewdhnlich zwischen i = 1,5 — 2,0 (5% — 10 % Héahne und
10%—15 % Hennen) und daraus resultierend ca. 0,5% Inzuchtsteigerung pro Generation

(PREISINGER und FLOCK, 1998).
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2.1.7 Selektion und Anpaarung

Die Entscheidung dariiber, welches Tier in der ndchsten Generation als Elterntier
selektiert werden soll, hdngt in erster Linie vom Zuchtwert des Tieres ab. Bei der
Anpaarung der selektierten Tiere muss allerdings die Inzuchtsteigerung berticksichtigt
werden. Die Selektion erfolgt einmal zwischen Linien bzw. Linienkombinationen und
in jeder Generation wiederholt (‘rekurrent’) zwischen Individuen bzw. Familien
innerhalb ‘reiner’ Linien auf der Basis von Reinzucht- und Kreuzungsleistungen
(PREISINGER et al., 1999). Falls sowohl Reinzucht- als auch Kreuzungsleistungen
verfiigbar sind, sollten beide Informationen in einem Selektionsindex kombiniert
werden, womit eine Erhéhung der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung zu erreichen
sein sollte (PREISINGER, 1996). Neben der sachlich fundierten Kombination von
Reinzucht- und Kreuzungsleistungen anhand eines Selektionsindex und der zusétzlichen
Selektion nach unabhéngigen Selektionsgrenzen im Grenzbereich des Index entscheidet
die aktuelle Stellung am Markt iiber die Selektionsschwerpunkte (PREISINGER und
THIELE, 2000). Die Selektion der Legehennen erfolgt nicht nach einem oder wenigen
Merkmalen, da sich die Selektionsziele stindig &dndern. Wéhrend im vergangenen
Jahrzehnt die Futtereffizienz und die Eiqualitit mehr an Bedeutung gewannen, tragen
heute die Umorientierung von der Kéfighaltung hin zu Boden- und Freilandhaltung
sowie das Verbot des Schnabelstutzens zu einer Verschiebung der Selektions-

schwerpunkte bei (PREISINGER und SAVAS, 2000).

2.1.8 Biotechnologie

Molekularbiologische Kenntnisse und Methoden werden in der Tierzucht zunehmend
dazu benutzt, die klassischen Ziichtungsverfahren zu verfeinern und zu verbessern. Ein
weit verbreitetes Anwendungsgebiet ist die Steuerung der Fortpflanzungsfunktionen
von Tieren, so z.B. durch die kiinstliche Besamung, die Gewinnung und Ubertragung
von Embryonen und die Klonierung. Dazu gehéren auch die mit diesen Techniken
assoziierten Methoden, z. B. die Tiefgefrierkonservierung von Sperma oder Embryonen
und die Geschlechtsbestimmung. Je mehr biotechnische Methoden in der Tierziichtung
zur Anwendung kommen, desto stirker verlagert sich der ziichterische Selektions-

prozess von der phénotypischen auf die genotypische Ebene.
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Die heute iibliche Reproduktion der Zuchtstufe mittels kiinstlicher Besamung schlief3t
eine natiirliche Selektion auf erfolgreiches Paarungsverhalten aus. Der Einsatz der
kiinstlichen Besamung ist die effizienteste und eine in der Praxis weitgehend etablierte
Methode zur Steigerung der Selektionsintensitidt bei ménnlichen Tieren. Durch die
kiinstliche Besamung kdnnen die besten minnlichen Tiere weltweit eingesetzt werden.
Die kiinstliche Besamung ermdglicht eine grole Anzahl von Nachkommen pro Hahn,
wodurch fiir die ménnlichen Tiere eine strenge Selektion und eine genaue

Zuchtwertschitzung durchgefiihrt werden kann.

Die Befruchtung nach der kiinstlichen Besamung wird von vielen Faktoren beeinflusst.
Die Samenqualitdt ist abhingig vom Alter des Hahns, dem Ko&rpergewicht und der
Fiitterung (DONOGHUE und WISHART, 2000). Die Gefliigelindustrie verwendet bei der
kiinstlichen Besamung nur Frischsperma, da Tiefgefriersperma eine schlechte
Fruchtbarkeit aufweist (GILL und BARBATO, 2002). Durch den Gefrier — und
Auftauvorgang allein gehen 80% der Befruchtungsfahigkeit und durch den Vorgang der
Resuspendierung, Verdiinnung, Zentrifugierung und Glycerolisierung weitere 18%
verloren (DONOGHUE und WISHART, 2000). Das Tiefgefrieren von Sperma kann aber
dazu dienen Genreservedepots anzulegen, flir den Fall, dass der Bestand aus
unvorhersehbaren Griinde verloren geht. Um Frischsperma zu gewinnen, miissen die
Héhne jeden zweiten Tag abbesamt werden. Das so gewonnene Sperma wird bei der
Fliissigkonservierung mittels Kochsalzlosung verdiinnt, um die Lebensfdhigkeit der
Spermien in-vitro zu gewéhrleisten und die Anzahl der zu besamenden Hennen zu
steigern. Frischsperma ldsst sich bei 2°C bis zu sechs Stunden halten. Danach ist es fiir

die kiinstliche Besamung unbrauchbar.

Ein ganz wichtiger Bereich, in dem durch Gentransfer groBe Fortschritte erwartet
werden, ist das '"gene-pharming". Hierunter versteht man die Erzeugung von
Medikamenten mit Hilfe von transgenen landwirtschaftlichen Nutztieren. Dazu gehort
z.B. die Produktion von Arzneimitteln auf Eiwei3basis in Eiern (MOZDZIK et al., 2004).
Hergestellt werden Eiweilarten wie Insulin und menschliche Wachstumshormone

sowie Wirkstoffe zur Behandlung von Krebsleiden.
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Es gibt einige Methoden der Gentransfektion zur Erzeugung transgener Muttertiere. Die
bisher erfolgreichste und am besten verstandene Methode ist die direkte Mikroinjektion
fremder DNS in den Pronukleus des befruchteten Eis (BULFIELD, 1997; LUKOWICZ,
1999; MozDzIK et al., 2004). Zur Produktion transgener Tiere fiir das gene pharming
stehen heute verschiedene Techniken zur Verfiigung. Neben der DNA-Mikroinjektion
sind die embryonale Stammzelltechnik, die Verwendung viraler Vektoren und der

Einsatz kiinstlicher Chromosomen zu nennen (AMMANN und VOGEL, 2000).

Die Reifung von Hiihnerembryonen unterscheidet sich mafgeblich von der der
Séugetiere. Die Embryonalzeit eines Huhnes betrdgt 22 Tage, wobei die ersten 24
Stunden der Entwicklung im Eileiter vonstatten gehen. Die restlichen 21 Tage, in denen
die Embryogenese sowie die Wachstumsphase des Embryos stattfinden, verbringt der
Embryo nicht im Uterus, sondern im gelegten Ei. LUKOWICZ (1999) hat bei den weillen
Leghorn Versuche zur in-vitro Inkubation von Hithnerembryonen vom Einzellstadium
nach friihzeitiger Entnahme aus dem Mutterhuhn bis zum Schliipfen durchgefiihrt.
Diese Versuche beinhalteten die Explantation des Embryos im Einzellstadium aus dem
Eileiter des Mutterhuhns mit der Mdglichkeit, eine Mikroinjektion in die Zygote
durchzufiihren. AnschlieBend erfolgte die Inkubation in verschiedenen Gastschalen bis
zum Schliipfen. Dadurch erhdlt man die Moglichkeit, DNS in die Zygote zu injizieren.
Die heranwachsenden Hiihner sollen nach Erreichen der Geschlechtsreife Eier legen, in
welchen das durch die injizierte DNS kodierte Protein nachgewiesen werden kann. Die
Ergebnisse der Versuche, Embryonen vom Einzellstadium bis zum Schliipfen zu
bringen, waren unbefriedigend. Bei den im Einzellstadium explantierten Embryonen
war zwischen Tag drei und Tag sechs eine Sterblichkeit von 38,5% zu beobachten. Die
Schlupfraten waren auflerdem sehr niedrig. Diese Methode des Gentransfers ist noch

sehr ineffizient und muss deshalb weiter verbessert werden.

Die Gentechnologie ist eine sehr junge Technologie, iiber deren Auswirkungen bislang
nur wenige Erfahrungen vorliegen. Bei der Anwendung der Gentechnologie in der
Tierzucht ist es besonders wichtig, ethische Grenzen zu beachten. Es muss sichergestellt
werden, dass der Eigenwert der Tiere als Individuen und ihre Leidensfdhigkeit in
angemessener Weise berticksichtigt werden. Ein verantwortungsbewusster Umgang mit

den sich aus der Gentechnologie ergebenden Mdoglichkeiten ist deshalb notwendig.
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2.2 Modéeleder Vererbung

Modelle, mit denen man unter den gleichen Voraussetzungen Parameter schitzt, konnen
miteinander verglichen werden. Fiir jedes Modell kann berechnet werden, wie
wahrscheinlich das Modell unter den gegebenen Daten ist (DOLF, 2003). Folgende

Modelle der Vererbung werden hier beschrieben:

Polygene Vererbung
Hauptgen
Gemischtes Modell der Vererbung (Hauptgen und polygene Vererbung)

YV V V V

Umwelt

2.2.1 Polygene Vererbung

Die Zuchtwertschitzung basiert auf dem Phinotyp des Tieres selbst und/oder dessen
Verwandtschaft. Betrachtet man nur die Beobachtung des gewiinschten Merkmals, so
héngt der Beitrag der Beobachtung der Verwandten fiir die Zuchtwertschédtzung von der
additiv genetischen Verwandtschaft, d.h. dem Anteil der Gene, die der Nachkomme
gemeinsam besitzt, und der Heritabilitit des Merkmals ab (VAN ARENDONK
et al., 1999). In diesem Modell ist die genetische Eigenschaft des Merkmals durch die
genetische Varianz und Kovarianz dargestellt. Mit dem zugrunde liegenden Modell
wird angenommen, dass die genetische Varianz eines Merkmals von einer groBen
Anzahl von Genen, bei denen jedes einzelne Gen nur geringen Einfluss ausiibt,
kontrolliert wird. Bei einem quantitativen Merkmal nimmt man an, dass die Phénotypen
innerhalb eines Genotyps normal verteilt sind. Die Parameter des Modells sind der
Mittelwert und die Standardabweichung fiir jeden Genotyp (DOLF, 2003). Dieses
Modell wird gepriift, um sicherzustellen, dass nicht nach einem Hauptgen gesucht wird,

das nur sehr wenig zur Erkldrung der beobachteten Phénotypen beitrégt.
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2.2.2 Hauptgen

Hauptgene sind einzelne Gene mit groBem Einfluss auf ein Merkmal. Bei einem
qualitativen Merkmal wird fiir jeden Genotyp eine normalverteilte Dichtefunktion auf
einer kontinuierlichen Anfalligkeitsskala angenommen. Der Hauptgeneffekt wird mit
dem Dominanzeffekt und dem Displacement beschrieben. Der Dominanzeffekt besagt,
wo die Heterozygoten auf der Anfilligkeitsskala relativ zu den Homozygoten liegen
und das Displacement gibt den Abstand zwischen den Verteilungen der Homozygoten
in Standardabweichungen an (DOLF, 2003). Dabei wird angenommen, dass die

Standardabweichungen fiir alle Genotyp-Verteilungen gleich sind.

2.2.3 GemischtesModell der Vererbung

Das polygene Modell kann durch EinschlieBen des Effektes der Hauptgene (einzelne
Gene mit groBem Einfluss auf das Merkmal) auf das gemischte Modell der Vererbung
erweitert werden (VAN ARENDONK et al., 1999). Mit ihm kann man gleichzeitig
Parameter flir das Hauptgen und die polygene Komponente schitzen. Wenn die
Heritabilitit sehr klein wird, néhert sich dieses Modell dem Hauptgen—Modell an. Eine
hohe Heritabilitdit kann als Hinweis auf weitere Hauptgene gewertet werden (DOLF,

2003).

Unter dem Modell Umwelt werden die Allele unabhidngig vom Genotyp der Eltern
weitergegeben, das heiit die Transmissionswahrscheinlichkeit fiir ein Allel ist fiir alle
Genotypen gleich. Dieses Modell wird in die Evaluation miteinbezogen, um zu zeigen,

dass tatsdchlich eine genetische Komponente vorhanden ist.
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2.3  Inzuchtkontrolleim moder nen Zuchtprogramm
2.3.1 Inzucht und genotypische Variabilitat

Dem Verlust an genetischer Varianz durch das Aussterben von Rassen und Linien
sowie durch Inzucht und Selektion in kommerziell genutzten Populationen ist in den
letzten Jahren zunehmend Beachtung geschenkt worden. In kleinen, geschlossenen
Populationen nimmt die Wahrscheinlichkeit von Paarungen zwischen verwandten
Tieren zu. Verwandte Tiere haben einen oder mehrere gemeinsame Ahnen und sind
durch die Ubereinstimmung eines Teils ihres Genoms charakterisiert. Bei der Paarung
von verwandten Tieren erhoht sich die Wahrscheinlichkeit, dass Vater und Mutter eine
Kopie des gleichen Alleles eines gemeinsamen Ahnen an die Nachkommen vererben,
die dann an diesem Genort herkunftsgleich sind. Aufgrund der Gefahr der langfristigen
Einschrinkung der additiv genetischen Varianz wird in reinen Linien von
Kreuzungszuchtprogrammen fiir Legehennen eine Vermeidung von Inzuchtpaarungen
angestrebt (SCHMUTZ et al., 2000). Die steigende Homozygotie fiihrt zu Fixation sowie
Allelverlusten und ist mit einer Abnahme der genotypischen Variabilitit in der
Population verbunden. Mit Hilfe von Allelfrequenzen kann die Homozygotie-

entwicklung einer Population untersucht werden.

Nach IRGANG (2001) zeichnen sich die am stidrksten von der Inzucht beeinflussten
quantitativen Merkmale meist durch eine geringe Heritabilitdt aus. Die Heritabilitédt gibt
an, wie viel Prozent der messbaren Leistung auf genetische, aber ziichterisch
verdanderbare Ursachen zuriickzufiihren sind. Dabei ist eine geringe Heritabilitit
gleichbedeutend mit einer niedrigen genotypischen Varianz in der Population,
vermutlich aufgrund natiirlicher Selektion (IRGANG, 2001). Nach PREISINGER und
SAvAS (2000) ist aufgrund des hohen Hygienestatus in den Zuchtbestinden eine
einfache Integration neuer Linien bzw. eine Blutauffrischung innerhalb des
vorhandenen Genpools, um der genetischen Reduktion entgegenzuwirken, nicht
zuldssig. Denn durch einen Genaustausch in Verbindung mit dem Angleichungsprozess

konnen Krankheitserreger in den Bestand eingeschleppt werden.
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2.3.2 Auswirkungen von Inzucht auf Leistungsmerkmale

Die Inzuchtdepression tritt insbesondere bei Merkmalen der Fitness und des
Reproduktionsbereichs auf, also bei solchen Merkmalen, deren Erblichkeit gering ist
und bei denen somit die ziichterischen Mdoglichkeiten zur Verbesserung begrenzt sind
(SIMIANER und KONIG, 2003). Ein Experiment aus Tschechien {iber 25 Generationen
Vollgeschwisterpaarung hat gezeigt, dass die Reproduktionsrate erheblich darunter
leidet (PREISINGER und SAVAS, 2000). Die Reaktionen einzelner Linien auf Inzucht sind
in der Hohe nicht vorhersehbar und variieren merkmalsabhidngig aufgrund von
Inzuchtgrad und Inzuchtrate, den Ausgangsgenfrequenzen, dem Dominanzgrad des
betrachteten Merkmals und der Selektionsintensitit (IRGANG, 2001). Wie in der
Abbildung 2.3 dargestellt, verlduft der Anstieg in der Inzucht fiir beide Linien relativ
einheitlich iiber die gesamte Zahl an Generationen. Der Anstieg war iiber einen

Zeitraum von 25 Jahren linear und lag nur bei 0,7% pro Jahr (PREISINGER, 2004a).
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Abbildung 2.3: Inzuchtsteigerung iiber 23 Generationen fiir zwei

Linien des weilles Leghorns.
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SzZwWACZKOWSKI et al. (2003) untersuchten zwei Linien (H77- Weile Leghorn und N88-
New Hampshire) und stellten fest, dass 1% Inzucht zu ca. 1,0% bzw. 0,4% weniger
befruchteten Eiern der Linien N88 bzw. H77 fiihrte. Dabei bewegte sich der maximale
Inzuchtzuwachs zwischen 2.5% (H77) und 3,5% (N88). Die Inzuchtdepression fiir
Korpergewicht war mit 4g pro 1% Inzuchtzuwachs minimal und kann daher
vernachléssigt werden. SCHMUTZ et al. (2000) untersuchten vier Reinzuchtlinien der
Zuchtprogramme LSL (Lohmann Selected Leghorn) und LB (Lohmann Brown). Sie
stellten bei drei der vier untersuchten Linien mit zunehmender Inzucht eine Reduktion
des Korpergewicht fest. Nach AMELI et al. (1991) ist bei einer Inzuchtsteigerung von
10%, die nach ca. 20 Jahren bei Ausschluss von Geschwisterpaarungen erreicht wird,
mit einer Leistungsdepression von ein bis drei Eiern zu rechnen. Nach einer Studie von
SEWALEM et al. (1999) liegen fiir die Inzuchtrate des Embryos die Einbuflen fiir die
Schlupfrate bei 4,2%. Dabei liegen fiir die Befruchtungsrate Schétzwerte von 0,9 bis
1,0% je 10% Inzuchtsteigerung vor.

2.3.3 Methodische Ansatze zur |nzuchtkontrolle

Zur Vermeidung enger Inzucht wurden bisher verschiedene Methoden eingesetzt.
Traditionell wurde Inzucht bisher durch die Steigerung der PopulationsgroB3e
kontrolliert. In einem kommerziellen Zuchtprogramm kann die Familienstruktur in
Abhingigkeit von der Anzahl der Linien und die Position der Linien zwischen 200 und
1000 Vollgeschwister-Familien (50-100 Viter angepaart an 5-10 Miitter) variieren. Um
Inzucht zu vermeiden wird die Anzahl der selektierten Nachkommen pro Eltern
(besonders bei Vollbriidern) begrenzt. AMELI et al. (1991) stellten Inzuchtrate von ca.
0.6% je Generation in zwei weillen Leghornlinien fest. Mit der Vermeidung von
Geschwisterpaarung bleibt die Inzuchtsteigerung in einem unbedenklichen Bereich

(PREISINGER, et al., 2000).

Durch die Genomanalyse stehen immer detailliertere Informationen tiber Genorte, die
ein Leistungsmerkmal beeinflussen, sogenannte quantitative trait loci (QTL), zur
Verfligung. Markergestiitzte Selektion kann heute u.a. zur Inzuchtkontrolle eingesetzt
werden, wenn z.B. nur der beste Hahn aus einer Vollgeschwistergruppe zur

Reproduktion der néchsten Generationen selektiert wird (PREISINGER et al., 2000). Der
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Homozygotiegrad verschiedener Linien kann anhand von Mikrosatelliten analysiert

werden.

MEUWISSEN und GODDARD (1997) untersuchten die Inzuchtkontrolle bei der Selektion
von junger Bullen, die in das "kiinstliche Besamung Nachkommenschaftstest-
Programm" eintraten. Junge Véter wurden anhand von BLUP, EBV oder auf Basis von
EBV* = EBV-ka selektiert, wobei a die durchschnittliche Verwandtschaft zwischen den
selektierten Tieren und k ein vordefinierter Kostenfaktor ist. Die Selektion auf
Maximum EBV ergab einen Zuchtfortschritt von 1,098 und eine durchschnittliche
Verwandtschaft zwischen den selektierten Individuen von 0,393, wihrend die Selektion
fir EBV* 2zu einem Zuchtfortschritt von 1,054 und einer durchschnittlichen
Verwandtschaft von 0,308 fiihrte.

BRISBANE und GIBSON (1995) betrachteten zahlreiche Strategien zur Nutzung von
Informationen bzgl.der EBV und der additiv genetischen Verwandtschaft zwischen den
selektierten Kandidaten. Thre Auswahl beinhaltete die Begrenzung der Anzahl der
selektierten Geschwister, die Reduktion der Gewichtung von Verwandteninformationen,
das Auslassen von Informationen einiger Verwandter und die Justierung der EBV fiir
die durchschnittliche additiv genetische Verwandtschaft der selektierten Gruppe. Fiir die
Zielfunktion galt: M = % 0, + % 04 - k[0.125@, +0.257,,0.1254,] , wobei 0, und dq

jeweils der durchschnittliche Zuchtwert des Vaters und der Mutter in Generation t und
45, 43 und &y jeweils die durchschnittliche Verwandtschaft zwischen den Vitern,
zwischen den Miittern und zwischen Vitern und Miittern ist. Thr Selektionsschema
wurde wie folgt ausgefiihrt: Als erstes wurde die Ausgangsgruppe von Vitern und
Miittern, mit Hilfe von Truncation — Selektion, auf EBV Basis selektiert. Als Néachstes
wurde die Verwandtschaft jedes einzelnen Tieres mit den selektierten Gruppen
berechnet. Daraufhin wurde der justierte EBV wie EBV* =12 EBV —k (0.125 4,+ 0.25
aq) fiir die Viter und EBV* = 15 EBV —k (0.25 a4+ 0.125 &) fiir die Miitter berechnet
werden. AnschlieBend wurde durch Austauschen der selektierten Viter mit den
niedrigsten EBV* gegen nicht selektierte Viter mit den hochsten EBV* iteriert und
dieser Vorgang solange wiederholt werden bis eine Konvergenz erreicht wird. Die
Ergebnisse zeigten, dass die Selektion durch justierte EBV bei vorgegebener Inzucht im

Vergleich zu anderen Strategien zu einem hoheren Zuchtfortschritt fiihrt.
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2.3.4 Optimum genetic contribution Theorie

Als eine von vielen Mdglichkeiten, Inzuchtzuwachs und Zuchtfortschritt in ein
Gleichgewicht zu bringen, bietet sich der Einsatz der optimum genetic contribution
(OGC) Theorie an, die von MEUWISSEN 1997 entwickelt wurde. In der praktischen
Zuchtpopulation leistet die Basisgeneration unterschiedliche Beitrdge an der aktuellen
Population und die Tiere sind eng miteinander verwandt. Die Optimierung des Beitrags
der selektierten Kandidaten lédsst sich zum einen durch den Ausgleich unterschiedlicher
Leistungen und zum anderen durch die Einschrinkung der Inzuchtrate erreichen. Um
den unterschiedlichen Beitrag auszugleichen, sollten mehr von den Tieren selektiert
werden, die zwar niedrigere Leistungen aufweisen, aber daflir weniger miteinander
verwandt sind. Andererseits werden weniger von den Tieren selektiert, die zwar hdhere
Leistungen aufweisen, aber eng miteinander verwandt sind. Auf diese Weise lassen

sich Inzucht und Zuchtfortschritt in ein Gleichgewicht bringen.

Von MEUWISSEN und SONESSON (1998) wurde die Methode von MEUWISSEN (1997) auf
iiberlappende Generationen erweitert. Fiir die erste Einschrinkung in diesem Ansatz

von MEUWISSEN (1997) gilt:

a2 ¢ Accit2 ¢ AJrpt1ry’ A (bv) Jrp<a +2AF

J = Matrix mit den Elementen 0 oder (1/nj), welche die durchschnittlichen

Verwandtschaften der Einzeltiere zur Gruppe innerhalb von Altersklassen enthélt

r=[r,1] = Vektor des optimalen Beitrags der einzelnen Altersgruppe

A, = [Zt(a, b), Zt(b, a) Zt(b, b] = Matrix der durchschnittlichen Verwandtschaft

zwischen Altersgruppen

Diese Methode ergab bei konstantem Inzuchtkoeffizienten und iiber einen Zeitraum von

20 Jahren bis zu 44% mehr Zuchtfortschritt.

Der Algorithmus von MEUWISSEN und SONESSON (1998) und GRUNDY et al. 2000 wurde
von SONESSON et al. (2000) verglichen, um den optimalen genetischen Beitrag des
einzelnen Tieres der aktuellen Generation fiir Zuchtfortschritt und Inzucht der

zukiinftigen Generation feststellen zu konnen. In einer Simulationsstudie ergab der
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Algorithmus von MEUWISSEN und SONESSON (1998) vergleichbare Ergebnisse wie der
von GRUNDY et al. 2000. Von MEUWISSEN (1997) wurde die Maximierung der
genetischen Leistung der selektierten Gruppe durch die Einschrinkung der
durchschnittlichen Verwandtschaft zwischen den selektierten Individuen vorgeschlagen.
Die optimale Gruppe der selektierten Kandidaten wird so ausgewdhlt, dass der
durchschnittliche EBV  erhoht wird. Fiir die durchschnittliche genetische

Verwandtschaft innerhalb der selektierten Gruppe gilt aulerdem:
a+1 < a, +20F

a, = durchschnittliche Verwandtschaft der aktuellen Generation

AF = maximal erlaubter Anstieg der Inzuchtkoeffizienten

Den optimalen Anteil der Nachkommen aus jedem selektierten Kandidaten (c;)

enthaltenden Vektor erhdlt man durch Maximierung: G =c, a,,

Subjekt der Einschrankung: ¢', 4,c, <a, +20F und Q'c, =['2 2]

A, = Verwandtschaftsmatrix
2 = Indikatormatrix fiir das Geschlecht jedes selektierten Kandidaten
a, = Vektor des EBVs des selektierten Kandidaten in der aktuellen Generation

t

Zusitzliche Einschrinkungen bzgl. der Reproduktionskapazitit der selektierten

minnlichen und der weiblichen Kandidaten konnen folgendermal3en angelegt werden:

¢, <c = Vektor der maximalen Reproduktionskapazitét)

max ( Cmax

Zusammenfassend ldsst sich sagen, dass die Anwendung der optimum genetic
contribution (OGC) Theorie zur Inzuchtverminderung bei minimaler Einbufle an
Zuchtfortschritt fithrt. Deshalb ist es notwendig, in der Legehennenzucht die OGC-
Theorie zu erproben. Es werden bereits Paarungsprogramme eingesetzt, um die Inzucht
in der folgenden Generation zu verringern. Soll die Inzuchtrate allerdings langfristig

gesenkt werden, so sind Methoden wie die der OGC-Theorie unerlésslich.
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24  Anwendungsmoglichkeiten der molekular genetischen Marker

24.1 Molekulargenetische Marker

Als molekulare Marker bezeichnet man ganz allgemein Abschnitte eines Chromosoms,
die in einer Population in verschiedenen Varianten (Allelen) vorkommen. Die
molekulargenetischen Marker sind dadurch gekennzeichnet, dass sich ihre
Polymorphismen mit molekulargenetischen Methoden auf dem Niveau der DNA
darstellen lassen (HARDGE, 1999). Die dominierenden genetischen Marker in der
Nutztierzucht sind DNA Marker. Allgemein wird zwischen Typ I- und Typ II- Markern
unterschieden. Wihrend die Typ [-Marker Polymorphismen représentieren, die direkt in
Genen lokalisiert sind, stellen Typ II-Marker Sequenzvariationen in nichtkodierender
DNA dar (HAMANN, 1995). Nach VAN der WERF et al. (2003) ist das einfachste
Szenario bei einem direkten Marker, wenn das Markerallele M und das QTL-Allele Q
immer gemeinsam vorliegen. Solche direkten Marker sind sehr bequem, da der Marker-
Genotyp uns direkt iiber den QTL-Genotyp informiert. Allerdings gibt es zur Zeit nur
einige direkte genetische Marker fiir Merkmale, die von wirtschaftlicher Bedeutung
sind. Als Beispiel dafiir wiare das MHS-Gen beim Schwein und das Doppellendergen
beim Rind zu nennen. Nach DEKKERS et al. (2002) werden zwei Ansétze zur Erkennung
von indirekten Markern verwendet: zum einen die gezielte Suche mit Hilfe von
Kandidatgenen in einer unstrukturierten Population und zum anderen genomweite
Suche in Spezialpopulationen wie z.B. F,-Kreuzung. Diese zunichst unbekannten
Genorte bezeichnet man als quantitative trait loci (QTL), wenn sie einen groferen
Beitrag zur Ausprdgung eines polygen bedingten Merkmales leisten. Bei der marker
assisted selection (MAS) geht es darum, QTLS mit Hilfe gekoppelter Marker so schnell

wie moglich in einer Population zu fixieren.

Nach WEIGEND (2002) weisen VNTRs (Variable Number Tandem Repeat) einen Typus
von DNA-Sequenzen auf, die auf einer variierenden Anzahl sich wiederholender DNA
Segmente sowie Sequenzunterschieden in den flankierenden Regionen dieser Genorte
beruhen. Je nach GréBe der Wiederholungseinheiten unterscheidet man zwischen Mini-
und Mikrosatelliten. Ist die Wiederholungseinheit kleiner als vier Basenpaare, so wird
der VNTR Mikrosatellit genannt. Ist die sich wiederholende Einheit langer, so handelt

es sich um einen Minisatellit (VAN der WERF, 2000). Mikrosatelliten konnen mit wenig
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Aufwand mittels PCR (Polymerase-Kettenreaktion), eine In-vitro-Methode der
Nukleinsduresynthese, mit der man definierte Ziel DNA-Sequenzen eines bestimmten
Ausgangsmaterials schnell und selektiv vervielféltigen kann, untersucht werden (PIDDE,
1999). Nach WIMMERS (1994) stammen erste Anwendungen von locusspezifischen
VNTR-Sonden beim Gefliigel von BRUFORD und BURKE (1991), die locusspezifische
Sonden aus einer DNA-Bank vom Huhn isolierten und vorschlugen, locusspezifische

VNTR-Sonden zur Markierung von QTLS beim Huhn zu nutzen.

Mikrosatelliten sind nach MONTALDO (1998) DNS-Abschnitte, die aus kleinen sich
wiederholenden Unterabschnitten, das heiit Sequenzen mit sehr kurzer Basenfolge (z.
B. [TG]n) bestehen. Mikrosatelliten zdhlen aufgrund ihrer Eigenschaften zu den
bevorzugten Markern. Diese hochpolymorphen, co-dominanten Marker sind nach BEEK
(1995) fiir heterozygote Tiere beide Allelen identifizierbar und einfach zu analysieren.
Je polymorpher sich ein Marker verhélt, desto hoher ist die Chance informative
Meiosen zu beobachten, bei denen die Weitergabe der Markerallele an die
Nachkommen verfolgt werden kann (BADER, 2001). Als Polymorphismus bezeichnet
man das Auftreten von verschiedenen Varianten (Allelen) an einem Genort.
Mikrosatelliten bestehen aus Sequenzwiederholungen von einem bis vier Nukleotiden
und sind insgesamt oft kiirzer als 150 Basenpaare. Befinden sich Mikrosatelliten in
DNA-Abschnitten, deren Sequenz bekannt ist, sogenannten sequenz-markierten Stellen

(sequence-tagged-sites, STSs), so lassen sich daraus Marker konstruieren (PIDDE, 1999).

Nach SIMIANER (1996) konnen mit Hilfe der Polymerase-Kettenreaktion (PCR) DNA-
Sequenzen identisch vervielfiltigt werden, so dass ausreichend genetisches Material fiir
die Markergenotypisierung vorhanden ist. Mikrosatelliten fanden in den vergangenen
Jahren eine breite Anwendung bei Nutztierarten und werden in Untersuchungen als
Marker eingesetzt. Sie sind im Bereich der Forschung in kopplungs- und
populationsgenetischen Analysen von grofer Bedeutung. Dariiber hinaus werden sie bei

einigen Tierarten routinemaBig zur Identitits- und Abstammungskontrolle eingesetzt.

Nach WEIGEND (2002) verwendeten VANHALA et al. (1998) neun Mikrosatelliten zur
Differenzierung von acht Hiihnerlinien unterschiedlichen genetischen Ursprungs. Dabei

bildete die weile Legehornlinie eine Gruppe, die zwei finnischen Landrassen bildeten
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eine zweite, und die Rhodelédnder formten gemeinsam mit den Broilerlinien eine dritte
Gruppe. Die genetischen Distanzen verschiedener Rassen konnen ausgehend von
Unterschieden in der Haufigkeit des Auftretens einzelner Mikrosatellitenallele
berechnet werden. Je mehr Individuen zweier Rassen DNS-Abschnitte gleicher Linge

aufweisen, um so enger verwandt sind diese Gruppen.

In eine Studie von SITI-DARODJIAH (2001) wurden Untersuchungen bei drei
Schweinerassen (DE, DL und PI) zur Etablierung eines optimalen Markersets flir eine
routineméfige Abstammungs- und Identitdtskontrolle durchgefiihrt. Fiir die Analyse
wurden 25 Mikrosatellitenmarker verwendet. Zur Ermittlung der Verwendungsfahigkeit
der Mikrosatellitenmarker zur Abstammungs-kontrolle wurden die Ausschluss-
wahrscheinlichkeiten (EXP) sowie die kombinierte Ausschlusswahrscheinlichkeit
(cEXP) iiber alle beobachteten Loci und der Polymorphism Information Content (PIC)
berechnet. Eine kombinierte Ausschlusswahrscheinlichkeit von iiber 99% konnte bei
allen Rassen schon mit acht Mikrosatelliten erreicht werden. 15 der 25 Mikrosatelliten
wurden zu drei Multiplex-PCRs mit je fiinf Loci als mogliche Marker-Sets fiir eine
routineméfige Abstammungs- und Identitdtskontrolle zusammengestellt (SITI-

DARODIAH, 2001).

Nach CHENG (1997) sind Minisatelliten wie auch Mikrosatelliten hoch polymorph und
bestehen aus sich wiederholenden Unterabschnitten. Bei Minisatelliten allerdings ist
die Wiederholungseinheit zehn bis 60 Basenpaare lang. Minisatelliten stellen beim
Huhn-Genom keine geeigneten Marker fiir die genetische Kartierung dar, da sie nicht
zufillig verteilt sind bzw. das Genom nicht einheitlich markieren (CHENG, 1997). Nach
DODGSON (1997) ist es bei Minisatelliten sehr schwer oder sogar unmoglich, die
Markerfragmente filir eine detaillierte Analyse zu klonen und die Dominanz der
Minisatelliten-Marker fiihrt zur einer Reduktion der vorhandenen genotypischen
Information. Die Kosten fiir die Entdeckung multiplen Polymorphismus bei
Minisatelliten sind vergleichsweise niedrig. Deshalb werden sie bei Studien der
genetischen Diversitdt innerhalb einiger Individuen oder Gruppen verwendet.
Minisatelliten werden auch als DNA-Fingerprint bei Vaterschaftstests verwendet

(MONTALDO, 1998).
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Seit einiger Zeit wird auch in der Tierzucht der Amplifizierter Fragmentldngen-
polymorphismus (AFLP) eingesetzt (VOS et al., 1995; KNORR et al., 1999), wihrend
dieser in der Pflanzenzucht bereits zu den bevorzugten Fingerprint-Markern gehort
(DoDpGSON et al, 1997). Mit Hilfe des AFLP konnen molekulare Marker in einer
Multiplex-Reaktion ohne vorherige Kenntnisse {iber das Genom des zu untersuchenden
Organismus amplifiziert werden (JENNECKENS, 1999). Dieses System detektiert DNA-
Variationen auf der Basis von Erkennungssequenzen verschiedener Restriktionsenzyme.
Der Vorteil liegt in der effizienten Erzeugung einer sehr grolen Markerzahl. Nachteilig
ist der komplizierte Nachweis der Heterozygoten (KNORR et al, 1999). Nach
BRUGMANS et al. (2003) findet die AFLP-Technologie Anwendung in allen Bereichen,
wie z.B. der Analyse genetische Diversitét, der Bildung von Genomkarten und QTL-
Kartierungen. Allerdings ist der FEinsatz dieser Technologie sehr teuer und

arbeitsaufwendig.

Von den Typ I- Markern haben sogenannte Restriktionsfragmentldangenpolymorphismen
(RFLPs) die groBte Bedeutung erlangt. Das Prinzip dieser Analyse besteht in einer
Fragmentierung eines bestimmten DNA-Abschnitts mit spezifischen, DNA spaltenden
Enzymen (Restriktionsendonucleasen), gelelektrophoretischer ~ Auftrennung  der
entstechenden Fragmente und ihrer Darstellung auf Tragermembranen (IRGANG, 2001).
RFLPS sind co-dominant und die Entwicklung ist verhiltnisméBig billig (DODGSON et
al., 1997).

Nach DoOLF (2001) muss man, um eine RFLP-Analyse vorzunehmen, zuerst eine DNA-
Sonde fiir das gewiinschte Gen oder DNA-Sequenz haben. Daraufhin miissen
Restriktionsenzyme gesucht werden, welche im Bereich der Sonde eine Schnittstelle
besitzen. Falls die Sequenz der Sonde bzw. der homologen DNA-Sequenz bekannt ist,
konnen Kandidaten-Restriktionsenzyme ausgewidhlt werden. Nun muss ausprobiert
werden, ob die Restriktionsenzyme einen Polymorphismus aufzeigen konnen oder nicht.
Findet man einen Polymorphismus, miissen die Allelfrequenzen ermittelt werden.
Damit kann der Informationsgehalt des Polymorphismus ermittelt werden (PIC =
polymorphism information content). Die meisten RFLPs sind biallelic, mit geringerem
Polymorphie-Gehalt als Mikrosateliten und werden deshalb immer weniger in der

Tiergenomkartierung verwendet (DODGSON, 1997). Nach WIMMERS (1994) sind fiir das
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Genom von Hiihnern nur wenige RFLPs beschrieben. Bei einer GenomgroBe von 2x10°

sind 2x10” polymorphe Basenpaare im Genom des Huhnes vorhanden.

Random amplified polymorphic DNA (RAPD) bezeichnet ein Verfahren zur
Amplikation unbekannter DNA-Sequenzen in einem zyklischen In-vitro-Amplikations-
Prozess —entsprechend einer PCR— mit einem Primer aus zufdlligen Nukleotid-
sequenzen. Nach WIMMERS (1994) wurde RAPD von LEVIN et al. (1993) zur
Konstruktion einer genetischen Karte des Z-Chromosoms beim Huhn eingesetzt. Sie
benutzten 298 Primer mit 60 bis 80% G+C-Gehalt zur Untersuchung von Individuen
einer White-Leghorn-Inzuchtlinie und einer Red-Jungle-Fowl-Inzuchtlinie sowie deren
F1- und Riickkreuzungsgeneration. Dabei konnten 13 auf dem Z-Chromosom der
White-Leghorn-Linie lokalisierte RAPD-Fragmente identifiziert und kartiert werden.
RAPD-Marker sind zwar zur Kartierung geeignet, aber aufgrund ihres dominanten
Vererbungsmodus der Allele sind sie fiir bestimmte Anwendungen nicht besonders

informativ (AJIMONE-MARSAN et al., 1997).

Seit neuster Zeit gehdren SNPs (single nucleotide polymorphisms) zu den wichtigsten
molekularen Markern. Die potentielle Anzahl von SNP Markern ist sehr hoch, d.h., dass
sie in allen Bereichen des Genoms gefunden werden und dass mit Hilfe von micro-array
Verfahren hunderte von SNP-Loci gleichzeitig und automatisch bei geringen Kosten
pro Probe gezéhlt werden konnen (FAO, 2003). Nach SCHLOTTERER (2004) liegt der
groBe Vorteil von SNPs im hohen Potential der Automatisierung bei angemessenen
Kosten. SNPs sind sowohl fiir die Feinkartierung als auch fiir die Kopplungs-
ungleichgewichtskartierung von komplexen Merkmalen geeignet. Allerdings ist der
Informationsgehalt einzelner SNPs begrenzt, vor allem wenn eins der beiden Allele mit

geringer Frequenz vorkommt.
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Tabelle 2.4: Vergleich verschiedener Molekular-Marker.

- keine vorherigen Kenntnisse
- iber das Genom notwendig

Marker Vorteile Nachteile
AFLP' - hohe Reproduzierbarkeit - teuer
- hohe PCR Multiplex Ratio |- arbeitsaufwendig

SNPs’ - niedrige Mutationsrate
- hohe Anzahl

- die Isolierung ist teuer

- einzelne SNPs besitzen geringe
Informationsgehalt

Mikrosateliten® |- hoch informativ
- einfach zu isolieren

- hohe Mutationsrate
- komplexes Mutationsverhalten

- billig
RAPDs’ - produziert ein grof3e
Anzahl von Banden

- niedrige Reproduzierbarkeit
- schwer zu analysieren
- schwer zu automatisieren

RFLP’ - hohe Reproduzierbarkeit

- nicht auf PCR basiert
- Anwendung nicht einfach

"Brugmans et al. (2003)

*Schistterer (2004)
3Fao (2003)

Beim Gefliigel finden molekulargenetische Marker in Abhéngigkeit von ihren

Eigenschaften in verschiedenen Bereichen Anwendung (Tabelle 2.5).

Tabelle 2.5: Anwendungsgebiete ausgewdhlter molekulargenetischer

Markersysteme beim Gefliigel.

RFLP Multilocus-DFI Mikrosatellit RAPD

Genomkartierung X
Markergestiitzte Selektion von QTL X

Abstammungsnachweis/Identifikation
Variabilitit

- innerhalb von Populationen, Inzucht X
- zwischen Populationen X

Schitzung genetischer Distanzen

X X X

X X

X X

X X

X X X
X

Quelle: IRGANG (2001)
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24.2 QTL-Auffindung

Die ziichterische Nutzung von QTLS setzt deren Auffindung voraus. Dazu sind nach
DEKKERS (1999) grundsétzlich zwei verschiedene Ansidtze mdglich: der Kandidaten-
genansatz und der Genomscanansatz. Beim Kandidatengenansatz werden die
Erkenntnisse von anderen Spezies, die vergleichsweise besser untersucht sind (z.B.
Mensch oder Maus), dazu genutzt Gene, von denen man annimmt, dass sie einen
Einfluss auf bestimmte Merkmale haben kdnnen, zu identifizieren. Grundlage fiir solche
Analysen ist, dass die untersuchte Population sowohl fiir den Marker als auch fiir das
untersuchte Merkmalsgen polymorph sein muss (SCHELLANDER et al., 1999). Beim
Genomscanansatz werden QTLS mittels zufallig iber das Genom verteilten Markern auf
merkmalsbeeinflussende Chromosomenregionen "abgesucht". Bei einer Genomgrofie
von etwas unter 3000 cM werden dafiir 100 bis 150 Marker ben6tigt (SCHELLANDER et
al.,, 1999). Das QTL kann nun anhand statistischer Methoden identifiziert und seine
Position und sein Einfluss geschitzt werden (DEKKERS, 1999). Die QTL-Auffindung
mit Hilfe von Markern benétigt Kopplungsungleichgewichte zwischen dem QTL und

dem Marker-Locus (VAN ARENDONK et al., 1994).

2.4.3 Kandidatengene

Kandidatengene sind Gene, die bei anderen Spezies, wie z.B. Mensch oder Maus,
kartiert sind, und von denen man aufgrund der zur Verfligung stehenden Informationen
glaubt, dass sie dem gesuchten Gen homolog sind. Da alle Organismen aufgrund der
gemeinsamen Evolution verwandt sind, kann das vergleichende Studium der
Genomorganisation eines Organismus zu wertvollen Informationen {iber einen anderen
filhren. Durch komparative Kartierung kdnnen Gene einer bestimmten Spezies auf der
Basis des Wissens iiber verwandte Gene einer anderen Art analysiert und verstanden
werden (KINGHORN et al., 2000). Die erste komparative Kartierung Mensch—Huhn
wurde auf Basis von Kopplungsdaten der kartierten Gene erstellt (BUITENHUIS et al.,
2002). Mit Hilfe der komparativen Kartierung des Mensch-Huhn Genoms konnten z.B.
die folgenden sieben Gruppen identifiziert werden: HU-4 und GG-6; HU-4 und GG-
E33+C11; HU-6 und GG-E2+C1; HU-6 und GG-17; HU-7 und GG-2; HU-8 und GG-2;
HU-12 und GG-1 (BURT et al., 1994).
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Beim Huhn gibt es inzwischen 300 kartierte Gene, fiir die eine vergleichbare Struktur
beim Menschen nachgewiesen wurde. BUITENHUIS et al. (2002) beschrieben eine
Homologie zwischen dem Chromosom Z des Huhnes (GGAZ) und dem menschlichen
Chromosom 9 (HSA9). Der Genetik des Huhnes kommt also zu Gute, dass in der
Humangenetik bereits eine enorme Anzahl an Informationen zur Verfiigung steht
(CHENG, 1997). Der Kandidatengenansatz wird in der Regel fiir monogen bzw.
majorgen beeinflusste Merkmale angewendet. Bei diesem Ansatz werden Prozesse
analysiert, von denen man vermutet, dass sie in die Merkmalsauspriagung involviert
sind. Die entsprechenden kodierenden Gene werden als potentielle Kandidatengene fiir
merkmalsassoziierte Varianten iiberpriift (DORROCH, 2001). Zu unterscheiden sind
dabei funktionelle und positionelle Kandidatengene. Bei den positionellen
Kandidatengenen handelt es sich um Gene, die sich physisch im Bereich kartierter
QTLs befinden. Die funktionellen Kandidatengene sind Gene, deren Produkte
signifikant an der Merkmalsausprigung beteiligt sind (DORROCH, 2001). Ein Enzym
z.B. beeinflusst nachgewiesenermallen einen Stoffwechselweg, der zur Ausprigung

eines Merkmals beitragt.

24.4 Genomkartierung

Das Ziel der Genomkartierung besteht darin, mit Hilfe molekulargenetischer Marker
Gene mit Einfluss auf die Variation quantitativer Merkmale wie z.B. der Legeleistung,
sogenannte "quantitative trait loci" (QTL), zu identifizieren. Beim Huhn gibt es zwei
Referenz-Genomkarten, die weite Anwendung gefunden haben: die East Lansing Karte
(EL) und die Compton Karte (KNORR et al., 1999). Auf Basis von rund 100 RFLPs
wurde von BUMSTEAD und PALYGA (1992) die erste markergestiitzte genetische Karte
des Huhnes veroffentlicht. Unterschieden wird zwischen genetischen und
physikalischen Genkarten. Die genetische Karte wird durch eine Kopplungsanalyse
erstellt, die auf das Auftreten von Rekombinationsereignissen basiert. Eine
Voraussetzung dafiir ist, dass mindestens ein Elternteil fiir diese Loci doppelt
heterozygot ist (DOLF, 2003). Mit einer Kopplungsanalyse will man die genetische
Distanz zwischen zwei Loci schitzen. Die genetische Distanz zwischen zwei Loci ergibt
sich aus der Rekombinationsfrequenz und wird in centi Morgan (cM) angegeben. Ein

cM entspricht einer Rekombinationsfrequenz von ungefahr 1%, also dem Auftreten von
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einem Crossing-over auf 100 Meiosen (VAN der WERF, 2000). Je weiter zwei Genorte
auf einem Chromosom voneinander entfernt liegen, desto grofer ist die

Wahrscheinlichkeit, dass eine Rekombination auftritt.

Die physische Kartierung dient der Positionierung eines Genlocus auf den
Chromosomen und gibt die Entfernung zu anderen Genen auf demselben Chromosom in
absoluten Werten an (BADER, 2001). Die physische Kartierung kann auf verschiedenen
Wegen erfolgen. Dazu zdhlt die DNA-Sequenzierung, die Fluoreszenz-in situ—
Hybridisierung (FISH) und das radiation hybrid (RH) mapping (DORROCH, 2001). Die
Einheit fiir physische Distanz ist 1 kbp und dies entspricht 1000 Basen (SIMIANER,
1996).

Von ZHU et al. (2001) wurden Versuche mit zwei kommerziellen Broilerlinien zwecks
Selektion hochgradig heterozygoter Hiithner zur Steigerung der Auffindungskraft fiir die
QTL Kartierung durchgefiihrt. Mit Hilfe von DNA-Markern wurden 25 Héhne, die aus
der Kreuzung zweier Broilerlinien stammen sortiert, um Hidhne die hoch heterozygot an
dem Marker Loci sind, selektieren zu kénnen. Die Paarungssimulation zeigte, dass die
nicht informative Anpaarung um ca. 5% sank, wenn zwolf ménnliche und weibliche
Paare mit hochster Heterozygotie an der Markerloci selektiert wurden. Das fiihrt,
bezogen auf die gesamte nicht informative Anpaarung, zu einer Reduktion von 25%.
ZHU et al. (2001) konnten mit diesem Experiment demonstrieren, dass die Selektion von
Hithnern, die a Markerloci hoch heterozygot sind, zur Steigerung des
Informationsgehalts bei Hiihnern flihren kann und somit auch zur Steigerung der

Auffindungskraft von QTL fiir die QTL-Kartierung.

245 Markergestitzte Selektion (MAS)

Das eigentliche Ziel der MAS ist es, Zuchtprogramme zur Nutzung von molekular-
genetischen Informationen in Selektion und Anpaarung zu entwickeln. Dazu gehoren
beispielweise die Nutzung von Markern zur Differenzierung der Tridgern von
Erbfehlern, Introgression von niitzlichen Fremdgenen in eine Zuchtpopulation und
schlieBlich die Nutzung von Markerinformationen zur Verbesserung quantitativer
polygener Merkmale (TRAPPMANN et al., 1999). Die Selektion nach einem mit

niitzlichen QTL-Allelen assoziierenden Marker steigert die Frequenz dieser Allele und
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verbessert folglich die Leistung. Von LANDE und THOMPSON (1990) wurde eine
Strategie fiir markergestiitzte Selektion mit Hilfe einer Hybrid-Population, die durch
Kreuzung zweier Linien entstand, vorgeschlagen. Die in der F,-Generation identifizierte
Marker-QTL (MQTL) Assoziation kann nun fiir mehrere Generationen selektiert
werden, bis der QTL fixiert wird oder das Ungleichgewicht verschwindet. Zu
unterscheiden ist dabei zwischen Genotyp gestiitzter Selektion (GAS), bei der der QTL
bekannt ist und direkt selektiert werden kann sowie indirekter Entdeckung von QTLS
iiber markergestiitzte Selektion (MAS) anhand von Kopplungsungleichgewichten (DE
KONING et al., 2003). ZHANG und SMITH (1992) haben die Nutzung von Markern durch
Selektion anhand von BLUP-EBV untersucht. Dazu haben sie die folgenden drei

Strategien miteinander verglichen.

> MAS: Selektion anhand von EBV, abgeleitet aus dem Markereffekt.

> BLUP: Selektion anhand von BLUP-EBV, abgeleitet aus dem Phanotyp.

> COMB: kombinierte Selektion anhand des EBV-Index, auf Basis von
Phénotyp und Marker.

Die Daten fiir die Kreuzung zweier Linien wurde auf Basis von 100 QTLS und 100
Markern in einem Genom von 2000 ¢cM simuliert. Sie fanden heraus, dass durch Index-
Selektion (COMB) der grofite Zuchtfortschritt erzielt wurde, gefolgt von der Selektion
anhand BLUP-EBV und der Selektion anhand von Markern. COMB zeigte gegeniiber
BLUP eine 10 bis 30% hohere Effizienz. Der Vorteil des Markereinsatzes in der
spateren Generation war geringer. SPELMAN und VAN ARENDONK (1997) wiesen darauf
hin, dass der Zuchtfortschritt durch die Benutzung von falsch identifizierten QTLs in
Zuchtprogrammen gegeniiber konventionellen Zuchtprogrammen, die keine QTLs

benutzen, stark reduziert werden kann.

LANDE und THOMPSON (1990) stellten fest, dass die potentielle Anwendung der
markergestiitzten Selektion in praktischen Zuchtprogrammen von der Anzahl der
Markerloci, die fiir das Vorhandensein eines Kopplungsungleichgewichts mit QTLs
notwendig sind, und von dem Stichprobenumfang fiir das Auffinden von QTLs bei
Merkmalen mit geringerer Heritabilitdt abhéngig ist. Sie kamen zu dem Schluss, dass
der wirksamste Mechanismus zur Erzeugung eines Kopplungs-ungleichgewicht

zwischen QTL und Markerloci die gelegentliche Hybridisierung zwischen genetisch
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unterschiedlichen Linien ist. Nach ihren Studien sollte fiir die Anwendung der Selektion
tiber mehrere Generationen die Anzahl der Markerloci in einer Grofenordnung von

Hundert liegen.

WHITTAKER et al. (1995) haben drei Methoden der MAS und der phinotypischen
Selektion innerhalb von 20 Generationen miteinander verglichen. Das Ergebnis dieser
Simulation war, das die MAS immer iiberlegen war, obwohl diese Uberlegenheit in
spateren Generationen tendenziell abnahm. Der relative Gewinn durch die MAS war bei

geringerer Heritabilitdt und zunehmender Populationsgrof3e hoher.

GIBSON (1994) setzte ein Infinitesimal-Modell flir genetische Varianz unter Ausschluss
von einzelnen segregierenden QTL ein. Er fand heraus, dass der genetische Fortschritt
tiber die MAS in frilheren Generationen grofler war. Die MAS wird ab ca. zehn
Generationen von der traditionellen Selektion iibertroffen. VAN der BEEK und VAN
ARENDONK (1994) haben fiir ein Gefliigelzuchtprogramm den Zuchtfortschritt bei
markergestiitzter Selektion untersucht. Selektiert wurde nach dem geschlechts-
begrenzenden Merkmal (Eizahl) bei einer Heritabilitdit von 0,3. Der zusétzliche
Zuchtfortschritt durch den Einsatz der MAS in Generationen, bei denen
Markerinformationen zum ersten Mal eingesetzt wurden, betrug 5%. Der
Zuchtfortschritt in spateren Generationen sank um 1-2%. Nach zehn Generationen nahm

die QTL-Varianz um 30% und die polygene Varianz um 17% ab.

HUIYING et al. (2001) untersuchten die Uberlegenheit der markergestiitzten Selektion
gegeniiber der BLUP-Selektion. Dazu wurde folgende Methode der markergestiitzten
Selektion simuliert und mit der BLUP-Selektion verglichen:

> Markergestiitzte BLUP (MBLUP): Selektion der Elterntiere anhand von
Markerinformationen und BLUP.

» Zwei-Stufen-Selektion: In der ersten Stufe wurde bereits in fritherem Alter
lediglich anhand von Markerinformationen vorselektiert, damit nur die Tiere mit
giinstigeren Allelen in die Leistungspriifung gehen. In der zweiten Stufe wurde
anhand der Leistungspriifung und zusétzlichen Markerinformationen oder nur

anhand der Leistungspriifung selektiert.
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Sie kamen zu dem Ergebnis, dass der markergestiitzte BLUP (MBLUP) bei niedrigerer
Heritabilitdt einen bis zu 5% grofleren Zuchtfortschritt erzielt als der konventionelle
BLUP. Die zwei-Stufen-Selektion zeigte in dieser Studie keinerlei Uberlegenheit in

Bezug auf den gesamten Zuchtfortschritt.

2.4.6 Markergestitzte Introgression

In manchen Fillen kann bei einem Hochleistungstier eine erwiinschte Eigenschaft
fehlen, die aber bei einer anderen Rasse vorhanden ist. Die ideale Losung wire die
Ubertragung  dieser vorteilhaften Gene ohne den Verlust der iiberlegenen
Charaktereigenschaften des Empfangertieres. Bei dieser sogenannten markergestiitzten
Introgression werden anfangs die beiden Rassen miteinander gekreuzt, gefolgt von
zahlreichen Riickkreuzungen iiber mehrere Generationen hinweg, um das Genom des
Spendertieres, das fiir die meisten der wirtschaftlich wichtigen Leistungseigenschaften
unterlegen ist, zu ersetzen. AnschlieBend laufen einige Generationen der Interkreuzung

ab bis die Individuen fiir die gewiinschten Allele homozygot sind.

YANCOVICH et al. (1996) benutzten bei einem Introgressions-Experiment DNA-Marker,
um Nackthalsgene von einem Spendertier zum Empfangertier zur iibertragen. Dabei
wurde als Spenderlinie eine kommerzielle Legehennen-Linie, die heterozygot an
Nackthals-Locus (Na/na") ist, verwendet. Bei homozygoten Merkmalstrigern
verursachen Na-Allele bis zu 40% und bei heterozygoten bis zu 20% Verlust der
Befiederung (YANCOVICH et al., 1996; SHARIFI, 2004). Bei dem Empfangertier handelte
es sich um eine Cornish-Broilerlinie, die im Vergleich zur Legehennen-Linie durch
schnelles Jugendwachstum und hohes Korpergewicht charakterisiert ist. Die beiden
Linien unterscheiden sich durch ihr durchschnittliches Gewicht voneinander. Bei
diesem Experiment von YANCOVICH et al. (1996) ging es auch darum, die Erholung des
Empfinger-Genoms zu demonstrieren. Die nackthalsigen Tiere (BC;) wurden nun mit
Cornish-Linien (BC,) gekreuzt. Die Ergebnisse zeigten, dass die BC, -Tiere, die von
BC;-Eltern stammen, die gleiche Leistung brachten. Beide waren um 3,1-3,9% schwerer

als zufillig ausgewéhlte Tiere (YANCOVICH et al., 1996).
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3 Konventionelle L egehennenzuchtstruktur

3.1 Einleitung

In praktischen Legehennenzuchtpopulationen bewegt sich das Generationsintervall je
nach Zeitpunkt der Selektion zwischen 12-15 Monaten. Grundsétzlich miissen alle
Viter zundchst einmal behalten werden, um die Moglichkeit zu haben, die
Nachkommenleistung dieser Viter abzuwarten, um sie dann gegebenenfalls in der
ndchsten Generation je nach Nachkommenleistung selektieren zu konnen. Die
Generation ist somit {iiberlappend. Durch den Wiedereinsatz der alten Hdhne in
Folgegeneration und vor allem durch intensive Selektion ist in Reinzuchtprogrammen
ein bestimmtes Mall an Inzucht unvermeidlich. Fiir die jahrliche Inzuchtsteigerung
liegen unterschiedliche Schitzwerte aus der Literatur vor. Nach AMELI et al. (1991)
liegen diese Schitzwerte bei durchschnittlich 0,60%, wihrend bei GOWE et al. (1993)
die Schitzwerte fiir zwei weille Leghornlinien bei 0,76% und 0,73% und bei SEWALEM
et al. (1999) bei durchschnittlich 1,3% liegen. Nach PREISINGER (2004b) verlief die
Inzuchtsteigerung in geschlossenen Populationen iiber einen Zeitraum von 25 Jahren

linear und lag nur bei 0,7% pro Jahr.

Inzucht reduziert die genetische Variabilitdit und flihrt zum Absinken des mittleren
Phénotypwertes bei Merkmalen, die mit der reproduktiven Kapazitit verbunden sind
(FALCONER & MACKAY, 1996). Somit ist genetische Variabilitit die Voraussetzung fiir
hohe Vitalitit. Wird ein kritisches Inzuchtniveau erreicht, so kann dies zu einer
Inzuchtdepression in der Reproduktions- und Produktionsleistung fiithren. Die
geschitzte Inzuchtdepression je 10% Inzuchtsteigerung liegt fiir die Befruchtungsrate
zwischen 0,9% und 1% und fiir die Schlupfrate bei 4,2% (PREISINGER & SAVAS, 2000).
Grundsétzlich kann Inzuchtsteigerung durch Auswahl geeigneter Paarungssysteme und
Ausschluss von Geschwisterpaarungen vermindert werden. Der Inzuchtzuwachs hiangt
neben dem Anpaarungssystem vorrangig von der Populationsgrofle ab (PREISINGER,
2004b). Im Gegensatz zur Inzuchtdepression kommt es bei Heterosis zu einer
Verbesserung der Merkmale der Nachkommen, wenn zwei Inzuchtlinien gekreuzt

werden. Dadurch lésst sich die bei der Inzucht verlorene Fitness wieder gewinnen.
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3.2 Material und Methoden

3.2.1 Der Produktionsablauf in einem L egehennenzuchtprogramm

Die Eier werden zunichst in der Briiterei bei 15°C und 55 bis 70% Luftfeuchtigkeit
gelagert. Mit Hilfe eines Thermohygrographen koénnen die Temperatur- und
Luftfeuchtigkeitsbedingungen im Lagerungsraum iberpriift werden. Nach der
Desinfektion werden die Eier nach Legetagen und Pedigree getrennt auf die Bruthorden
aufgelegt. So ist gewdhrleistet, dass es nicht zu Verwechslungen kommt. Auf einen
Hord kommen 150 durchnummerierte Eier. Die Vorbrut erfolgt bei 37,8°C und einer
relativen Luftfeuchtigkeit von 55 bis 65%. Am 18. Tag der Brut werden die Eier
geschiert, d.h. durchleuchtet, um unbefruchtete Eier sowie Eier mit offensichtlich
abgestorbenen Embryonen auszusortieren und deren Nummer zu erfassen. Eier mit
lebenden Embryonen werden in den Schlupfbriiter umgelegt. Dort erfolgt die Brut bis
zum Schliipfen bei einer Temperatur von 37,0° C und einer von 70% auf 85%
steigenden relativen Luftfeuchtigkeit. Der Brutschrank besteht aus Kiihler, Heizung,
Ventilator und Offnungsklappe.

Da der CO,-Gehalt beim Schlupf steigt, muss auch dies reguliert werden. Allerdings ist
der CO,-Anstieg bis zu einem bestimmten Grad wiinschenswert, da dies stimulierend
wirkt. Ein zu hoher CO,-Gehalt fiihrt jedoch zum Absterben der Kiiken. Beim Schlupf
am 21. Bruttag werden alle Kiiken gezdhlt und die Nummern der geschlossenen und
angepickten Eier erfasst. Die Anzahl umgelegter Eier und geschliipfter Kiiken pro
Henne werden rechnerisch aus der Anzahl zur Brut eingelegter Eier, nicht umgelegter
Eier und nicht geschliipfter Kiiken ermittelt. Aus diesen Daten kdnnen die Merkmale
"% Umlage", "% Schlupf der Umlage" sowie "% Gesamtschlupf" errechnet werden.
Aullerdem werden die Anzahl verkaufsfahiger Kiiken, lebensfdhiger oder schwacher,
nicht verkaufsfahiger Kiiken bestimmt. Durch Kloake oder Feder- Farbsexen wird das
Geschlecht der Kiiken bestimmt und ménnliche von weiblichen getrennt. Daraufhin
werden die Kiiken unverziiglich gegen Marek geimpft und mit einer Kiikenmarke am

Fliigel gekennzeichnet.



Material und Methoden

39

Wochen

bis 18

ab 18

ab 20

taglich

ab 47

Ab 70

Abbildung 3.1:

Britere

l

Aufzuchtsfarm

l

Produktionsfarm

L eistungspr tifung

-T— Datenbank

Sdektion

Schlachtung

Der zeitliche Ablauf der Produktion.



Konventionelle Legehennenzuchtstruktur 40

In Abbildung 3.1 ist der Produktionsablauf in einem Legehennenzuchtprogramm
dargestellt. Bis zur 18. Woche findet die Aufzucht statt. Im Alter von 20 Wochen
beginnt die Leistungspriifung. Die Leistungspriifung wird in Perioden aufgeteilt, wobei
die erste Periode ab einem Alter von 20 Wochen beginnt. Dabei betrdgt ein Periode vier
Wochen oder 28 Tage. Die Leistungspriifungen werden in festgelegten Perioden
durchgefiihrt. Auf Blut-Fleischflecken wird z.B. wéhrend der Periode zwei (27. Woche)
gepriift. Das Eigewicht (EG) wird in der Periode drei (29. Woche) sowie in der Periode
sechs (42. Woche) gepriift. Zur Feststellung des Eigewichtes wird an drei Tagen je ein
Ei gesammelt und gewogen. Darauthin wird der Durchschnitt des Eigewichts ermittelt.
Nach der Leistungspriifung findet die Selektion im Alter von 47 Wochen (Periode 7)
statt.

Fiihrt man die Selektion vor der 47. Woche, z.B. in der 35. Woche durch, wird zwar das
Generationsintervall kiirzer, aber die Legeleistung nach der 35. Woche bleibt
unberticksichtigt. Beispielsweise kann die Legeleistung nach der Selektion rasch sinken.
Deshalb wurde das Generationsintervall von zwdlf Monaten auf 13-14 Monate
verlangert. Die Selektion beginnt zwar ab der 47. Woche (Periode 7), dauert jedoch
noch zwei bis drei Wochen (also ca. bis zur 47-50 Wochen) bis zum Ende der Selektion.
Ab der 60. Woche (Periode 9) wird noch einmal nachselektiert. Allerdings beschriankt
sich die Nachselektion auf drei Merkmale: Korpergewicht (KG), Eigewicht (EG) und
Bruchfestigkeit (BF). Nach der 70. Woche werden alle Hiihner geschlachtet und der
Stall wird desinfiziert. Der Stall bleibt zunichst sechs bis acht Wochen leer, bevor er
mit 18 Wochen alten Kiiken aus der Aufzucht in die Legefarm bestiickt wird. Der
Schlupf ist acht Wochen nach der Selektion. Hier beginnt die néchste Generation und

die Aufzucht.

In Abbildung 3.2 ist der Ablauf der Selektion und Anpaarung am Beispiel einer gro3en
Population dargestellt. In der groBen Population werden 50 Héhne an jeweils zehn
Hennen angepaart und je acht Tochter in Einzelkédfigen getestet. Von jeder Gruppe wird
noch mindestens ein Vollbruder aufgezogen. Nach Abschluss der Leistungspriifung
werden aus den 4000 gepriiften Hennen die 500 Miitter fiir die ndchste Generation und
aus den 500 geschwistergepriiften Héhnen die 50 Viter der néichsten Generation

selektiert. Selektionskriterium ist der geschdtzte Zuchtwert aus einem BLUP
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Tiermodell, der nach jeder Generation auf der Basis aller bis dahin angefallenen

Leistungsinformationen geschétzt wird.

Generation
—T1 0

50 Viter X 500 Miitter

Pro Pro

assortative

@ Verwandtschaf
500 Hahne L eistunasprufuna <:| 4000 Hennen
BLUP

50 Viter <):| Selektion [:> 500 Miitter 1

Abbildung 3.2: Selektion und Anpaarung am Beispiel der gro3en
Population.

Mit dem sogenannten Tiermodell (animal model) werden gleichzeitig die Zuchtwerte
der registrierten minnlichen und weiblichen Zuchttiere geschitzt, indem die

verfiigbaren verwandtschaftlichen Informationen miteinbezogen werden.
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3.2.2 Zuchtwertschatzung und Selektion

Die Selektion in der Praxis erfolgt nicht anhand von Phénotypwerten, sondern anhand
von geschitzten Zuchtwerten fiir die Selektionskandidaten. Hierzu wurden in der
Vergangenheit zwei Methoden entwickelt: Die Selektionsindextheorie und das
rechnerisch erheblich aufwendigere BLUP-Verfahren. Die beiden Theorien
unterscheiden sich im Wesentlichen darin, wie klassifizierbare (systematische)
Umwelteffekte ausgeschaltet werden. Grundsétzlich gibt es zwei Zuchtwerte: der wahre
Zuchtwert eines Individuums als die Summe der Gensubstitutionseffekte dieses Tieres
und der geschitzte Zuchtwert, der mit statistischen Methoden ermittelt wird. Der
geschitzte Zuchtwert kann fehlerbehaftet sein, wobei sich die GroBenordnung des
Fehlers abschitzen ldsst. Wie in der Abbildung 3.3 dargestellt, wird in der ersten
Generation der Zuchtwert unter Einsatz von BLUP geschdtzt und anhand dieser
Schitzung die Selektionsentscheidung getroffen. In der zweiten Generation wird die
Zuchtwertschéitzung der Eltern aus der ersten Generation als zusitzliche Information
verwendet und anschlieBend wird wieder selektiert. In der nachfolgenden Generation

verlaufen die Zuchtwertschitzung und Selektion auf die gleiche Weise.

Generation 1 2 3
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Abbildung 3.3: Zuchtwertschédtzung und Selektion im Verlauf von
Generationen.
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3.2.3 Sdektionsindex

Das Prinzip der Zuchtwertschitzung mit dem Selektionsindex beruht darauf, eine
lineare Kombination der Informationsquellen zu suchen, die die Korrelation zwischen
dem wahren Zuchtwert und den Informationsquellen maximiert. Die Informations-
quellen sind alle Tiere, deren beobachtete Leistungen aufgrund einer additiv-
genetischen Verwandtschaft des Tieres zum Probanden Informationen {iiber den
Zuchtwert des Probanden liefern konnen. Der Index ist also grundsitzlich eine lineare

Kombination von Informationsquellen:

| =Db1X1 + boXo 4.
Der erwartete Zuchtfortschritt wird durch Selektion von Individuen anhand ihres

geschitzten Zuchtwertes, U, erhoht und ist folgendermafien dargestellt:

u= E@+CV'[y-£(y)

E(.) : die Erwartung

y: die Leistungsinformation

C: die Kovarianz Matrix zwischen u und y

V: die Varianz Matrix von y

Im Falle von einzelnen Leistungsinformationen pro Individuen ist CV"' gleich der

Heritabilitdt des Merkmales.

3.2.4 DieBerechnung des Zuchtfortschrittsfir die Legeleistung

Ziel dieser Planungsrechnung ist die Feststellung, ob und inwieweit der Zuchtfortschritt
von Populationsgrofle, Anpaarungsverhiltnis, Anzahl der Schliipfe sowie
Generationsintervall beeinflusst werden kann. Es wurden sowohl theoretische
Berechnungen als auch Simulationen durchgefiihrt. Die Berechnung der Genauigkeit
der Zuchtwertschidtzung (r7;) wurde unter Verwendung eines FORTRAN- Programmes
durchgefiihrt. Dabei wurden folgende Parameter beriicksichtigt: Heritabilitit (47),
Paarungsverhéltnis (m), Anzahl Vollgeschwister (n) und Anzahl Vollbriider (k). Fiir die
drei Populationstypen wurde der erwartete Zuchtfortschritt in der ersten Generation

theoretisch berechnet. Bei dieser Berechnung wurde nur das Merkmal Eizahl
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berticksichtigt. Die Heritabilitdten fiir das Merkmal Eizahl unterscheiden sich je nach
Legeperiode und Linien. Die Heritabilitit bei Legebeginn liegt bei ca. 0,3. Die
Legespitze zeichnet sich durch eine niedrigere Heritabilitdt aus und in der spiteren

Legeperiode erhoht sich die Heritabilitdt wieder (PREISINGER und SAVAS, 2000).

Die Selektionsintensitit (/) wurde aus der Anhangstabelle fiir die Werte der
standardisierten Selektionsdifferenz in Abhidngigkeit von der Remontierungsrate (P)

abgelesen.

Fiir den erwarteten Zuchtfortschritt (AG ) fiir eine Generation der Selektion gilt:
AG=ir, 0,/a

i = die Selektionsintensitét

r;, = die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung

O. = die additive genetische Standardabweichung

a = annum

Der gesamte Zuchtfortschritt (AG/Jahr) ist dann gleich der Summe der
Zuchtfortschritte auf der Hennenseite (AG¢) und der auf der Hahnseite (AGz)dividiert

durch die Summe des Generationsintervalls AT¢ und AT.

AG/a — AGHennen

AT,

Hennen

+ AGHahn
+ AT,

Hahn

Geht man von einem einjdhrigen Generationsintervall aus, so gilt:

AT, +AT,, =2

Hennen Hahn

3.25 DieBerechnung der Selektionsintensitat fir Hahne und Hennen

Die Selektionsintensitét (7) ist ein wichtiger Einflussfaktor auf den Zuchtfortschritt. Sie
ist definiert als die standardisierte Selektionsdifferenz flir normalverteilte Merkmale und
steht in einem funktionalen Zusammenhang mit dem Remontierungsanteil. Fiir die

Erhaltung der Populationsgrofe (Bestandsergdnzung) werden deutlich weniger
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ménnliche als weibliche Tiere gebraucht. Der Remontierungsanteil der ménnlichen
Tiere ist deshalb geringer. Daher konnen sie schirfer selektiert werden als weibliche

Tiere.
Fiir die Remontierungsrate Pnqe) in der groen Population gilt:

P, = Anzahl selektierter Hihne ~p= ﬂ = 0.1*100 = 10%
Anzahl der getesteten Hihne 500

Die Selektionsintensitdt ist nur vom Remontierungsanteil abhidngig und kann daher aus
Tabellen der standardisierten Normalverteilung abgelesen werden. Die Selektions-
intensitét aus der Anhangstabelle bei 10% Remontierungsrate (p) betrégt:

inhne = 1’75

Berechnet man mit dem gleichen Verfahren die Selektionsintensitit auf der

Hennenseite, so ergibt sich fiir die Remontierungsrate P pennen) in der grolen Population:

_ Anzahl selektierter Hennen . p= 5000 = 0.125%100 = 12.5%

Hennen

Anzahl getesteter Hennen

Die Selektionsintensitit bei 12.5% Remontierungsrate (p) betragt:
iHermen = 1’64

Der Zuchtfortschritt hingt von der Heritabilitdt und der Selektionsdifferenz ab. Die
Selektionsdifferenz wurde direkt aus dem Anteil selektierter Tiere (Remonte) abgeleitet.

So gilt fiir den Zuchtfortschritt auf der Hahnseite am Beispiel der gro3en Population:

AG=ir, O,

h* =0,30

02,=1 = h*=0% o =+h* =030 =0,5477

Bei einer Remontierungsrate P= 0,1 in der groBen Population ist i=1,755 (aus der

Anhangstabelle).
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Die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung (ry)) wurde unter Verwendung eines
FORTRAN-Programmes berechnet:
rrp = 0,5850 ; g, = 0,5477

AGz=1,755 * 0,6028 * 0,5477 = 0,5794

Bei 12.5% Remontierungsrate (p) betrdgt die Selektionsintensitét i(genneny = 1,64

rr=0.7040 - AGo=1,647 * 0,7040* 0,5477 = 0,6350

Fiir den gesamten Zuchtfortschritt (Zuchtfortschritt von Tochter und Sohn) bei einem

einjahrigen Generationsintervall gilt:

Henne

a AT

Henne

AG _AG,, +AG,, _ 06350 +0,5794

+ AT, 1+1

Hahn

=0,6072

3.2.6 Anzahl der Schlupfe

Pro Woche (Schlupf) sind unter Beriicksichtigung der Legeleistung und der Schlupfrate
2 Hennen pro Mutter zu erwarten. Bei 85% Legeleistung und 70% Schlupfrate liegt die
Zahl der zu erwartenden Nachkommen bei 4,16, wobei beide Geschlechter in der Regel
je zur Hilfte vertreten sind. Die Anzahl der Schliipfe hingt von der Populationsgrofe
und der Selektionsintensitéit ab. Je grofer die Population ist, um so mehr Schliipfe
werden notwendig sein um den Bestand zu ergidnzen. Die Anzahl der Schliipfe ldsst sich
andererseits reduzieren, wenn mehr Hennen selektiert werden. Bei einem Bestand von
1000 Tieren und 10% Selektion ergibt dies 100 selektierte Hennen. Da pro Woche
(Schlupf) nur zwei Hennen pro Mutter unter Beriicksichtigung der Legeleistung und der
Schlupfrate zu erwarten sind, liegt folglich die Anzahl der Nachkommen bei 200. Um
den Bestand von 1000 Hennen zu ergénzen sind deshalb fiinf Schliipfe notwendig. Die
Anzahl der notwendigen Schliipfe ldsst sich aber durch die Erhoéhung der
Selektionsintensitit reduzieren. Wird die Selektionsintensitdt von 10% auf 15% erhoht,
so wiren dies 150 Tiere. Bei zwei Nachkommen pro Tier sind das insgesamt 300 Tiere.
Damit wéren statt fiinf Schliipfen nur noch vier Schliipfe notwendig, um den Bestand

zu erginzen. Die Bruteier werden sieben Tage gesammelt.

Populationsgrofie

Fiir die Anzahl der Schliipfe gilt S =
2 (Anzahl selektierter Hennen)
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3.3 Ergebnisse
3.3.1 Inzuchtentwicklung bei unterschiedlicher Populationsgrdl3e

In Abbildung 3.4 ist der mittlere Inzuchtkoeffizient fiir die drei Populationstypen
grofle, mittlere und kleine Population innerhalb von zehn Generation dargestellt.
Entgegen der Erwartung nimmt die Inzucht mit zunehmender PopulationsgréBle zu. In
der grofen Population wird der Vorteil der groBeren Tierzahl durch die stirkere
Selektion und damit die stirkere Konzentration auf wenige Familien neutralisiert, so
dass sich liber die Generationen ein hoheres Verwandtschafts- und Inzuchtniveau
aufbaut, als es in kleineren und weniger stark selektierten Populationen der Fall ist. Die
gleiche Simulation mit einer unterstellten Heritabilitit von =0 (Abbildung 3.5) fiihrt
zu dem erwarteten Ergebnis, dass die mittlere Inzucht mit abnehmender wahrer und
effektiver PopulationsgréfBe zunimmt. In der groen Population fiihrt die Selektion auf
der Basis von BLUP-Zuchtwerten in diesem Fall zu einer Verdoppelung des
Inzuchtzuwachses und damit zu einer Halbierung der inzuchteffektiven

Populationsgrofe.

0,12
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Inzuchtentwicklung

Generation

H Grol3e Population O Mittlere Population OKleine Population

Abbildung 3.4: Inzuchtentwicklung bei unterschiedlichen
Populationsgrofen im Laufe von zehn

Generationen (additiv polygene Varianz = 0,3).
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Abbildung 3.5: Inzuchtentwicklung bei unterschiedlichen
Populationsgroflen im Laufe von zehn

Generationen ( additiv-polygene Varianz = 0).

In der groBBen Population mit 4000 Einzelkdfigen wurden unter Zufallspaarung
unterschiedliche additiv genetische Varianzen simuliert (Abbildung 3.6). Dabei nahm
der mittlere Inzuchtkoeffizient mit steigendem Anteil der additiv polygenen Varianz zu.
Die Inzuchtentwicklung ist am niedrigsten, wenn man die additiv polygene Varianz
herausnimmt. Folglich ist die Inzuchtentwicklung von dem Anteil der Heritabilitdt

abhéngig.
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Abbildung 3.6: Inzucht in der groflen Population bei
unterschiedlicher additiv-genetischer Varianz und

Zufallspaarung.
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Tabelle 3.1: Berechnung des Zuchtfortschritts fiir die unterschiedlichen
Populationsgrofen.
A* [B*[C*] D* [ E*¥ [F* [G* [Ruyo [Ruz [(P)o% | io [(0)a% |is| AGy [AG: [AGaio
6000 | 500|150 [1:10 12 1 6 0.7 0.6 8,3 1,8 |10 1,8 10,7220 | 0,5987 | 0,6604
1,5 6,7 1,9 10,6881 | 0,6631 | 0,6756
2 5 2,11 0,6881 | 0,7037 | 0,6959
5000 | 500|150 [1:10 10 1 5 0.7 0.6 10,0 1,8 110 1,8 10,6829 [ 0,5902 [ 0,6366
L5 6,7 1,9 10,6829 | 0,6537 | 0,6683
2 5 2.110,6829|0,6937 | 0,6883
4000 [ 750150 [1:15 5,3 1 2,6710.7 0.6 18,75 1,4 |10 1,8 10,5448 [ 0,5623 | 0,5536
1,5 6,66 1,9 10,5448 | 0,6229 | 0,5836
2 5 2,11 0,5448 | 0,6609 | 0,6029
4000 [ 650 (50 [1:13 6,15 |1 3,161 0.7 0.6 16,25 1,5 110 1,8 10,5773 10,5688 | 0,5731
L5 6,66 1,9 10,5773 | 0,6301 | 0,6037
2 5 2.1'10,5773 | 0,6686 | 0,6229
4000 [ 500 (50 [1:10 8 1 4 0.7 0.6 12,5 1,6 | 10 1,8 10,6350 (0,5794 | 0,6072
1,5 6,66 1,9 10,6350 | 0,6418 | 0,6384
2 5 2.110,6350 | 0,6810 | 0,658
4000 | 40050 [1:8 10 1 5 0.7 0.6 10 1,8 110 1,8 10,6816 [ 0,5879 | 0,6348
L5 6,66 1,910,6816 | 0,6512 | 0,6664
2 5 2.110,6816|0,6910 | 0,6863
4000 (25050 [1:5 16 1 8 0.7 0.6 6,25 2,0 |10 1,8 10,7751 | 0,6065 | 0,6907
1,5 6,66 1,910,7751 [ 0,6717 | 0,7234
2 5 2.110,7751]0,7128 | 0,7439
4000 (750140 [1:18,8 |53 1 2,6710.7 0.6 18,75 14 |8 1,9 10,5462 [ 0,5984 | 0,5723
1,5 533 12,00,5462|0,6563 | 0,6013
2 4 2.1'10,5462 | 0,6937 | 0,6199
4000 (650140 [1:1625 6,15 |1 3,161 0.7 0.6 16,25 1,5 |8 1,9 10,5787 | 0,6054 | 0,5921
L5 5,33 2,0 {0,5787 | 0,6640 | 0,6214
2 4 2.110,5787(0,7018 | 0,6403
4000 (500140 [1:12,5 |8 1 4 0.7 0.6 12,5 1,6 |8 1,9 10,6363 0,6158 [ 0,6261
1,5 533 12010,63630,6754 | 0,6559
2 4 2.110,6363]0,7139 | 0,6751
4000 (400 (40 [1:10 10 1 5 0.7 0.6 10,0 1,8 |8 1,9 10,6829 [ 0,6249 | 0,6539
15 5,33 2,0 {0,6829 | 0,6855 | 0,6842
2 4 2.2110,6829 | 0,7244 | 0,7037
4000 | 32040 [1:8 12,5 |1 6,2510.7 0.6 8 19 |8 1,9 10,7272 10,6319 [ 0,6796
4000 (20040 [1:5 20 1 10 0.7 0.6 5 2,1 |8 1,9 10,8211 10,6531 10,7371
1500 | 30050 [1:6 5 1 2.5 0.7 0.6 20 1,4 |25 1,2 10,5227 (10,3925 | 0,4576
15 16,6 1,5 {0,5227 | 0,5377 0,5327
2 12,5 1.6 10,5227 (0,5086 | 0,5157
1500 1250150 [1:5 6 1 3 0.7 0.6 16,7 1,5 |25 1,4 10,5642 0,3981 | 0,4812
1,5 16,6 1,5 10,5642 | 0,4702 | 0,5172
2 12,5 1.6 10,5642 [ 0,5145 | 0,5394
1500 120050 [1:4 7,5 1 3.7510.7 0.6 13,3 1,6 |25 1,3 10,6099 [ 0,4018 [ 0,5058
L5 16,6 1,5 {0,6099 | 0,4746 | 0,5423
2 12,5 1.6 10,6099 | 0,5206 | 0,5653
500 210130 [1:7 2,38 |1 1,2 10.6 0.5 42 09 |30 1,2 10,3298 [ 0,3173 | 0,3236
1,5 20 1,4 10,3298 | 0,3833 | 0,3565
2 15 1.6 10,3298 | 0,4256 | 0,3777
500 150130 [1:5 333 |1 1,67 (0.7 0.5 30 1,2 |30 1,2 10,4168 [ 0,3288 [ 0,3728
15 20 1,4 10,4168 [ 0,3972 | 0,385
2 15 1.6 10,4168 | 0,4410 | 0.4289
500 120130 |1:4 4,16 |1 2,1 10.7 0.5 24 1,3 |30 1,2 10,4716 | 0,3384 | 0,405
1,5 20 1,4 10,4716 | 0,4088 | 0,4402
2 15 1.6 10,4716 | 0,4539 | 0,4628

* 4 = Einzelkifige; B = Anzahl selektierter Hennen; C = Anzahl selektierter Hihne; D = Paarungsverhéltnis 1:m

E = Anzahl Vollgeschwister; ' = Anzahl Vollbriider; G = Anzahl Schliipfe; 7, =

die Genauigkeit der

Zuchtwertschiitzung; P= Remontierungsrate; i = die Selektionsintensitit und AG = Zuchtfortschritt
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Wie in Tabelle 3.1 dargestellt, wurde der theoretische Zuchtfortschritt fiir
unterschiedliche Populationsgréen (500-6000 Tiere) berechnet. Die Anzahl der
selektierten Hennen und das Anpaarungsverhéltnis wurden dabei variiert. In der gro3en
Population wurde auch die Anzahl der Hidhne von 50 auf 40 reduziert und der
Zuchtfortschritt fiir dieses Szenario berechnet. StandardméBig wird in der groBlen
Population ein Hahn an zehn Hennen und in der mittleren und kleinen Population ein
Hahn an flinf Hennen angepaart. Fiir jedes Szenario wurde aullerdem die Anzahl der
Vollbriidder zwischen eins und zwei variiert. Hoher Zuchtfortschritt wurde beim
Anpaarungsverhdltnis ein Hahn auf fiinf Hennen erzielt. Der Zuchtfortschritt war
ebenfalls hoher wenn statt einem Vollbruder zwei Vollbriider selektiert wurden

(Tabelle 3.1).

3.3.2 Einflussverschiedener Paarungssysteme auf Inzucht und Zuchtfortschritt

Abbildung 3.7 zeigt den FEinfluss unterschiedlicher Paarungssysteme auf
Zuchtfortschritt und Inzuchtentwicklung. Bei der assortativen Paarung (AP) wird mit
Abstand der hochste Inzuchtkoeffizient erreicht, aber auch der hochste Zuchtfortschritt.
Wihrend der mittlere Inzuchtkoeffizient um 91% {iber dem bei Zufallspaarung (ZP)
liegt, ist der Zuchtfortschritt durch assortative Paarung nur um 5% hdoher als bei der
Zufallspaarung. Minimale Verwandtschaftspaarung (MV) und disassortative Paarung
(DP) fiihren zu é&hnlichen Ergebnissen, wobei der Zuchtfortschritt und der
Inzuchtzuwachs jeweils etwas geringer sind als bei der Zufallspaarung. Nach zehn
Generationen wird deutlich, dass bei der AP im Vergleich zu anderen
Paarungssystemen, hoéherer Inzuchtzuwachs bei nur geringem Zuchtfortschritt zu
verzeichnen ist (Abbildung 3.8). Das Ergebnis bestitigt die Effizienz des Einsatzes
minimaler Verwandtschaftspaarung zur Minimierung der Inzuchtrate, wie auch

CABALLERO et al. (1996) feststellten.
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Abbildung 3.7: Einfluss der verschiedenen Paarungssysteme auf
die Inzuchtentwicklung und den Zuchtfortschritt im

Verlauf von zehn Generationen.
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Abbildung 3.8: Einfluss der verschiedenen Paarungssysteme auf
die Inzuchtentwicklung und den Zuchtfortschritt

nach zehn Generationen.

In Abbildung 3.9 ist der Anstieg der Inzuchtkoeffizienten sowie der durchschnittlichen
Verwandtschaft im Verlauf von zehn Generationen in Abhdngigkeit vom wahren
Zuchtwert dargestellt. Hierbei handelte es sich um die groBe Population mit 4000
Einzelkdfigen. Das Paarungsverhéltnis betrug bei 50 selektierten Hdhnen und 500

selektierten Hennen eins zu zehn. Bei der Simulation wurde der QTL-Genotypeffekt



Konventionelle Legehennenzuchtstruktur 52

gleich null gesetzt, so dass kein QTL-Genotypeffekt zu erwarten war. Selektiert wurde
jeweils ein Vollbruder pro Henne und es wurde das assortative Paarungssystem
simuliert. Die Steigerung der durchschnittlichen Verwandtschaft hatte zur Folge, dass
der Inzuchtkoeffizient ebenfalls stieg. Mit zunehmender Inzucht war eine Steigerung
des Zuchtwertes, zumindest bis zur zehnten. Generation zu beobachten.
Inzuchtkoeffizient sowie durchschnittliche Verwandtschaft beim Hahn sind groBer als

bei der Henne.
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Abbildung 3.9: Inzuchtkoeffizient und durchschnittliche
Verwandtschaft (@ VW) bei einem assortativen

Paarungssystem.
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Abbildung 3.10: Inzuchtentwicklung bei unterschiedlichen

Paarungssystemen und additiv-genetischer Varianz.

Die Inzuchtentwicklung wurde fiir das zufdllige und assortative Paarungssystem bei
unterschiedliche additiv-genetischer Varianz im Verlauf von zehn Generationen
simuliert (Abbildung 3.10). Die Inzuchtentwicklung ist bei assortativer Paarung deutlich
hoher als bei der Zufallspaarung. Aufler vom Paarungssystem ist die Inzucht-
entwicklung vom Anteil der additiv genetischen Varianz abhédngig. Die Inzucht nimmt

mit zunehmender additiv-genetischer Varianz zu (Abbildung 3.10).
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3.3.3 Auftreten von Herkunftsgleichheit und driftbedingtem Allelschwund

Durch Selektion wird die Anzahl der Elterntiere begrenzt. Dabei gehen die Allele von
Elternlinien, die selten eingesetzt werden, durch Zufallsdrift verloren (Abbildung 3.11).
Von den urspriinglich 100 Allelen der 50 Basisviter (BV) und 1000 Allelen der 500
Basismiitter (BM) der groflen Population an einem selektionsneutralen Genort
segregieren nach zehn Generationen Selektion nur noch weniger als jeweils 18

verschiedene Allele in der Population.

1000 -

100 A

Anzahl Allele

10 -

Generation

Abbildung 3.11: Abnahme der Anzahl der Allele der Basisvater und
-Mutter bei unterschiedlichen Paarungssystemen
(AP, ZP, DP und MV) in der grofen Population.

Es sind mehr Allele der Basismiitter als solche der Basisviter konserviert, wobei
insbesondere bei assortativer Paarung (AP) jeweils weniger als zehn Allele erhalten
bleiben (Abbildung 3.12). In diesem Fall gehen iiber 90% der Allele der Basisvéter und
sogar mehr als 99% der Allele der Basismiitter innerhalb von zehn Generationen

verloren.
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Anzahl Allele
[(e}

Basisvater Basismutter

M assortativer Paarung (AP)
OZufallspaarung (ZP)

Ominimale Verwandtschaftspaarung (MP)
Odisassortativer Paarung (DP)

Abbildung 3.12: Abnahme der Anzahl der Allele des Basisvaters
und der Basismutter nach zehn Generationen bei

unterschiedlichen Paarungssystemen.

Zwei Allele werden als herkunftsgleich (= identical by descent, ibd) bezeichnet, wenn
sie beide Kopien des gleichen Allels der Ausgangsgeneration sind (SIMIANER, 2003). In
Abbildung 3.13 ist die Herkunftsgleichheit der Allele in der Nachkommen Generation
dargestellt. Dazu wurden der Basisgeneration 2N verschiedene Allele an einem
neutralen Genort zugewiesen und fiir diesen Genort verfolgt, um festzustellen in wie
weit in der Nachkommengeneration Herkunftsgleichheit auftrat. AnschlieBend wurde
der empirische Inzuchtkoeffizient als Haufigkeit des Auftretens herkunftsgleicher Gene
berechnet und dem theoretischen, aus Pedigreeinformationen berechneten
Inzuchtkoeffizienten gegeniibergestellt. Diese Werte stimmen mit Ausnahme der
assortative Paarung (AP) iiberein (Abbildung 3.13). Bei AP liegt der empirische
Inzuchtkoeffizient fiir mehrere Generationen deutlich niedriger als der theoretische
Inzuchtkoeffizient. Die Ursache fiir diese Abweichung ist momentan noch nicht

eindeutig geklart.
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Abbildung 3.13: Theoretischer sowie empirischer Inzuchtkoeftizient
bei unterschiedlichen Paarungssystemen im Verlauf
von zehn Generationen.

3.3.4 Erwartete und empirische Zuchtfortschritt

Fiir die drei Populationstypen wurde unter Zufallspaarung der erwartete Zuchtfortschritt
in der ersten Generation theoretisch berechnet, wobei die Genauigkeit der
Zuchtwertschitzung fiir Hihne und Hennen aus der Selektionsindex-Theorie abgeleitet
wurde. Dabei wurde eine Heritabilitit von h?=0,3 angenommen. Diese Ergebnisse
wurden dem empirischen Zuchtfortschritt in der ersten Generation aus der
Simulationsstudie gegeniibergestellt. Die erwarteten Zuchtfortschritten stimmen mit den
empirischen Zuchtfortschritten sehr gut iiberein (Abbildung 3.14). Deutlich reduziert
ist der Zuchtfortschritt in der zehnten Generation, was insbesondere durch die

Einschriankung der genetischen Varianz (Bulmer -Effekt und Inzucht) zustande kommt.
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Abbildung 3.14: Vergleich des theoretischen Zuchtfortschritts mit

dem empirischen Zuchtfortschritt.

In Abbildung 3.15 ist der Zuchtfortschritt fiir die unterschiedlichen Populationstypen
dargestellt. Hoher Zuchtfortschritt wurde in der groen Population erzielt, gefolgt von

mittlerer und kleiner Population.

Zuchtfortschritt

Generation

—o— GrolRe Population —o— Mittlere Population —— Kleine Population

Abbildung 3.15: Der empirische Zuchtfortschritt unter

Zufallspaarung im Verlauf von zehn Generationen.
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Abbildung 3.16: Vergleich des theoretischen Zuchtfortschritts mit
dem simulierten Zuchtfortschritt in der gro3en
Population nach 3 Generationen, bei der Selektion

von einem Sohn bzw. zwei S6hnen pro Henne.

3.3.5 Dieverschiedenen Einflussfaktoren auf den Zuchtfortschritt

In Abbildung 3.17 ist der Zuchtfortschritt von Tochter und Sohn sowie der gesamte
Zuchtfortschritt dargestellt. Bei der groBen Population ist der Zuchtfortschritt hoher als
bei den kleinen. Dies ist darauf zuriickzufiihren, dass bei steigender Populationsgrof3e
sowohl die Selektionsintensitdt (i) als auch die Genauigkeit der Zuchtwertschatzung (r,)

steigt, was zur Steigerung des Zuchtfortschritts fiihrt.
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Abbildung 3.17: Zuchtfortschritt in Abhidngigkeit von der
Populationsgrofle bei einer Selektionsintensitédt von
500 Hennen und 50 Hihnen.

Um festzustellen inwieweit der Zuchtfortschritt von der Anzahl der selektierten Hennen
beeinflusst wird, wurde die Zahl der selektierten Hennen von 750 Hennen auf 650, bzw.
500 verdndert, wobei in allen drei Szenarien einheitlich 50 Hihne selektiert wurden. Bei
einer BestandsgroBe von 4000 Hennen kann der optimale Zuchtfortschritt erzielt
werden, wenn 500 Hennen und 50 Hahne selektiert werden (Abbildung 3.18). Je grofer
die Anzahl der selektierten Hennen, um so niedriger sind die Selektionsintensitdt und
die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung, was letztendlich niedrigen Zuchtfortschritt
bedeutet. Der Zuchtfortschritt auf der Hennenseite ist hoher als auf der Hahnenseite, da

die Hennen im Gegensatz zu den Hahnen eine Eigenleistung aufweisen.
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Abbildung 3.18: Zuchtfortschritt bei einer Populationsgréfie von
4000 Einzelkéfigen und unterschiedlicher
Selektionsintensitat auf der Hennenseite (750, 650,
bzw. 500 Hennen), wobei die Anzahl der
selektierten Hahne bei 50 liegt.
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Abbildung 3.19: Zuchtfortschritt bei einer Populationsgrofie von
4000 und unterschiedlicher Selektionsintensitét auf
der Hennenseite (750, 650, 500, bzw. 400 Hennen),
wobei die Anzahl der selektierten Hahne bei 40

liegt.
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Unterschiedlicher Zuchtfortschritt konnte erzielt werden, wenn auf der Hahnseite die
Anzahl der selektierten Hahne von 50 auf 40 reduziert wurde (Abbildung 3.19). Der
Zuchtwert auf den Hahnseite ist aufgrund der hohen Selektionsintensitdt im Vergleich
zu Abbildung 3.20 hoher. Ansonsten ist der Zuchtfortschritt hier, wie auch in Abbildung
3.18, mit abnehmender Anzahl der selektierten Hennen hoher, was ebenfalls auf die

Steigerung der Selektionsintensitit und die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung

zurickzufiihren ist.
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Abbildung 3.20: Zuchtfortschritt bei einer Populationsgrof3e von
1500 und unterschiedlicher Selektionsintensitédt auf
der Hennenseite (300, 250, 200 Hennen), wobei die
Anzahl der selektierten Hihne bei 50 liegt.

In Abbildung 3.20 ist dargestellt, wie sich der Zuchtfortschritt bei einer mittleren
Populationsgrofle von 1500 Hennen verdndert, wenn eine unterschiedliche Anzahl von
Hennen (300, 250, 200 Hennen) selektiert wurde, wobei in allen drei Szenarien die
Anzahl der selektierten Héhne bei 50 lag. Der Zuchtfortschritt war bei 200 selektierten
Hennen am groften und nahm mit zunehmender Anzahl der selektierten Hennen ab. Der
Grund dafiir ist, dass bei 200 selektierten Hennen die Selektionsintensitit und die
Genauigkeit der Zuchtwertschitzung am groften sind. Um den Zuchtfortschritt steigern
zu konnen, wére somit bei einer mittleren Population von 1500 Hennen die Selektion

von 200 Hennen vorzuziehen.
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Abbildung 3.21: Zuchtfortschritt bei einer Populationsgrofie von 500
und unterschiedlicher Selektionsintensitit auf der
Hennenseite (210, 150, 120 Hennen), wobei die
Anzahl der selektierten Hahne bei 30 liegt.

Bei der kleinen bzw. Reservepopulation von 500 Einzelkdfigen und unterschiedlicher
Anzahl der selektierten Hennen sinkt der Zuchtfortschritt mit zunehmender Anzahl der

selektierten Hennen (Abbildung 3.21).

3.3.6 Paarungsverhéltnis

In der Regel kann ein Hahn an 15 Hennen angepaart werden. Mit 15 Hennen wére
allerdings die biologische Grenze erreicht. In diesem Zusammenhang stellt sich die
Frage, welches Paarungsverhéltnis optimal ist und inwieweit der Zuchtfortschritt durch
das Paarungsverhiltnis beeinflusst werden kann. Um diese Fragen beantworten zu
konnen, wurden verschiedene Szenarien durchgespielt. Wie in Abbildung 3.22 zu
sehen, ist der Zuchtfortschritt je nach Anpaarungsverhéltnis unterschiedlich grof3. Der
grofite Zuchtfortschritt wurde bei einem Anpaarungsverhéltnis von einem Hahn auf fiinf
Hennen erzielt. Je mehr Hennen an einen Hahn angepaart werden, um so kleiner wird
der Zuchtfortschritt, da die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung mit zunehmendem

Paarungsverhéltnis abnimmt, und folglich der Zuchtfortschritt sinkt.
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Abbildung 3.22: Zuchtfortschritt in Abhidngigkeit vom Anpaarungs-
verhéltnis bei einer Populationsgréf3e von 4000
Einzelkifigen bei 50 selektierten Hihnen und
unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.

Ein dhnliches Ergebnis wie in Abbildung 3.22 konnte erzielt werden, wenn die Anzahl
der selektierten Héhne von 50 auf 40 reduziert wurden (Abbildung 3.23). Auch hier
wurde hoher Zuchtfortschritt bei einem Paarungsverhéltnis von 1:5 erzielt. Der kleinste
Zuchtfortschritt wurde bei einem Paarungsverhidltnis von 1:18,75 erzielt, wobei bei

diesem Paarungsverhéltnis die biologische Grenze {iberschritten wire.
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Abbildung 3.23: Zuchtfortschritt in Abhéngigkeit vom Anpaarungs-
verhéltnis bei einer Populationsgréf3e von 4000
Einzelkéfigen, bei 40 selektierten Héhnen und

unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.

Die Ergebnisse bei der mittleren Population mit 1500 Einzelkdfigen decken sich mit
denen der groflen Population. Auch hier wird bei kleinem Paarungsverhéltnis der grof3te
Zuchtfortschritt erzielt (Abbildung 3.24). Bei der mittleren Population ist also das
Paarungsverhiltnis 1:4 optimal. Bei der kleinen bzw. Reservepopulation mit 500
Einzelkifigen ist dasselbe Phdnomen zu beobachten (Abbildung 3.25). Hierbei sinkt der

Zuchtfortschritt ebenfalls bei zunehmendem Paarungsverhéltnis.
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Abbildung 3.24: Zuchtfortschritt in Abhingigkeit vom Anpaarungs-
verhéltnis bei einer Populationsgrofe von 1500
Einzelkéfigen, bei 50 selektierten Héhnen und
unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.
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Abbildung 3.25: Zuchtfortschritt in Abhidngigkeit vom Anpaarungs-
verhéltnis bei einer Populationsgrofle von 500
Einzelkifigen, bei 30 selektierten Hihnen und

unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.
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3.3.7 Optimale Anzahl der Schlupfe

Um die optimale Anzahl der Schliipfe zu bestimmen, wurden unterschiedliche
Szenarien simuliert. In Abbildung 3.26 ist der Zuchtfortschritt in Abhéngigkeit von der
Anzahl der Schliipfe dargestellt. Der grofite Zuchtfortschritt wurde bei einer
Populationsgréfle von 4000 Hennen und einer Selektionsintensitit von 6,25% (8
Schliipfe) erzielet. Der kleinste Zuchtfortschritt wurde bei einer Selektionsintensitit von
18,75 % (2,67 Schliipfe) erzielt. Die Selektionsintensitit (i) und die Genauigkeit der
Zuchtwertschitzung (r7;) sinken mit zunehmender Anzahl der selektierten Hennen.
Demzufolge sinkt der Zuchtfortschritt. In diesem Fall ist hoher Zuchtfortschritt mit

hoherer Anzahl an Schliipfen verbunden.
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Abbildung 3.26: Zuchtfortschritt in Abhingigkeit von der Anzahl
der Schliipfe bei einer Populationsgré3e von 4000
Einzelkéfigen, bei 50 selektierten Héhnen und
unterschiedlicher Selektionsintensitét auf der

Hennenseite.
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Abbildung 3.27: Zuchtfortschritt in Abhéngigkeit von der Anzahl
der Schliipfe bei einer Populationsgrofle von 1500
Einzelkéfigen, bei 50 selektierten Hihnen und
unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.
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Abbildung 3.28: Zuchtfortschritt in Abhéngigkeit von der Anzahl
der Schliipfe bei einer Populationsgrof3e von 500
Einzelkifigen, bei 30 selektierten Hihnen und

unterschiedlicher Anzahl von selektierten Hennen.

Die Anzahl der Schliipfe in der mittleren Population mit 1500 Einzelkidfigen ist
aufgrund der kleinen Populationsgrofle niedrig (Abbildung 3.27). Auch hier war, wie
auch zuvor, der Zuchtfortschritt kleiner, je mehr Hennen selektiert wurden, was die
Senkung der Selektionsintensitit und der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung zur
Folge hatte. Zum selben Ergebnis kommt man auch bei der kleinen Population

(Abbildung 3.28).
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4 Einsatz der optimum genetic contribution Theorie

4.1  Einleitung

Ziel dieser Arbeit ist die Optimierung von Inzucht und Zuchtfortschritt. Als eine von
vielen Moglichkeiten, Inzuchtzuwachs zu verhindern, bietet sich der Einsatz der
optimum genetic contribution (OGC) Theorie an, die von MEUWISSEN entwickelt
wurde. Hier sollen zum einen der Inzuchtzuwachs kontrolliert und zum anderen hohe
Zuchtfortschritt erzielt werden. Der erste Schritt der optimum genetic contribution
Theorie von WOOLLIAMS und MEUWISSEN (1993) sowie MEUWISSEN (1997) ist die
Einschrankung der durchschnittlichen Verwandtschaft der selektierten Tiere. Denn die
Steigerung der Verwandtschaft ist gleich zu setzen mit der in der nichsten Generation
bei Zufallspaarung erwarteten Steigerung der Inzucht. Der vorgegebene akzeptable
Inzuchtkoeffizient bzw. die durchschnittliche Verwandtschaft pro Generation bleiben

uber die Jahre unverandert.

Der zweite Schritt ist die Berechnung des optimalen genetischen Beitrags der
selektierten Tiere. Dazu wird das Programmpaket GENCONT eingesetzt. Hier wird
zundchst die optimale Einsatzfrequenz der Zuchttiere bestimmt, um die Inzuchtrate
einzuschrinken und die unterschiedlichen Leistungen auszugleichen. Ermittelt wird
hierbei der Vektor c, der den Beitrag der Selektionskandidaten unter Beriicksichtigung
threr Zuchtwerte zur Folgegeneration abbildet, wobei als Vorgabe die durchschnittliche
Inzucht oder der durchschnittliche Verwandtschaftskoeffizient auf einem vorgegebenen
Maximalwert begrenzt werden. Folgende Parameter werden zunéchst eingegeben: Tier-
ID, Geschlecht, Zuchtwert der Selektionskandidaten und die Verwandtschaft in Form
des Pedigrees. Weiterhin konnen mogliche Restriktionen wie z.B. die Anzahl der zu
selektierenden Elterntiere, minimaler bzw. maximaler Beitrag eines Tieres zur néchsten
Generation und der festgestellte oder zukiinftig erwiinschte Inzuchtkoeffizient
eingegeben werden. Ausgegeben wird der optimale genetische Beitrag der selektierten
Tiere, die optimale Anpaarungsfrequenz, der erwartete Zuchtfortschritt und die mittlere
Inzucht und Verwandtschaft. Das Programm kann optional {iberlappende Generationen
beriicksichtigen und optimale Paarungspléne erstellen. Dazu muss der Status der Tiere
(Alter, Geschlecht, Verfiigbarkeit fiir den Reproduktionseinsatz) in den Daten mit

angegeben werden.
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42 Material und Methoden
421 Datenmaterial

Zur Anwendung der OGC - Theorie standen zwei Datensédtze der Lohmann Tierzucht
GmbH zur Verfiigung. Bei dem ersten Datensatz (Indexdatei) handelte es sich um die
aktuelle Generation. Hierbei stammen die Hennen aus der Generation 3 (Schlupf-Jahr
2003), wahrend bei den Héhnen auch einige aus den vorhergehenden Generationen
dabei sind, die fiir einen Zweiteinsatz in Frage kommen. Die Indexdatei beinhaltete
10453 Datensdtze. In dem zweiten Datensatz (Abstammungsdatei) sind alle Tiere
enthalten, die in fritheren Generationen Nachkommen erzeugt haben. Die
Abstammungsdatei reicht bis zum Schlupfjahr 1995 zuriick und beinhaltet 12357
Datensétze. Die Tiere der aktuellen Generation sind nicht in der Abstammungsdatei
enthalten. Die zur Verfiigung gestellten Datensdtze stammen von drei Linien aus dem
Zuchtprogramm der LSL (Lohmann Selected Leghorn). Das sind die Linien 11 (A-
Position), Linie 44 (D-Position) und Linie 22 (Experimental-Linie). StandardmiBig
werden von den grofen Linien 11 und 44 je 600 Hennen und 60 Héhne selektiert. Von
der kleineren Linie 22 werden 200 Hennen und 20 H&hne selektiert. Die Anpaarung

lauft jeweils innerhalb der Linie.

4.2.2 Dieuntersuchten Szenarien

Tabelle 4.1: Die fiinf aufgestellten Szenarien.

SZENARIEN NEBENBEDINGUNG

A EINSCHRANKUNG DER VERWANDTSCHAFT
(Linie 44:13,7%; Liniel1:15,2%; Linie 22:21,7%)

B EINSCHRANKUNG DER STEIGERUNG DURCHSCHNITTLICHE INZUCHT
(deltaf: 1%)

C FESTLEGUNG DER ANZAHL DER NACHKOMMEN (NK)
(genau 5 NK pro Henne und 50NK pro Hahn)

D STANDARDVERFAHREN DER KOMMERZIELLEN ZUCHTUNTERNEHMEN
(GroBe Population 603/6009; Kleine Population 203/2009)

E EINSCHRANKUNG DER MITTLERE VERWANDTSCHAFT:
durchschnittliche Verwandtschaft des Standardverfahrens
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Fiir die drei Linien wurden fiinf verschiedene Szenarien untersucht (Tabelle 4.1). Die
aktuelle durchschnittliche Inzucht der Linie 22 liegt bei 8,1%, die der Linie 11 bei 5,9%
und die der Linie 44 bei 4,9% (Tabelle 4.3). Die aktuelle durchschnittliche
Verwandtschaft der Linie 22 liegt bei 19,7% gefolgt von Linie 11 mit 13,2% und Linie
44 mit 11,7% (Tabelle 4.2). Geht man von 1% jdhrlicher Inzuchtsteigerung aus, so
betragt der jdhrliche Anstieg der durchschnittlichen Verwandtschaft 2% (Aa =2AF).
Auf die aktuelle durchschnittliche Verwandtschaft wurde jeweils 2% (Aa ) aufaddiert
und als maximal tolerierbare durchschnittliche Verwandtschaft festgesetzt. Somit wurde
in Szenario A die Nebenbedingung definiert, dass die durchschnittliche Verwandtschaft
fiir die Linie 22 bis auf maximal 21,7%, fiir die Linie 44 bis maximal 13,7% und fiir die
Linie 11 bis maximal 15,1% tolerierbar ist (Tabelle 4.2).

Tabelle 4.2: Die aktuelle sowie die maximal tolerierbare mittlere

Verwandtschaft.

Linie ) Verwandtschaft Jahrliche Inzucht- Verwandtschaft O Verwandtschaft

(aktuelle) Steigerung (Aa =20F) (Max. tolerierbar)
22 0,197 0,01 0,02 0,217
11 0,132 0,01 0,02 0,152
44 0,117 0,01 0,02 0,137

Die Nebenbedingung in Szenario B wurde dagegen auf Basis der durchschnittlichen
Inzucht festgelegt. Der maximal tolerierbare Anstieg der durchschnittlichen Inzucht
wurde dabei auf 1% festgelegt. In Szenario C wurde die Anzahl der Nachkommen pro
Henne auf fiinf und die Anzahl der Nachkommen pro Hahn auf 50 begrenzt. In
Szenario D wurde als Vorgabe das Anpaarungsverhiltnis gewéhlt. Dabei sollten bei der
kleinen Linie (Linie 22) standardmafig 20 Hennen an 200 Hihne und bei den groflen
Linien (Linie 44 und Linie 11) 60 Hennen an 600 Hihne angepaart werden. Dieses
Anpaarungsverhdltnis  entspricht den standardmdfigen Verfahren bei den
kommerziellen Zuchtunternehmen. Um den Zuchterfolg der kommerziellen
Zuchtunternehmen bei Anwendung der Standardverfahren mit dem Zuchterfolg bei
Anwendung von GENCONT direkt vergleichen zu konnen, wurde zusitzlich das

Szenario E aufgestellt. In Szenario E wurde die durchschnittliche Verwandtschaft des
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Szenarios D (Standardverfahren) als Nebenbedingung festgelegt. Anhand dieser

Einschrankung wurde der Zuchtwert in Szenario E bestimmt.

Tabelle 4.3: Aktuelle mittlere Inzucht der Selektionskandidaten.

Linie Anzahl der Selektionskandidaten Mittlere Inzucht
22 1777 0,081
11 4281 0,059
44 4395 0,049

4.2.3 Inputdaten

Das GENCONT Programm benétigt die Erstellung zweier Inputfiles, und zwar eines
Pedigreefiles mit Tier- ID, Vater-ID und Mutter-ID sowie eines Datenfiles mit
Selektionskandidat-ID, Zuchtwert und Geschlecht. Mit Hilfe des Programmes
VCECODE (BRANDT, 1998) wurde zunidchst das Charaktervariable Tier von 1 bis n
umkodiert. Vor dem Einlesen des Inputfiles sollten die Tiere von 1 bis n beginnend mit
niedrigeren Nummern durchnummeriert werden, damit hohere Nummern nicht vor den
niedrigeren Nummern eingelesen werden konnen, d.h. die Elterntiere ihren
Nachkommen folgen. Die einzelnen Records des verfiigbaren Datenmaterials sind in

Tabelle 4.4 dargestellt.

Tabelle 4.4: Verfiigbare Infos aus dem Datenmaterial.

INDEXDATEI ABSTAMMUNGSDATEI
Geschlecht Geschlecht
Linie Linie
Kifig-Nummer Dekade
Generation Generation

Kiikenmarke Tier

Kiikenmarke Tier

Kiikenmarke Vater

Kiikenmarke Vater

Kiikenmarke Mutter

Kiikenmarke Mutter

Schlupf

Gesamtzuchtwert
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Bei der Berechnung von GENCONT muss zunédchst einmal das Input-Parameterfile
GENCONT.INP (Tabelle 4.5) definiert werden. Hier hat man die Wahl, die Restriktion auf
einen vorgegebenen maximalen Zuwachs entweder auf Basis der durchschnittlichen
Inzucht oder der durchschnittlichen Verwandtschaft festzulegen. Die Anzahl der
Selektionskandidaten nc4anD sowie die Anzahl der Tiere im Pedigree NPEDIG miissen
ebenfalls definiert werden. Allerdings kann die Anzahl der Tiere groBer definiert
werden als tatsdchlich vorhanden, da es nur um die Definition der Dimension der
Vektoren bzw. Matrizen geht. Wird die iiberlappende Generation beriicksichtigt, so ist
im Inputfile die Angabe ovERLAP YES notwendig. Mit Hilfe der Parameter cmiv und cmax
konnen im Inputfile GENCONT.INP Mindest- und Hochstbeitrdge von Einzeltieren zur
nichsten Generation bestimmt werden. Alternativ ldsst sich mit Hilfe der Parameter
NFEMALES und NMALES die Anzahl der ménnlichen und weiblichen Selektionskandidaten
festlegen. AuBerdem muss der Status der Tiere, Alter (4GE), Geschlecht (SEXE),
Zuchtwert (£Bv) und Verfiigbarkeit fiir den Reproduktionseinsatz (474/L) in den Daten

mit angegeben werden.

Tabelle 4.5: Der Input-Parameterfile in GENCONT.

GENCONT.INP

CONSTRAINT RELATIONSHIP 0.137

NCAND 5000

NPEDIG 25000

OVERLAP YES

CMAX 0.0455 0.0023

CMIN 0.0057 0.0012

INPUT DAT44 OV.TXT ID EBV SEXE AVAIL AGE
PEDIGREE PEDI 2004.TXT

4.2.4 Die Ausgabevon GENCONT

Wenn die Berechnung von GENCONT zu Ende ist, wird eine Outputdatei ausgegeben.
Am Anfang dieser Outputdatei erscheint als erstes die Inputdatei (GENCONT.INP) wie vor
der Berechung eingegeben (Tabelle 4.6). Im Input-Parameterfile (GENCONT.INP) fiir die
Linie 44 wurde die Maximierung des Zuchtfortschrittes unter der Einschrankung, dass
die Verwandtschaft in der Folgegeneration nicht iiber 13,7% steigen soll (CONSTRAINT

RELATIONSHIP 0.137), definiert. Bei der Linie 44 wurde die iiberlappende Generation
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beriicksichtigt (oveErL4p YES). Die maximale Einsatzfrequenz der minnlichen und
weiblichen Selektionskandidaten wurde hier mit cmax = 0.0455 (Hahn) und cmax =
0.0023 (Henne) definiert. Das bedeutet, dass jeder selektierte Hahn maximal mit 4,55%
und jede selektierte Henne maximal mit 0,23% zur nidchsten Generation beitrdgt. Die
minimale Einsatzfrequenz wurde mit cmiv = 0.0057 (Hahn) und cmiy = 0.0012 (Henne)
definiert. Im Input Statement wurde der Aufbau der Datendatei mit kodierter Nummer
des Tieres (1D), Zuchtwert des Tieres (EBV), Geschlecht des Tieres (SEXE), Verfiigbarkeit
der Selektionskandidaten (4v4i2) und Alterklasse (4GE) beschrieben. Die Einteilung in
Altersklasse ist bei liberlappenden Generationen notwendig und entspricht der Zeit
zwischen zwei aufeinanderfolgenden Selektionsrunden. Fiir die Linie 44 wurden drei
Alterklassen gebildet. Die durchschnittliche Verwandtschaft des Ergebnis (POPULATION
AVERAGE RELATIONSHIP, SOLUTION) liegt mit 13,4% unterhalb der festgesetzten
Einschrdnkung (POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP, CONSTRAINT = 13,7%).  Der
durchschnittliche Zuchtwert der selektierten Tiere lag bei ca. 135,1 Punkten. Dabei
wurden 22 Hédhne und 435 Hennen selektiert.

Tabelle 4.6: Outputdatei der Linie 44 aus dem Programm GENCONT.

constraint relationship 0.137

NCAND 5000

NPEDIG 25000

OVERLAP YES

CMAX 0.0455 0.0023

CMIN 0.0057 0.0012

INPUT DAT44 OV.TXT ID EBV SEXE AVAIL AGE
PEDIGREE PEDI 2004.TXT

AVG. RELATIONSMALES/ FEMALES
AGE= 1 0.11811 0.11665
AGE= 2 0.10941 ---

AGE= 3 0.14087 ---

POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP (CONSTRAINT) =0.137
NO OF MALE CANDIDATES = 951
NO OF FEMALE CANDIDATES = 3444

SOLUTION:
POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP (SOLUTION) = 0.1339633171060028

GENETIC MERIT OF PARENTS =135.0704020331331
NO OF SELECTED MALES = 22
NO OF SELECTED FEMALES = 435
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4.2.5 Berucksichtigung Gberlappender Generationen

In der untersuchten Population liegt das Generationsintervall zur Zeit bei ca. 13,5
Monaten. Grundsitzlich werden alle Viter zunidchst einmal behalten, so dass die
Nachkommenleistung dieser Véter abgewartet werden kann, um sie dann eventuell in
der nichsten Generation je nach Nachkommenleistung wieder selektieren zu konnen.
Auf der Viterseite handelt es sich also um eine Selektion mit iiberlappender Generation.
Aus diesem Grund miissen bei der Berechnung von GENCONT zunéchst einmal die
iiberlappenden  Generationen  beriicksichtigt ~ werden. Dazu  miissen  die
Selektionskandidaten in Altersklassen eingeteilt werden. Eine Altersklasse entspricht
der Zeit zwischen zwei aufeinanderfolgenden Selektionsrunden. Im Fall der

iiberlappenden Generationen gilt:

Die Nebenbedingung ¢’Ac wird zu r’A, r erweitert.
¢ = genetischer Beitrag der Selektionskandidaten zur Folgegeneration

A = die additiv-genetische Verwandtschaftsmatrix der Selektionskandidaten

Die langfristigen genetischen Beitrdge r(i) der aktuellen Selektionskandidaten iiber alle
Altersklassen hinweg zu einem fiktiven Zeitpunkt ¢+s werden unter Beriicksichtigung
der Genflussmatrix P gebildet.
Die durchschnittliche Verwandtschaft in Altersklasse 1 ist:

A 1aa) = Cr.1 Ar1cr1

A = Verwandtschaftsmatrix zwischen Selektionskandidaten zum
Zeitpunkt ¢-1.

Cr1 = Vektor des genetischen Beitrags der im Jahr -7 selektierten Tiere zu
Altersklasse 1 im Jahr t.

Die durchschnittliche Verwandtschaft in den einzelnen Altersklassen ist:

A yap) =cnp A

Ci1’ Al = durchschnittliche Verwandtschaft der selektierten Tiere zur
Selektionsgruppe.
J = Matrix der GroBBe ng x g. Hierbei ist q die Anzahl der Altersklassen

und n die Zahl der Tiere je Altersklasse; diese Matrix enthidlt somit
die durchschnittlichen Verwandtschaften der Einzeltiere zur Gruppe
innerhalb von Altersklassen.
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Bei iiberlappender Generation sind die Tiere, die aktuell als Selektionskandidaten zur
Verfligung stehen mit 1 und die Tiere, die noch nicht reproduktionsfahig sind mit 2 zu
kodieren. Im Inputfile werden nun die Selektionskandidaten je nach der Verfiigbarkeit

mit AVAIL =1 bzw. AvAIL = 2 gekennzeichnet.

4.2.6 Einsatzfrequenzen der Selektionskandidaten

Die Einsatzfrequenzen und Anpaarungsverhiltnisse der Selektionskandidaten wurden in
verschiedenen Szenarien variiert. Die Anzahl der Nachkommen pro Henne wurde
zwischen fiinf und zehn Nachkommen variiert. Ein Hahn wurde dabei an mindestens
finf und an hochstens 20 Hennen angepaart. Dementsprechend wurde z.B. die
maximale Einsatzfrequenz der ménnlichen und weiblichen Selektionskandidaten fiir die
Linie 22 mit cmax 0,113 (Hahne) und cmax 0.006 (Hennen) definiert. Das bedeutet,
dass jeder selektierte Hahn mit 11,3% und jede selektierte Henne mit 0,6% zur néchsten
Generation beitrdgt. Die minimale Einsatzfrequenz wurde mit cmin 0,014 (Hédhne) und
0,003 (Hennen) definiert. Das hei3t, dass mindestens 1,4% der Nachkommen vom
gleichen Hahn und mindestens 0,3% der Nachkommen von der gleichen Henne

abstammen diirfen (Tabelle 4.7).

Tabelle 4.7: Mindest- und Hochsteinsatzfrequenz der Tiere der drei Linien in

der nichsten Generation.

.. Hahne Hennen
Linie

min. max. min. max.

22 |25/1777=0,014|200/1777=0,113 |5/1777=0,003 | 10/1777=0,006
44 125/4395=0,005|200/4395 =0,046 | 5/4395=0,001 | 10/4395=0,002
11 |25/4281=0,006 | 200/4281=0,047 |5/4281=0,001 | 10/4281=0,002
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4.2.7 Paarungsplanung auf der Grundlage von GENCONT

In GENCONT wurden die Selektionskandidaten zunichst unter einer bestimmten
Vorgabe, z.B., dass die durchschnittliche Verwandtschaft einen vorgegebenen Wert
nicht Uberschreitet, fiir die Anpaarung selektiert. Basierend auf den Ergebnissen des
GENCONT- Programms wurde von SONESSON und MEUWISSEN (2000) ein ,simulated
annealing’ Algorithmus entwickelt, der das optimale Anpaarungsdesign der selektierten
Elterntiere bestimmt. Dieser Algorithmus wurde in der FORTRAN- Subroutine MATE
umgesetzt. Vor der Anpaarung wurde die Verwandtschaft jedes einzelnen Hahns zu
allen selektierten Hennen mit eigenen Programmen bestimmt. Im Programm MATE
miissen zundchst folgende Parameter eingegeben werden: die Anzahl weiblicher und
mannlicher Selektionskandidaten, deren von GENCONT berechnete optimale
Einsatzhaufigkeit und die Verwandtschaftskoeffizienten aller moglichen Paarungen
zwischen den selektierten Hihnen und Hennen. Die Selektionskandidaten werden nun
nach dem vorgegebenen Kriterium ausgewdhlt und optimal angepaart, womit ein
hoherer Zuchtfortschritt erreicht werden kann, ohne dass es dabei zum Verlust der
genetischen Varianz kommt. Die Input- und Outputfiles fiir MATE sind im Anhang 3

und 4 ausfiihrlich beschrieben.
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4.3 Ergebnisse
4.3.1 Verwandtschaft und Zuchtfortschritt

Unter der in Szenario A gemachten Vorgabe, dass die maximal tolerierbare
durchschnittliche Verwandtschaft bei 13,7% liegt, wurde ein durchschnittlicher
Zuchtwert von 135,1 Punkten erreicht (Tabelle 4.8). Die Berechnung der
durchschnittlichen Verwandtschaft der selektierten Tiere im GENCONT lag mit 13,4%
unterhalb der tolerierbaren Grenze. Dabei wurden 22 Héhne und 435 Hennen unter der
vorgegebenen Einschrankung der durchschnittlichen Verwandtschaft selektiert (Tabelle

4.8).

Tabelle 4.8: Die Berechnung von GENCONT fiir die Linie 44 mit 4395
Selektionskandidaten bei aktueller durchschnittlicher

Verwandtschaft von 11,7% (iiberlappende Generationen).

Mittlere Verwandtschaft (%) | Anzahl | Anzahl |Zuchtwert
Szenario | Max. tolerierbar | Gencont-Losung |Hadhne |Hennen |Elterntiere
A 13,7 13,4 22 435 135,1
B 13,7 13,5 22 435 135,2
C 13,7 12,2 87 910 127,2
D 13,7 12,5 60 600 130,8
E 12,5 12,5 39 436 134,4

In Szenario B wurde die Nebenbedingung auf Basis der durchschnittlichen Inzucht
vorgenommen. Unter der in Szenario B gemachten Vorgabe wurden ebenfalls 22 Héhne
und 435 Hennen ausgewihlt. Dementsprechend liegt der durchschnittliche Zuchtwert
mit 135,2 Punkten auf fast dem gleichen Niveau wie in Szenario A (Tabelle 4.8). Dies
zeigt, dass die Vorgabe anhand der durchschnittlichen Verwandtschaft oder der

durchschnittlichen Inzucht keinen Einfluss in Bezug auf den Zuchtwert hat.

In Szenario C wurde die Anzahl der Nachkommen pro Henne auf fiinf und die Anzahl
der Nachkommen pro Hahn auf 50 begrenzt. In Szenario C liegt der durchschnittliche

Zuchtwert mit 127,2 Punkten um ca. acht Punkte unter dem Zuchtwert, der aus der
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Selektion in Szenario A und in Szenario B resultiert (Tabelle 4.8). Die durchschnittliche
Verwandtschaft der selektierten Tiere ist hier allerdings auch um ca. 1% niedriger als in
Szenario A und B. Die Anzahl selektierter Hahne in Szenario C liegt mit 87 Hidhnen
und 910 Hennen am hochsten. Da in Szenario C aufgrund der Vorgabe mehr Tiere
selektiert wurden, sind auch solche Tiere dabei, die niedrigere Zuchtwert haben.
Infolgedessen sinkt der Zuchtwert insgesamt ab. Bei dem Standardverfahren in Szenario
D werden 60 Hédhne an 600 Hennen angepaart. Hierbei liegt der Zuchtwerte mit ca.
130,8 Punkten um ca. drei Punkte iiber dem Zuchtwert in Szenario C, aber um ca. fiinf
Punkte unter dem Zuchtwert in Szenario A und in Szenario B (Tabelle 4.7). Die
durchschnittliche Verwandtschaft in Szenario D liegt mit 12,5% deutlich niedriger als in
Szenario A und B. Der Zuchtwert in allen 4 Szenarien steigt in der Regel mit

zunehmender durchschnittlicher Verwandtschaft.

Um eine Aussage dariiber treffen zu konnen, um wie viel der Zuchtwert bei der
Anwendung von GENCONT gegeniiber dem Standardverfahren steigt, wurde das
Szenario E aufgestellt. Dazu wurde in Szenario E die durchschnittliche Verwandtschaft
der Standardverfahren in Szenario D (12,5%) als Einschrankung vorgegeben. Unter der
in Szenario E gemachten Vorgabe, dass die maximal tolerierbare durchschnittliche
Verwandtschaft der selektierten Tiere nicht iiber 12,5% steigen darf, liegt der
durchschnittliche Zuchtwert von Szenario E mit ca. 134,4 Punkten um ca. vier Punkte
iiber dem Zuchtwert, der bei der Selektion nach dem Szenario D resultiert (Tabelle 4.8).
Die Anzahl der selektierten Hennen und Hidhne in Szenario E ist wesentlich niedriger
als in Szenario D. Bei Verwendung von GENCONT lésst sich bei gleichem oder
geringem Anstieg der durchschnittlichen Verwandtschaft ein deutlich hoherer

Zuchtfortschritt erreichen.



Einsatz der optimum genetic contribution (OGC) Theorie 79

Tabelle 4.9: Die Berechnung von GENCONT fiir die Linie 22 mit 1777
Selektionskandidaten bei aktueller durchschnittlicher

Verwandtschaft von 19,8% (iiberlappende Generation).

Mittlere Verwandtschaft (%) Anzahl | Anzahl | Zuchtwert
Szenario | Max. tolerierbar | Gencont-Losung | Hihne |Hennen |Elterntiere
A 21,7 21,7 17 167 130,2
B 21,7 21,7 17 167 130,2
C 21,7 19,1 35 357 122,5
D 21,7 20,7 20 200 127,6
E 20,7 20,7 22 167 129,5

Bei der Linie 22 handelt es sich um eine kleine bzw. eine Reservepopulation. Auch hier
wurden die fiinf unterschiedlichen Szenarien berechnet. Die aktuelle durchschnittliche
Verwandtschaft der Linie 22 liegt mit 19,8% im Vergleich zur Linie 44 und Linie 11
deutlich hoher. Da von 2% jdhrlicher Steigerung der durchschnittlichen Verwandtschaft
ausgegangen wurde, liegt die maximal tolerierbare durchschnittliche Verwandtschaft
der Linie 22 bei 21,7%. Unter dieser vorgegebenen Einschrankung der
durchschnittlichen Verwandtschaft fiir die Linie 22 wurden in Szenario A 17 Hahne und
167 Hennen selektiert und ein durchschnittlicher Zuchtwert von 130,2 Punkten erreicht
(Tabelle 4.9). Obwohl die durchschnittliche Verwandtschaft der Linie 22 im Vergleich
zu Linie 44 und Linie 11 sehr hoch liegt, ist hier kein Zuwachs des durchschnittlichen
Zuchtwerts zu beobachten. Der Zuchtwert der Linie 22 in Szenario A liegt im Vergleich

zum Zuchtwert der Linie 44 um flinf Punkte niedriger.

Wurde die Vorgabe der Einschrinkung mittels durchschnittlicher Inzucht anstelle
durchschnittlicher Verwandtschaft vorgenommen (Szenario B), so fiihrt dies zu keinem
Anstieg des durchschnittlichen Zuchtwerts gegeniiber Szenario A. In beiden Szenarien
wurden 17 Hihne und 167 Hennen selektiert und ein durchschnittlicher Zuchtwert von
130,2 Punkten erreicht (Tabelle 4.9). Die Festlegung der Anzahl der Nachkommen pro
Hahn bzw. Henne fiihrte bei Linie 22 zum Absinken des durchschnittlichen Zuchtwerts
(Szenario C). GENCONT selektierte unter dieser Vorgabe 35 Hihne und 357 Hennen,

womit ein durchschnittlicher Zuchtwert von 122,5 Punkten erreicht wurde (Tabelle 4.9).
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Bei Standardverfahren werden fiir die kleine Population 20 Hahne und 200 Hennen
selektiert (Szenario D). Somit wurde in der Inputdatei von GENCONT fiir die Linie 22
die Anzahl der selektierten Hihne (NM4LES) auf 20 und die Anzahl der selektierten
Hennen (NFEMALES) auf 200 festgelegt. Die durchschnittliche Verwandtschaft der Linie
22 nach der Losung von GENCONT lag mit 20,7% unterhalb der maximal tolerierbaren
Grenze. Dabei wurde ein durchschnittlicher Zuchtwert von 127,6 Punkten erreicht
(Tabelle 4.9). Der durchschnittliche Zuchtwert beim Standardverfahren liegt um flinf
Punkte hoher als in Szenario C, bei dem die Anzahl der Nachkommen festgelegt wurde,
und um ca. drei Punkte niedriger im Vergleich zu Szenario A und B. Allerdings ist die
durchschnittliche Verwandtschaft in Szenario D um 1% niedriger als in Szenario A und
B. Die durchschnittliche Verwandtschaft von 20,7% aus GENCONT (Lo6sung) fiir das
Standardverfahren wurde als maximal tolerierbare durchschnittliche Verwandtschaft in
Szenario E vorgegeben (Tabelle 4.9). Der durchschnittliche Zuchtwert liegt mit 129,5
Punkten um zwei Punkte hoher als durch das Standardverfahren erreicht werden kann.
Die Verwendung von GENCONT fiihrt auch hier wie bei der Linie 44 zur Steigerung
des Zuchtfortschritts.

Tabelle 4.10: Die Berechnung von GENCONT fiir die Linie 11 mit 4281
Selektionskandidaten bei aktueller durchschnittlicher

Verwandtschaft von 13,3% (Generation nicht iiberlappend).

Szenario Mittlere Verwandtschaft (%) Anzahl | Anzahl |Zuchtwert
Max. tolerierbar | Gencont-Losung | Hihne |Hennen |Elterntiere

A 15,1 15,1 24 435 136,9

B 15,1 15,0 22 435 136,8

C 15,1 13,6 85 909 127,9

D 15,1 13,9 60 600 131,5

E 13,9 13,9 38 436 1354

Die aktuelle durchschnittliche Verwandtschaft der Linie 11 liegt bei ca. 13,2%. Die
Maximal tolerierbare durchschnittliche Verwandtschaft liegt bei 15,1%, wenn man von
2% jahrlicher Steigerung der durchschnittlichen Verwandtschaft ausgeht. Fiir die Linie

11 in Szenario A wurden unter dieser Vorgabe 24 Hahne und 435 Hennen selektiert und
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ein durchschnittlicher Zuchtwert von 136,9 Punkten erreicht (Tabelle 4.10). Ein nahezu
gleiches Ergebnis wurde bei der Linie 11 wie auch bei allen anderen Linien erzielt,
wenn die Einschrinkung auf Basis der durchschnittlichen Inzucht statt der
durchschnittlichen Verwandtschaft vorgenommen wurde. Der durchschnittliche
Zuchtwert in Szenario B lag mit 136,8 Punkten auf nahezu gleichem Niveau wie in
Szenario A (Tabelle 4.10). Durch die Festlegung der Anzahl der Nachkommen pro
Henne/Hahn wurde ein durchschnittlicher Zuchtwert von 127,9 Punkten erreicht
(Szenario C). Der hier erreichte durchschnittliche Zuchtwert liegt um ca. neun Punkte
unter dem in Szenario A und B erreichten Wert. Anzumerken ist, dass die
durchschnittliche Verwandtschaft in Szenario C mit 13,6% um ca. 2% niedriger liegt als
in Szenario A und B. Vergleicht man die beiden grolen Populationen miteinander, so
stellt man fest, dass der durchschnittliche Zuchtwert der Linie 11 in allen fiinf Szenarien
tiber dem der Linie 44 liegt. Fiir die Linie 11 werden standardméfig 60 Hahne und 600
Hennen selektiert (Szenario D). Unter dieser Vorgabe und einer maximal tolerierbaren
durchschnittlichen Verwandtschaft von 15,1% wurde bei der Linie 11 ein
durchschnittlicher Zuchtwert von 131,5 Punkten erzielt (Tabelle 4.10). Durch die
Festlegung der Anzahl der selektierten Hennen und Héhne sank der durchschnittliche
Zuchtwert um ca. fiinf Punkte gegeniiber Szenario A und B. Die Festlegung der Anzahl
der selektierten Hennen und Hé&hne wirkt sich nachteilig in Bezug auf die

durchschnittliche Verwandtschaft aus.

Anstatt die Anzahl der selektierten Tiere vorher festzulegen kann man mit Hilfe von
GENCONT bestimmen, wie viele Tiere selektiert werden sollen. Mit dieser Methode
lasst sich ein hoherer Zuchtwert erzielen (Szenario E). Hier wurde unter der Vorgabe,
dass die maximale durchschnittliche Verwandtschaft von 13,9% nicht steigen darf, ein
mit 135,4 Punkte um ca. vier Punkte hoherer durchschnittlicher Zuchtwert gegeniiber
Szenario D erzielt (Tabelle 4.10). Zwar liegt in Szenario E die Anzahl der selektierten
Héhne mit 38 und die der Hennen mit 436 deutlich niedriger als in Szenario D (60
Héhne und 600 Hennen), aber die durchschnittliche Verwandtschaft der selektierten
Tiere in Szenario E entspricht mit 13,9% dem Wert in Szenario D. Das bedeutet, dass
unter Anwendung von GENCONT nicht nur die Tiere, die einen hoherer Zuchtwert
hatten, selektiert wurden, sondern auch solche mit niedrigerem Zuchtwert, so dass

insgesamt die Vorgabe, dass die durchschnittliche Verwandtschaft nicht iiber 13,9%
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steigen darf, eingehalten werden konnte und damit letztendlich ein deutlich héherer

Zuchtwert erreicht wurde.

4.3.2 Uberlappende Generation

Um die Frage beantworten zu konnen, ob die Berilicksichtigung der iiberlappenden
Generation fiir die kommerzielle Legehennenzucht bei der Berechnung von GENCONT
zwingend notwendig ist, wurde fiir alle drei Linien, sowohl fiir {iberlappende
Generationen als auch fiir nicht iiberlappende Generationen, GENCONT berechnet.
Dazu wurde das Standardverfahren (Szenario D) ausgewihlt. Beziiglich der Zuchtwerte
wurde fiir alle drei Linien kein Unterschied zwischen iiberlappenden Generationen und

nicht tiberlappenden Generationen festgestellt (Tabelle 4.11).

Tabelle 4.11: Vergleich der Zuchtwerte der selektierten Elterntiere zwischen
iiberlappenden bzw. nicht tiberlappenden Generationen fiir

Szenario D (Standardverfahren).

Generation Linie Szenario D 0 Yerw. ZW de'r selektierten
(Standardverfahren) (Losung GC) Elterntiere (GC)
Uberlappend 22 20472009 0,207 127,553
Nicht iiberlappend 22 20472009 0,207 127,553
Uberlappend 11 603/6009 0,139 131,572
Nicht iiberlappend 11 603/6009 0,139 131,542
Uberlappend 44 603/6009 0,125 130,832

Nicht iiberlappend 44 603/6009 0,125 130,829
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4.3.3 Durchschnittliche Verwandtschaft nach der optimalen Anpaarung

Vor der Anpaarung wurde die Verwandtschaft jedes einzelnen Hahns zu allen
selektierten Hennen bestimmt. Basierend auf dem GENCONT-Ergebnis wurden die
selektierten Tiere angepaart, wobei nach der konkreten Anpaarung die durchschnittliche

Verwandtschaft der Paarungspartner die maximal tolerierbare Verwandtschaft nicht

uberschreiten darf.

Tabelle 4.12: Ausschnitt aus der Berechung der @ Verwandtschaft nach der

konkreten Anpaarung (Linie 12, Szenario D).

PAARUNG (1)

VATERTIERIMUTTERTIER| KEINE PAARUNG (O) HAHN NR.JHENNE NR.[VERWANDTSCHAFT
1 18 1 014309 | 310162 0,059753
1 77 1 014309 | 311232 0,059875
1 80 1 014309 | 311250 0,066956
1 84 1 014309 | 311364 0,065125
1 89 1 014309 | 311419 0,059875
1 90 1 014309 | 311420 0,059875
1 97 1 014309 | 311486 0,059753
1 100 1 014309 | 311500 0,056091
1 166 1 014309 | 312206 0,06134
1 168 1 014309 | 312211 0,059753
1 183 1 014309 | 312329 0,065125
1 185 1 014309 | 312433 0,066956
1 186 1 014309 | 312434 0,066956
1 187 1 014309 | 312435 0,066956
1 206 1 014309 | 312548 0,069702
1 228 1 014309 | 312703 0,056091
1 281 1 014309 | 313352 0,06543
1 321 1 014309 | 313688 0,059753
1 338 1 014309 | 313884 0,066284
1 392 1 014309 | 314419 0,066956
1 402 1 014309 | 314533 0,059875
2 29 1 211584 | 310354 0,084717
2 60 1 211584 | 311051 0,074524
2 78 1 211584 | 311242 0,059326
2 102 1 211584 | 311512 0,07489
2 164 1 211584 | 312191 0,07489
2 189 1 211584 | 312442 0,059326
2 190 1 211584 | 312443 0,059326
2 194 1 211584 | 312457 0,059967
2 227 1 211584 | 312700 0,070892
2 270 1 211584 | 313250 0,086029
2 271 1 211584 | 313257 0,065948
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Wie in Tabelle 4.12 zu sehen ist, wurde z.B. das Vatertier 1 (Hahn Nr. 014309) mit
Muttertier 18 (Henne Nr. 310162) angepaart. Die Verwandtschaft zwischen diesen
beiden Paarungspartnern lag dabei bei ca. 6,0%. Tier 1 (Hahn Nr. 014309) wurde an
weitere Hennen unter Berilicksichtigung der Verwandtschaft angepaart. Wurde die
Vorgabe nicht erfiillt, so wurden die Selektionskandidaten nicht miteinander angepaart.

Dieses ist in der Tabelle 4.13 mit Paarung = 0 gekennzeichnet.

Tabelle 4.13: Ausschnitt aus der Berechnung der Verwandtschaft und die

Anpaarung innerhalb der Selektionskandidaten der Linie 44.

VATERTIERMUTTERTIER| PAARUNG (1) |HAHN[HENNE[VERWANDTSCHAFT
KEINE PAARUNG (0)| ID ID
1 1 1 266418|367575 0,081207
1 2 1 266418|367576 0,081207
1 3 0 266418|367578 0,102448
1 4 0 266418(367585 0,107605
1 5 0 266418(367610 0,108002
1 6 0 266418(367611 0,108002
1 7 0 266418(367612 0,108002
1 8 0 266418|367652 0,089935
1 9 1 266418|367832 0,078461
1 10 1 266418(367833 0,078461
1 11 1 266418|367834 0,078461
1 12 0 266418|367837 0,087891
1 13 0 266418|367838 0,087891
1 14 0 266418|367849 0,087646
1 15 0 266418(367850 0,087646
1 16 0 266418|367879 0,095856
1 17 0 266418(367886 0,124939
1 18 0 266418|367888 0,097321
1 19 0 266418|367889 0,097321
1 20 0 266418|367892 0,123077
1 21 0 266418(367893 0,123077
1 22 0 266418(367908 0,119324
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Tabelle 4.14: Ausschnitt aus der Berechnung des Beitrags, die Inzucht sowie
des Zuchtwerts der Selektionskandidaten der Linie 11

(Szenario C).

TIERNR. | BEITRAG [ZUCHTWERT|[INZUCHT | NK HAHN | NK HENNE
8568 1,17 123 0,092 11 1
10336 1,17 124 0,14 11 1
10631 1,17 158 0,144 11 1
10692 1,17 133 0,156 11 1
11303 1,17 127 0,163 11 1
11316 1,17 173 0,168 11 1
21011 1,17 133 0,138 11 1
21014 1,17 139 0,156 11 1
21016 1,17 122 0,132 11 1
21052 1,17 125 0,146 11 1
21074 1,17 147 0,16 11 1
21081 1,17 123 0,128 11 1
21090 1,17 144 0,16 11 1
21096 1,17 130 0,146 11 1
21098 1,17 129 0,152 11 1
21149 1,17 135 0,161 11 1
21187 1,17 126 0,136 11 1
21189 1,17 146 0,13 11 1
21201 1,17 128 0,155 11 1
21220 1,17 127 0,143 11 1
21229 1,17 135 0,15 11 1
21243 1,17 128 0,146 11 1
21246 1,17 129 0,142 11 1
21247 1,17 129 0,137 11 1

Aus Tabelle 4.14 wird ersichtlich, dass jeder selektierte Hahn die gleiche
Einsatzfrequenz hat. In diesem Fall macht jeder einzelne Hahn 1,17% der Anpaarungen.
Dabei trdagt jeder Hahn mit 11 Nachkommen zur nédchsten Generation bei. Die

durchschnittliche Inzucht ist hier als Nebenbedingung vorgegeben.
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Tabelle 4.15: Der Beitrag und die Anpaarungshdufigkeit der Linie 44 in
Szenario A fiir iiberlappende Generationen bei 22 selektierten

Hahnen und 435 selektierten Hennen.

IANZAHL|TIER |BEITRAG|CMIN |CMAX [ZUCHTWERT|INZUCHT|AL TER[VERFUG-[PAARUNG|PAARUNG
HAHNE |NR. BARKEIT|- HAHN |- HENNE
1 [12795) 455 | 0,57 | 4,55 135 0,139 | 2 1 20 1
2 |22221] 445 |057 455 130 0,137 | 1 1 19 1
3 [22230] 455 | 0,57 | 455 140 0,126 | 1 1 20 1
4 |22242| 4,55 |057 455 138 0,139 | 1 1 20 1
5 [22265| 455 | 0,57 | 455 144 0,168 | 1 1 20 1
6 [22208] 4,55 | 0,57 | 4,55 162 0,172 | 1 1 20 1
7 [22304| 455 | 0,57 | 455 144 0,155 | 1 1 19 1
8 |22315| 455 | 057|455 138 0,163 | 1 1 20 1
9 [22320] 455 | 0,57 | 455 138 0,163 | 1 1 19 1
10 [22405 4,55 | 0,57 | 4,55 134 0,165 | 1 1 20 1
11 |22425| 4,55 | 057 | 4,55 135 012 | 1 1 19 1
12 [22694| 4,55 | 0,57 | 4,55 132 0,134 | 1 1 20 1
13 |22710] 4,55 | 057 | 4,55 137 0,146 | 1 1 19 1
14 |22746| 4,55 | 057 | 4,55 144 0,168 | 1 1 20 1
15 22789 4,55 | 0,57 | 4,55 136 0,149 | 1 1 20 1
16 |22790| 4,55 | 0,57 | 4,55 134 0,152 | 1 1 20 1
17 [22849| 4,55 | 0,57 | 4,55 142 0,142 | 1 1 20 1
18 22881 4,55 | 0,57 | 4,55 133 0,132 | 1 1 20 1
19 [22996] 4,55 | 0,57 | 4,55 134 0,165 | 1 1 20 1
20 [23015| 4,55 | 0,57 | 4,55 162 0,172 | 1 1 20 1
21 [23070 4,55 | 0,57 | 455 134 0,165 | 1 1 20 1
22 [23096| 4,55 | 0,57 | 455 135 0,158 | 1 1 20 1

Die 22 selektierten Hahne der Linie 44 in Szenario A wurden jeweils zwischen 19 und
20 mal angepaart (Tabelle 4.15). Dabei sollte jeder einzelne Hahn nach der
Nebenbedingung in GENCONT 4,55% der Anpaarungen machen.
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Tabelle 4.16: Ausschnitt aus der Berechung der durchschnittlichen
Verwandtschaft nach der konkreten Anpaarung
(Linie 22, Szenario A).

VATERTIERIMUTTERTIER|PAARUNG|HAHN[HENNE|VERWANDTSCHAFT
1 1 0 330078{330079 0,37558
1 2 0 330078330080 0,37558
1 3 0 330078330110 0,210419
1 4 0 330078330186 0,115601
1 5 0 330078330196 0,182175
1 6 0 330078330214 0,112534
1 7 0 330078330244 0,183807
1 8 0 330078330263 0,271515
1 9 0 330078330312 0,176315
1 10 0 330078330328 0,098099
1 11 1 330078330335 0,102219
1 12 0 330078330353 0,079956
1 13 0 330078330378 0,132889
1 14 0 330078330379 0,132889
1 15 0 330078330396 0,123993
1 16 0 330078330397 0,123993
1 17 0 330078330398 0,123993
1 18 0 330078330402 0,12532
1 19 0 330078330405 0,267532
1 20 0 330078330411 0,131027
1 21 0 330078330418 0,136536

Die durchschnittliche Verwandtschaft aller mdglichen Tiere wurde zunichst vor der
Anpaarung berechnet (Tabelle 4.16). In Szenario A wurden z.B. 10440
Verwandtschaftsmoglichkeiten berechnet. Die durchschnittliche Verwandtschaft von
10440 Verwandtschaften der Linie 11 in Szenario A liegt bei 12,9%. Nachdem 435
Tiere selektiert und optimal angepaart wurden, sank die durchschnittliche
Verwandtschaft auf 8,2% ab (Tabelle 4.16). Zu einem dhnlichen Ergebnis wie in
Szenario A fiihrte es, wenn die durchschnittliche Inzucht in GENCONT als
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Nebenbedingung vorgegeben wurde (Szenario B). In Szenario B sank die

durchschnittliche Verwandtschaft nach der optimalen Anpaarung von 13,1% auf 8,2%.

Tabelle 4.17: Durchschnittliche Verwandtschaft der Selektionskandidaten vor
und nach der optimale Paarung fiir die Linie 11, Szenario A — E

und fiir nicht tiberlappende Generationen.

Szenario | Anpaarung | Anzahl Mittelwert Std. Abw. Min. Max.
A Vor 10440 0,129 0,075 0,054 0,641
Nach 435 0,082 0,011 0,056 0,110

B Vor 9570 0,131 0,077 0,051 0,641
Nach 435 0,082 0,012 0,056 0,119

C Vor 77265 0,131 0,062 0,048 0,641
Nach 909 0,083 0,012 0,054 0,118

D Vor 36000 0,132 0,065 0,051 0,641
Nach 600 0,084 0,013 0,059 0,113

E Vor 16568 0,127 0,073 0,053 0,641
Nach 436 0,078 0,010 0,056 0,111

vor = alle mogliche Paarungen
nach = nach der optimale Anpaarung

Die Festlegung der Anzahl der Nachkommen pro Hahn/Henne in Szenario C fiihrte
dazu, dass GENCONT mehr Tiere selektierte als in allen anderen Szenarien der Fall
war. Dadurch ist die Anzahl aller moglichen Paarungen in Szenario C auf 77265
gestiegen (Tabelle 4.17). Die durchschnittliche Verwandtschaft der 909 selektierten
Tiere nach der optimalen Anpaarung sank von 13,1% auf 8,3%. Zu é&hnlichen
Ergebnissen kam es beim Standardverfahren in Szenario D. Wihrend hier vor der
Anpaarung die durchschnittliche Verwandtschaft von allen méglichen Tieren bei 13,2%
liegt, sank diese nach der optimalen Anpaarung auf 8,4% ab. Die durchschnittliche
Verwandtschaft nach der optimalen Anpaarung in Szenario E ist mit 7,8% am
niedrigsten. Zu bemerken ist, dass in Szenario E mit 135,4 Punkten ein hoherer
Zuchtwert erzielt wurde (Tabelle 4.10) als bei der niedrigeren durchschnittlichen

Verwandtschaft, wie in der Tabelle 4.17 zu sehen ist.
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Tabelle 4.18: Durchschnittliche Verwandtschaft der Selektionskandidaten vor
und nach der optimalen Paarung fiir die Linie 44, Szenario A —

E und fiir tiberlappende Generationen.

Szenario | Anpaarung | Anzahl Mittelwert Std. Abw. Min. Max.
Vor 9570 0,119 0,063 0,044 0,595

A Nach 435 0,080 0,011 0,052 0,108
B Vor 9570 0,121 0,064 0,044 0,595
Nach 435 0,081 0,012 0,052 0,119

C Vor 79170 0,119 0,061 0,039 0,629
Nach |910 0,074 0,011 0,047 0,110

D Vor 36000 0,120 0,064 0,044 0,629
Nach | 600 0,076 0,010 0,050 0,106

E Vor 17004 0,114 0,066 0,044 0,595
Nach 436 0,073 0,010 0,052 0,102

vor = alle mdgliche Paarungen
nach = nach der optimale Anpaarung

Die Berechung der durchschnittlichen Verwandtschaft fiir die Linie 44 vor und nach der
optimalen Anpaarung ergab dhnliche Resultate wie fiir die Linie 11. In allen 5 Szenarien
wurde hier eine deutliche Abnahme der durchschnittlichen Verwandtschaft nach der
optimalen Anpaarung beobachtet (Tabelle 4.18). Der durchschnittliche Zuchtwert der
Linie 44 in Szenario E ist mit 134,4 Punkten um 1% niedriger als der der Linie 11.
Allerdings betrdgt die durchschnittliche Verwandtschaft der Linie 44 in Szenario E nach
der optimalen Anpaarung nur 7,3% (Tabelle 4.18). Grundsétzlich ist zu beobachten,
dass der durchschnittliche Zuchtwert mit zunehmender durchschnittlicher
Verwandtschaft wiachst. Im Vergleich zur Linie 44 und Linie 11 ist die
durchschnittliche Verwandtschaft der Linie 22 vor und nach der Anpaarung deutlich
hoher. So liegt beispielsweise die durchschnittliche Verwandtschaft der Linie 22 in
Szenario A vor der Anpaarung bei 18,7% (Tabelle 4.19). Nach der Anpaarung sinkt
dieser Wert auf 10,5%. Dies ist darauf zuriickzufiihren, dass die Anzahl der

Selektionskandidaten im Gegensatz zu Linie 11 und Linie 44 niedriger ist und die Tiere
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damit stark miteinander verwandt sind. In allen Szenarien sinkt die durchschnittliche

Verwandtschaft von iiber ca. 18% vor der Anpaarung auf ca. 10%.

Tabelle 4.19: Durchschnittliche Verwandtschaft der Selektionskandidaten vor

und nach der optimalen Paarung fiir die Linie 22, Szenario A —

E und fiir iberlappende Generationen.

Szenario | Anpaarung | Anzahl Mittelwert Std. Abw. Min. Max.
A Vor 2839 0,187 0,102 0,067 0,678
Nach 167 0,105 0,015 0,067 0,153

B Vor 2839 0,187 0,102 0,067 0,678
Nach 167 0,105 0,015 0,067 0,153

c Vor 12495 0,185 0,092 0,060 0,678
Nach 357 0,104 0,019 0,068 0,164

D Vor 4000 0,185 0,099 0,065 0,678
Nach 200 0,102 0,018 0,068 0,157

E Vor 3674 0,183 0,102 0,065 0,678
Nach 167 0,103 0,014 0,069 0,153

vor = alle mogliche Paarungen
nach = nach der optimale Anpaarung
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5 Potenzial der Markergestitzten Selektion

5.1 Einleitung

Mit der Entwicklung der DNA-Technologie werden heutzutage zunehmend QTLs, also
Genorte, die an der Auspridgung quantitativer Merkmale mafBgeblich beteiligt sind,
bekannt. Durch die Markerinformation ist die Moglichkeit gegeben, die Selektion direkt
mit Hilfe des Genotyps vorzunehmen statt wie bisher {iblich anhand des Phinotyps zu
selektieren. Die markergestiitzte Selektion weist gegeniiber der phénotypischen
Selektion groBBe Vorteile auf. So ermdglicht sie unter anderem, die Selektion

unabhingig von Geschlecht und Alter eines Tiers durchzufiihren.

In der traditionellen Selektionsmethode ist man darauf angewiesen, die Leistung des
Tieres oder die seiner Nachkommen abzuwarten. Folglich wird das Generationsintervall
langer und somit der Zuchtfortschritt kleiner. Markerinformation konnte dagegen
frither verfiigbar sein. Eine DNA-Probe kann z.B. bereits beim Eintagskiiken gezogen
und die gefundenen QTLS in das Zuchtprogramm eingebaut werden. Dabei kann man
entweder nur aufgrund der Markerinformation des Tieres selektieren, oder aber die
vorhandene Markerinformation mit phidnotypischen- und Abstammungsinformationen
kombinieren. Bei Hdhnen spielt MAS eine noch groBere Rolle, da sie keine
Eigenleistung besitzen und zwischen Vollgeschwistern nicht differenziert werden kann.
Nach bisherigen Verfahren hat man zufillig einen oder zwei Hdhne ausgewihlt und zur
Zucht verwendet. Mit Hilfe von Markerinformationen konnte man dagegen gezielt den

besten Hahn auswéihlen.

Zur FEinsatzmoglichkeit von MAS gehort auch die selektive Ausschaltung
unerwiinschter Genotypen. Aullerdem kann MAS die Selektionsintensitdt erhohen,
wenn nur noch Tiere mit einem giinstigen Markergenotyp eigenleistungs- oder
nachzuchtgepriift werden. Die Genauigkeit des geschitzten genetischen Wertes kann
durch Markerinformation als zusitzliche Informationsquelle in der Zuchtwertschédtzung
die Modellgenauigkeit erhohen. Da die Heritabilitit fiir Legespitze (Legeleistung
Periode 3-8) und Persistenz (Legeleistung Periode 9-12) niedrig ist, ist der Einsatz von

markergestiitzter Selektion besonders wihrend dieser Phase interessant.
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5.2 Material und Methoden

5.2.1 Moddlannahme und Simulationen

Simuliert wurde eine Population mit M ménnlichen und F weiblichen Eltern, wobei
jedes méannliche mit F/M weiblichen Eltern angepaart wurde. Selektiert wurde bei einer
iiberlappenden Generation iiber den Zeitraum von zehn Generationen. Das
durchschnittliche Generationsintervall lag bei einem Jahr. Das quantitative Merkmal der
Basisgeneration war normal verteilt, bei einer additiv genetischen Varianz ¢?; und
phinotypischer Varianz. Da die Merkmalsleistung geschlechtspezifisch ist, haben alle
ménnlichen Vollgeschwister den gleichen Zuchtwert. Deshalb wurde die Anzahl
selektierter Hihne pro Vollgeschwistergruppe auf eins bis zwei beschrinkt. Dariiber
hinaus wurden unterschiedliche Markerallelzahl und Chromosomensegmentlédnge
simuliert. Die Simulation erzeugte Daten, die folgende Informationen enthielten:
Generationen, Anzahl Tiere, QTL, Zuchtwert, Inzuchtkoeffizient Hahn,
Inzuchtkoeffizient Huhn, durchschnittliche Verwandtschaft Hahn, durchschnittliche
Verwandtschaft Huhn und durchschnittliche Verwandtschaft Hahn mit Huhn. Modelle
mit zweil unterschiedlichen Anfangs-QTL-Allelfrequenzen (0,2 und 0,8) wurden
simuliert. Jede Simulation wurde 100 mal wiederholt. Generell wurden sieben Schemen

simuliert:

1. unterschiedliche Populationsgrof3e
Anpaarungssysteme

Zuchtwerte

Anzahl S6hne pro Henne

QTL Genotypeffekte
Chromosomensegmentlédnge

Markerallelzahl

A L o

Diese Kombinationsmoglichkeiten ergaben insgesamt 1260 Datensétze, die je nach
Notwendigkeit im Hinblick auf den Zuchtfortschritt und die Inzuchtentwicklung
ausgewertet wurden. Die Selektion der Tiere basierte auf dem Merkmal Legeleistung,
dessen phinotypische Varianz auf eins gesetzt wurde. Die Heritabilitdt des Merkmals

wurde in verschiedenen Szenarien variiert. Von allen Tieren wurden Inzucht- und
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Verwandtschaftskoeffizienten und wahre Zuchtwerte berechnet. AuBBerdem wurden in
jeder Wiederholung den n Tieren der Basisgeneration 2n verschiedene Allele an einem
neutralen Genort zugewiesen, und es wurde fiir diesen Genort verfolgt, in welchem Maf3
in den Nachkommengenerationen Herkunftsgleichheit und driftbedingter Allelschwund

auftrat.

5.2.2 Simulation von unterschiedlicher Selektion und Anpaarungsstrategien

Unterschiedliche Selektions- und Anpaarungsstrategien wurden im Hinblick auf die
Inzucht und den Zuchtfortschritt im Verlauf von zehn Generationen untersucht. Die
Simulation wurde unter Verwendung eines FORTRAN-Programmes durchgefiihrt.
Ausgehend von einer Basisgeneration wurden zehn Generationen Selektion und

Anpaarung durchgefiihrt.

Weiterhin wurden vier Anpaarungsschemata untersucht:
> assortative Paarung (AP)
> zufillige Paarung (ZP)
> disassortative Paarung (DP)
> minimale Verwandtschaftspaarung (MV): Die selektierten Hdhne wurden

jeweils an die am wenigsten verwandten selektierten Hennen angepaart.

Die AP und DP erfolgte nach dem geschétzten BLUP Zuchtwert. Bei der AP wurden in
der groBBen Population z.B. anhand des BLUP Zuchtwertes die besten 50 Hihne und die
besten 500 Hennen angepaart. Bei der DP wurden z.B. die besten Hihne mit den
schlechtesten  selektierten =~ Hennen angepaart. Im Falle der minimalen
Verwandtschaftspaarung (MV) wurde zunédchst mit der Anpaarung des besten Hahns
mit der am wenigsten verwandten Henne begonnen. Zum Schluss bleiben zwangslaufig
nur noch eng verwandter Tiere, die miteinander angepaart werden miissen. Bei der

Zufallspaarung findet keine Selektion statt.
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5.2.3 Genetisches M odédll

Verwendet wurde das gemischte Modell der Vererbung. Das zu selektierende Merkmal
wurde von einer infiniten Anzahl additver Loci kontrolliert. Fiir die gesamten

Genotypwerte des Tieres (j gilt:

Ui =0%j + gi
gi = die Leistung des Tieres iiber die QTL

0*j = der rein polygene Zuchtwert

Fir die Berechnung wurde die Heritabilitdt h>=0,30 fiir das Merkmal Legeleistung

zugrunde gelegt. Die phénotypische Varianz (Jf))wurde auf eins gesetzt, so dass die

Heritabilitdt nur noch von der additiv genetischen Varianz abhéngt (42 = ¢7,). Fiir die

ganze genetische Standardabweichung gilt somit:
g =k =/0,30 =0,5477=a
Fiir die halbe genetische Standardabweichung gilt 0,5 a = 0,274.

Der QTL besal3 einen additven Effekt (a), der als die Halfte der Differenz zwischen
zweil homozygoten definiert wurde. Somit war der Genotypwert iiber die QTL jeweils a
gleich 0 und — a, fir Individuen mit dem Genotyp Aj;A;, AjA; und A,A,. Der
Dominanzgrad (d) war dabei entweder d=0 (keine Dominanz) oder d=a (vollstdndige
Dominanz). Der Genotyp besitzt zwei Allele mit den Genotypwerten a=0,274
(genetische Standardabweichung) und d = O fiir die drei Genotypen (A;A;, AjA; und
A»A). Fiir die genetische Varianz, die sich in der Basispopulation iiber die QTL
erklart, galt:

2

0; = 2p(1—p)a

p = Anfangsfrequenz der giinstigen Allele A,
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5.2.4 Dieuntersuchte Population

Es wurden drei Populationsgréen mit unterschiedlichen Selektionsintensitdten
betrachtet, deren Struktur in Tabelle 5.1 dargestellt ist. Die groe Population bestand
aus 4000 Einzelkafigen, bei denen 50 Viter an 500 Miitter angepaart wurden, von denen
je acht Tochter in Einzelkdfigen getestet wurden. Dabei lag eine unterschiedliche
Selektionsintensitéit auf der Hahn- und Hennenseite vor. Die mittlere Population bestand
aus 1500 Einzelkéfigen und hier wurden 50 Viter an 250 Miitter angepaart und je sechs
Tochter getestet. Die kleine bzw. Reservepopulation bestand aus 480 Einzelkéfigen von

denen 40 Viter an 160 Miitter angepaart und je drei Tochter getestet wurden.

Tabelle 5.1: Tierzahlen, Anzahl der Einzelkéfige und Selektionsintensititen

in den drei betrachteten Populationstypen.

Population Einzelkdfige Viéter Miitter Tochter/Miitter i (Hahn) 1 (Henne)

Grof 4000 50 500 8 1.75 1.64
Mittel 1500 50 250 6 1.4 1.51
Klein 480 40 160 3 1.27 1.10

Mit Hilfe von Simulationen wurde die MAS-Selektion mit der QTL-Selektion
(Selektion direkt iiber die QTL) und der PAS-Selektion (Selektion ohne die
Berticksichtigung der genotypischen Information) verglichen. Dazu wurden die

folgenden drei Schemen aufgestellt:

1. Polygene Selektion (PAS = polygen assisted selection)
2. QTL Selektion (GAS = genotype assisted selection)

3. Markergestiitzte Selektion zwischen den S6hnen
(MAS = marker assisted selection)



Markergestiitzte Selektion 96

5.25 Moddl zur Selektionsstrategie

5.25.1 Phanotypgestitzte Selektion (PAS)

Bei der polygenen Selektion (PAS) wurde die QTL- und Markerinformation nicht
beriicksichtigt. Die Selektion erfolgte ausschlieBlich anhand der phéanotypischen
Information und der Pedigreeinformation. Der geschitzte Gesamtzuchtwert eines
Individuums i (EB V) wurde anhand von BLUP unter Verwendung der gesamten
genetischen additiven Varianz (6%, + o® 4+) der Basispopulation und des polygenen

Zuchtwerts (um den Genotypeffekt nicht korrigiert) bestimmt.

Tabelle 5.2: Parameterkonstellationen der drei Szenarien.

Szenarien 62, a d P(Q) 0% h?

Polygen 0.3 - - - 0.7 0.3
a=0.50, 0.276 0.274 0 0.2 0.7 0.3
a=0, 0.204 0.548 0 0.2 0.7 0.3

Wie in der Tabelle 5.2 zu sehen ist, lag der additve QTL-Effekt bei a = 0,5 ,bzw. a =
lo,, wihrend bei der polygenen Selektion der QTL-Effekt nicht beriicksichtigt wurde.
Die Heritabilitit und die Restvarianz lagen bei h> = 0,3 und o% = 0,7. Die

Anfangsfrequenz der giinstigen Allele war 0.2.

5.25.2 Genotypgestutzte Selektion (GAS)

Fiir die genotypgestiitzte Selektion (GAS) gilt, vorausgesetzt, dass der individuelle
Genotyp des Tieres Gi (QQ, Qq, qq) und die Genotypwerte gi (oo, Mogr Hyq ) I der

Population bekannt sind, folgende Formel:

[}
Y* =y —g, - BLUP - u*i
[} O
utit g, =u

Vi = Beobachtung von Tier 1

g = Leistung des Tieres iiber die QTL

*

Vi T die Beobachtung des Tieres ohne den QTL Effekt
O

F—
U7 = der rein polygene Zuchtwert
O

U= Gesamtzuchtwert
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Hierbei wurde die Effizienz der genotypgestiitzten Selektion, die als obere Grenze der
MAS angesehen wird, untersucht. Die Leistung des Tieres wird um den Genotypeffekt
gi zunichst korrigiert. Mit diesem korrigierten Beobachtungswert wird dann eine

BLUP-Zuchtwertschitzung durchgefiihrt. So erhédlt man den reinen polygenen
O

Zuchtwert w ~ . AnschlieBend wird der reine polygene Zuchtwert und der Anteil des
Genotyps zu einem Gesamtzuchtwert zusammengefasst. Fiir den Zuchtwert durch QTL
gilt:

2(1 - p)a

[(1 -p) —p] a und

-2pa

jeweils flir Individuen mit dem Genotyp AjA;, A1A; und AyA;.

5.25.3 Markergestitzte Selektion (MAYS)

Erfolgt die Zuchtwertschidtzung anhand von Markerinformationen, die mit QTL
gekoppelt sind, so gilt:
y=utgte
v = Beobachtung
u = der rein polygene Zuchtwert
g =die Leistung des Tieres iiber die QTL
e = Restvektor
Der geschitzte Gesamtzuchtwert bei der Verwendung von MAS war die Summe der

geschitzten polygenen- und QTL-Effekte:
EBV[Z 12*1 +gip + gim
g;” = Leistung des Tieres tiber den QTL-Effekt der véterlichen Allele

;" = Leistung des Tieres iiber den QTL-Effekt der miitterlichen Allele

u*; = rein polygener Zuchtwert

Der Vektor g; besitzt dabei zwei QTL-Effekte von denen der erste aus der véterlichen
Allele und der zweite aus den miitterlichen Allelen stammt (¢;” und g;™).
In Abbildung 5.1 wurde am Beispiel der grolen Population der Einsatz der MAS

dargestellt. Als erstes miissen alle Héhne typisiert werden. Von den Tochtern werden
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nur diejenigen typisiert, die Nachkommen heterozygoter Hiahne sind. Bei Heterozygoten
(z.B. Mm) kann das positive Allel enthalten sein. Nach der Leistungspriifung werden
500 Miitter selektiert. Die heterozygoten Sohne werden geschwistergepriift.
AnschlieBend werden 40 So6hne anhand von Geschwisterpriifung und Marker-
information selektiert. Zusétzlich werden zehn nachkommengepriifte alte Hihne aus der
ersten Generation selektiert. Das ergibt 50 Viter, die nun mit 500 Miittern zur

Anpaarung in der folgenden Generation zur Verfiigung stehen.

------ Typisierun —— e ————— )
: » ypiserung 4 1 Generation
50 Vater 500 M (itter :
| I
X I
O | :
[ I |
(n) Sthne 4000 Téchter |
T NK
Geschwister pr iifung i Leistungsprifung :
il . . S .
- ——— e = == —
| Markerinformation | =
— e o o o o e e o = |
310 340 v
50 Vater 500 M Utter
2

Abbildung 5.1:  Schematische Darstellung der markergestiitzten
Selektion.

Der Vorteil von markergestiitzter Selektion ldsst sich wie folgt zusammenfassen:
1. Markergestiitzte Intra-Familienselektion
> Selektionskandidaten mit gleicher Informationsmenge

» MAS an Stellen, wo bisher keine Selektion moglich war
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> Moglicher Nutzen durch
« Hohere Genauigkeit der Zuchtwertschitzung
« Hohere Selektionsintensitit
«  Friithere Selektion

« Geringere Leistungspriifungskosten

2. Markergestiitzte BLUP Zuchtwertschitzung
> Selektion iiber alle Familien hinweg
> Automatische Vernetzung der Informationen

> Individualselektion moglich
x

¢ x ¥
< 4
EERE - EEEE

= _= I

BLUP-EBV —> | Seektion | ¢= Markerinformation

-

Abbildung 5.2: Der Vorteil der markergestiitzten Selektion
gegeniiber BLUP-Selektion.

Durch MAS kann der Zuchtwert jedes einzelnen Tieres voneinander unterschieden
werden. Im Gegensatz dazu kann bei dem Einsatz der BLUP-Zuchtwertschiatzung der
Zuchtwert innerhalb der Vollgeschwister nicht unterschieden werden (Abbildung 5.2).

Bei der markergestiitzten Intra- Familienselektion kann die Leistung nur innerhalb der
Familien unterschieden und dementsprechend selektiert werden, wihrend bei der
markergestiitzten BLUP-Zuchtwertschdtzung die Selektion iiber alle Familien hinweg
moglich ist. Das heilit, man kdnnte z.B. aus zwei unterschiedlichen Familien die besten

Hahne selektieren.
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5.3 Ergebnisse

5.3.1 Vergleich unterschiedlicher Selektionsstrategien (MAS/IGAS/PAS)

Unter Verwendung von Simulationen wurden drei verschiedene Selektionsstrategien
miteinander verglichen (Abbildung 5.3). Die erste Selektionsstrategie basierte
ausschlieBlich auf phénotypischen Merkmalen, QTL-Informationen wurden dabei nicht
beriicksichtigt. Die zweite Selektionsstrategie stellte die Selektion anhand der
genotypischen Informationen dar. Der QTL-Effekt war dabei bekannt. Bei der dritten
Selektionsstrategie wurde anhand von Markerinformationen, die mit den QTL
gekoppelt sind selektiert. Dabei war in diesem Fall der Genotyp unbekannt. Die drei

Selektionsstrategien lassen sich wie folgt zusammenfassen:

1. Phinotypgestiitzte Selektion (PAS) bzw. BLUP-Selektion
2. Genotypgestiitzte Selektion (GAS)
3. Markergestiitzte Selektion (MAS)

5,5 +
—a—PAS

—o0—GAS
o - MAS

451 a=1lg
3,5 +20,6

2,5 4

Zuchtfortschritt

15
0,5 -
05 o 4 6 8 10

Generation

Abbildung 5.3: Vergleich des Zuchtfortschritts zwischen PAS,
GAS und MAS.

Der Vergleich des  Zuchtfortschritts der phéinotypgestiitzten Selektion mit der
genotypgestiitzten Selektion (GAS) bestétigt, dass die genotypgestiitzte Selektion
kurzfristig - bis zur ca. fiinften Generation - liberlegen ist (Abbildung 5.3). Durch GAS

konnte zum Teil ein bis zu 20,6% mehr Zuchtfortschritt erreicht werden als durch MAS
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bzw. PAS. Durch den schnelleren Anstieg an gilinstigen Allelen in den ersten
Generationen kam es bei GAS zur Steigerung des Zuchtfortschritts. Langfristig (> 5
Generation) ist der Zuchtfortschritt durch GAS allerding nicht iiberlegener als der
durch MAS bzw. PAS, weil die QTLs bereits fixiert sind. Der Zuchtfortschritt durch
genotypgestiitzte Selektion kann nur dann langfristig iiberlegen sein, wenn stindig neue
QTLs identifiziert werden kénnen. Andernfalls bleibt die langfristige Uberlegenheit
aus. Der Verlauf des Zuchtfortschritts durch markergestiitzte Selektion (MAS) zwischen
den S6hnen und phinotypgestiitzter Selektion (PAS) war bis zur zehnten Generation

gleich groB.

In Abbildung 5.4 ist der Zuchtfortschritt fiir drei Szenarien dargestellt. In Szenario 1
(a=0) wurde der QTL-Effekt nicht beriicksichtigt. In Szenario 2 betrug der additive
QTL-Effekt a=0.5c,. In Szenario 3 lag der additive QTL-Effekt bei a=1c,. Der
Zuchtfortschritt tiber die QTL (a=1.0) fiir das Szenario 3 ist bis zur ca. sechsten
Generation héher und nimmt danach langsam ab, weil die Allele bereits fixiert sind. Bei
der halben Standardabweichung (a=0.5) ist der QTL-Anteil so gering, dass der
Zuchtfortschritt nicht wie bei der ganzen Standardabweichung abnimmt. Der reine
polygene Anteil (a=0) ist langfristig (nach der ca. siebten Generation) iiberlegen.
Deshalb kann ein hoher Zuchtfortschritt langfristig nur noch iiber den Polygeneanteil

erzielt werden.

a=0

Zuchtfortschritt
N

Generation

Abbildung 5.4: Zuchtfortschritt fiir die drei Szenarien (1. kein
QTL, 2. halbe Standardabweichung, 3. ganze
Standardabweichung) und polygene Selektion.
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In Abbildung 5.5 ist der Zuchtfortschritt bei polygener Selektion (PAS) und QTL-
Selektion (GAS) fiir die grole Population (GP), die mittlere Population (MP) und die
kleine Population (KP) dargestellt. Beriicksichtigt wurde das Merkmal Legeleistung mit
der Heritabilitdt h*=0,30 und additiv genetische Varianz mit a=0,274 (halbe genetische
Standardabweichung). Der Dominanzgrad war d=0. Fiir alle PopulationsgréBen ist die
genotypgestiitzte Selektion (GAS) gegeniiber der phianotypgestiitzten Selektion (PAS)
iiberlegen. Die Uberlegenheit der GAS ist erst ab der zweiten Generation erkennbar.
Langfristig (>9 Generation) ist tendenziell zu erkennen, dass sich die Uberlegenheit der
GAS langsam abschwiécht, so dass mehr Zuchtfortschritt nur noch {ber die

phénotypische Selektion zu erwarten sein wird.

4,5

—&—GP (GAS) - - O - -GP (PAS)
3,5 1 —&—MP (GAS) - - & - -MP (PAS)

L5 | TR TKP(GAS) -~ O --KP (PAS)

Zuchtfortschritt

-0,5 0 10

Generation

Abbildung 5.5: Vergleich der rein polygenen Selektion
(phenotypic assisted selection = PAS) mit der
QTL-Selektion (genotype assisted selection =
GADS) fiir das genetische Modell a=0,274; d=0 bei

unterschiedlicher Populationsgrof3e.

Die zwei Selektionsstrategien (PAS und GAS) wurden fiir die grofle Population
(n = 4000) bei einer vollstindigen Dominanz d=a=0,274 simuliert (Abbildung 5.6).
Dabei konnten kaum deutliche Unterschiede zwischen den beiden Selektionsstrategien
festgestellt werden. Obwohl der Dominanzgrad (d) in Abbildung 5.6 mit d=0,274 héher
liegt als in Abbildung 5.4, hatte dies keinen Einfluss auf den Zuchtfortschritt.
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Abbildung 5.6: Vergleich der rein polygenen Selektion (PAS) mit

QTL - Selektion (GAS) fiir das genetische Modell
a=0,274; d=0,274 in der groBBen Population mit
4000 Einzelkéafigen.

Um feststellen zu konnen, welchen Einfluss der Dominanzgrad (d) und die genetische

Standardabweichung (a) auf den Zuchtforschritt ausiiben, wurden unterschiedliche

genetische Modelle simuliert (Abbildung 5.7). Deutlich groB ist der Zuchtfortschritt fiir

additive Gene mit a=0,548 (ganze genetische Standardabweichung) und dem

Dominanzgrad (d=0). Das bedeutet, dass die genetische Standardabweichung gréBeren

Einfluss auf den Zuchtfortschritt hat als der Dominanzgrad. Der Zuchtfortschritt ist am

kleinsten, wenn keine Dominanz (d=0) und keine additiv genetische Varianz (a=0)

vorliegen. Bei vollstindiger Dominanz a=d=0,274 liegt der Zuchtfortschritt leicht {iber
dem genetischen Modell (a=0, d=0). Das genetische Modell a=0,274, d=0 liegt ab der

flinften Generation leicht iiber dem Modell der vollstindigen Dominanz.
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5,5 1

Zuchtfortschritt

Generation

—o—gen. Modell (a=0,d =0) gen. Modell (a = 0,274, d = 0)

------ gen. Modell (a = 0,274, d = 0,274) —&—gen. Modell (a = 0,548, d = 0)

Abbildung 5.7: Zuchtfortschritt bei unterschiedlichen genetischen
Modellen in der groBen Population, wenn die
Selektion auf der QTL- Information (genotype
assisted selection = GAS) basiert.

5.3.2 Unterschiedliche Einflussfaktoren auf die Selektionsstrategien

Um feststellen zu konnen, inwieweit die Selektionsstrategien von der Anzahl der
selektierten Héhne sowie von den unterschiedlichen genetischen Modellen beeinflusst
werden konnen, wurden verschiedene Szenarien simuliert. Wie in Abbildung 5.8
dargestellt, wurden die phinotypgestiitzte Selektion (PAS), die genotypgestiitzte
Selektion (GAS) und die markergestiitzter Selektion (MAS zwischen den Sohnen)
miteinander verglichen. Dabei wurde die Anzahl der selektierten S6hne pro Henne auf
eins begrenzt und das genetische Modell mit einer additiv genetischen Varianz von
a=0,274 und einem Dominanzgrad von d = 0 simuliert. Die genotypgestiitzte Selektion
(GAS) war zwischen der zweite und sechste Generation gegeniiber der
phénotypgestiitzten Selektion (PAS) und der markergestiitzten Selektion (MAS
zwischen den Sohnen) iiberlegen (Abbildung 5.8). Langfristig konnte iiber GAS kein
hoherer Zuchtfortschritt erzielt werden. Der Zuchtfortschritt zwischen PAS und MAS

war dagegen gleich.
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Zuchtfortschritt
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—a—PAS —o—GAS o - -MAS (zwischen Séhnen)

Abbildung 5.8: Unterschiedliche Selektionsstrategien fiir das
genetische Modell (a=0,274; d= 0) bei zufalliger

Anpaarung und einem selektierten Sohn pro Henne.

5,5 -
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2,5 -

Zuchtfortschritt
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Abbildung 5.9: Unterschiedliche Selektionsstrategien fiir das
genetische Modell (a=0,274; d=0,274) bei
zufilliger Anpaarung und einem selektierten Sohn
pro Henne.
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AuBerdem wurden die drei Selektionsstrategien mit einem selektierten Sohn pro Henne
und vollstindiger Dominanz a=d=0,274 miteinander verglichen (Abbildung 5.9). Die
Unterschiede zwischen den drei Selektionsstrategien waren minimal. In der Abbildung
5.10 wurde anstatt des genetischen Modells a=0,274 (halbe genetische
Standardabweichung) die ganze genetische Standardabweichung a=0,548 und die
Dominanz d=0 simuliert. Selektiert wurde dabei ein Sohn pro Henne. Wéhrend der
Zuchtfortschritt durch PAS und MAS auf dem gleichen Niveau liegt, ist der
Zuchtfortschritt tiber GAS kurzfristig bis zur ca. fiinften Generation hoher (Abbildung
5.10). Im Allgemeinen ldsst sich sagen, dass bei einem selektierten Sohn pro Henne
zwischen MAS und PAS kein Unterschied bzgl. des Zuchtfortschritts feststellbar ist.

Die GAS war dagegen zumindest kurzfristig tiberlegen.

5,5 -

Zuchtfortschritt

Generation

—a—PAS —o0—GAS o - -MAS (zwischen S6hnen)

Abbildung 5.10: Unterschiedliche Selektionsstrategien fiir das
genetisches Modell (a=0,548; d=0) bei zufilliger

Anpaarung und einem selektierten Sohn pro Henne.

Weiterhin wurden statt einem Sohn pro Henne zwei So6hne pro Henne selektiert, um
feststellen zu konnen, welchen Einfluss die Selektionsintensitit auf den Zuchtfortschritt
besitzt. Wie in der Abbildung 5.11 dargestellt, wurden bei vollstindiger Dominanz

(a=d=0,274) und zwei selektierten Sohnen pro Henne die drei Selektionsstrategien
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(PAS, MAS und GAS) simuliert. Der Zuchtfortschritt bei MAS (zwischen den S6hnen)
ist niedriger als bei GAS und PAS. Der Zuchtfortschritt durch GAS und PAS ist {iber
zehn Generationen hinweg gleich (Abbildung 5.11). Auffdllig ist hier, dass der
Zuchtfortschritt iiber GAS nicht nur kurzfristig, wie es bisher der Fall war, liberlegen
ist, sondern auch langfristig. Durch die Selektion von zwei S6hnen pro Henne kann bei
GAS und PAS hoéherer Zuchtfortschritt erzielt werden, als wenn nur ein Sohn pro Henne
selektiert wird. Die Unterlegenheit von MAS lésst sich moglicherweise damit erkldren,
dass bei MAS im Gegensatz zur GAS der QTL nicht direkt selektiert wird, sondern

indirekt anhand von Markern, die in der Ndhe von QTL liegen.
5,5 1
4,5 -
3,5 1

2,5 4

Zuchtfortschritt

1,5 1

0,5 4

054

Generation

—2»—PAS —o—GAS o - - MAS (zwischen den Séhnen)

Abbildung 5.11: Unterschiedliche Selektionsstrategien fiir das
genetische Modell (a=0,274; d=0,274) bei
zufilliger Anpaarung und zwei selektierten S6hnen
pro Henne.

Ahnliche Ergebnisse wie in Abbildung 5.11 wurden bei dem genetischen Modell
(a=0,274; d=0) und zwei selektierte Sohne pro Henne erzielt (Abbildung 5.12). GAS
und PAS waren auch hier der MAS deutlich iiberlegen. Dabei hatte der Dominanzgrad
keinen Einfluss auf die Ergebnisse. Langfristig (>10 Generationen) ist durch PAS mehr

Zuchtfortschritt zu erwarten als durch GAS (Abbildung 5.12).
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Abbildung 5.12: Unterschiedliche Selektionsstrategien fiir das
genetische Modell (a=0,274; d=0) bei zufilliger
Anpaarung und zwei selektierten S6hnen pro

Henne.

In Abbildung 5.13 wurde der Einfluss der verschiedenen Paarungssysteme auf den
Zuchtwert untersucht. Selektiert wurde dabei auf Basis der Leistungspriifung und der
QTL-Information. Bereits ab der ungeféhr zweiten Generation ist zu erkennen, dass sich
die verschiedenen Paarungssysteme im Hinblick auf den Zuchtwert voneinander
unterscheiden. Hoher Zuchtfortschritt wurde beim assortativen Paarungssystem erreicht,
wiahrend das disassortative Paarungssystem am schlechtesten abschneidet. Das
Paarungssystem minimale Verwandtschaft hebt sich deutlich vom assortativen

Paarungssystem ab und liegt unterhalb des zufilligen Paarungssystems
(Abbildung 5.13).
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Abbildung 5.13: Zuchtwert bei unterschiedlichen Paarungssystemen
in einer groflen Population mit 4000 Einzelkifigen
und bei Selektion von zwei S6hnen pro Henne.
Selektion anhand der Information aus der LP und
QTL.

In Abbildung 5.14 wurde der Vergleich der additiv genetischen Standardabweichung
bei reduzierter polygener Komponente und einer Selektion nur auf Basis der QTL-
Information wiedergegeben. Der QTL-Genotypeffekt fiir die halbe Standardabweichung
betrug a=0,274 und fiir die ganze Standardabweichung a=0,574. Der Zuchtfortschritt im
Verlauf von zehn Generationen war filir die genetische Standardabweichung a=0,574
deutlich iiberlegen (Abbildung 5.14). Bei der Betrachtung des Kurvenverlaufs wird
deutlich, dass bei der QTL-Selektion die Uberlegenheit der ganzen genetischen
Standardabweichung gegeniiber der halben Standardabweichung auch langfristig

erhalten bleiben wird.
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Abbildung 5.14: Vergleich des Zuchtfortschritts bei reduzierter

polygener Komponente und unterschiedlichen
QTL-Genotypeffekten.

5.3.3 Der Einflussder Anzahl selektierter Sohne

Um verdeutlichen zu konnen, welchen Einfluss die Anzahl der selektierten S6hne pro
Henne auf den Zuchtfortschritt ausiibt, wurden ein bis vier Sohnen pro Henne selektiert
und miteinander verglichen (Abbildung 5.15). Die Selektion erfolgte dabei auf Basis
der Leistungsinformation. Die QTL-Genotypeffekte wurden gleich null gesetzt. Wie in
Abbildung 5.14 zu sehen, steigt der Zuchtforschritt mit zunehmender Anzahl der

selektierten S6hne pro Henne.
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Abbildung 5.15: Zuchtfortschritt bei unterschiedlicher Anzahl
selektierter S6hne fiir das genetische Modell (a=0;
d=0) und polygener Selektion.
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Abbildung 5.16: Zuchtfortschritt bei unterschiedlicher Anzahl von
So6hnen fiir das genetische Modell (a=0,548; d=0)
bei QTL-Selektion.

Weiterhin wurde die Selektionsstrategie variiert und untersucht, inwieweit sich die
Anzahl der selektierten S6hne auf den Zuchtfortschritt auswirkt. Selektiert wurde dabei
ausschlieBlich anhand der QTL-Information. Der QTL-Genotypeffekt betrug a=0,548

und d=0. Die Ergebnisse waren dhnlich wie bei der phdnotypischen Selektion. Der
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hochste Zuchtfortschritt wurde erzielt, wenn vier Sohne selektiert wurden und der

niedrigste, wenn nur ein Sohn pro Henne selektiert wurde (Abbildung 5.16).

Zuchtfortschritt
N

0,5 -
0 . . . . . . . . ]
05 ﬁ 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
Generation
o - - 1 Sohn/ Henne —/— 2 S6hne / Henne
—+—4 Sohne / Henne —o— 8 Sohne / Henne

Abbildung 5.17: Zuchtfortschritt bei unterschiedlicher Anzahl S6hne
pro Henne und markergestiitzter Selektion

zwischen den S6hnen fiir das genetische Modell
(a=0,274; d=0).

Wihrend die Ergebnisse bei der phénotypischen Selektion und der genotypgestiitzten
Selektion nahezu gleich waren, ist dies bei der Selektion anhand von
Markerinformationen nicht der Fall. Hier wurden zwischen einem bis acht S6hne pro
Henne selektiert. Selektiert wurde anhand der Markerinformation. Die QTL-
Genotypeffekte waren gleich null. Bis zur ca. achten Generation war der Zuchtforschritt
unabhéngig von der Anzahl selektierter SOhne gleich. Ab der ca. achten Generation ist

ein minimaler Unterschied erkennbar (Abbildung 5.17).
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534 De Einfluss der Anzahl an Markerallelen und der Chromosomen-
segmentlange

Fiir die drei Selektionsstrategien (PAS, MAS und GAS) wurde der Einfluss der Anzahl
an Markerallelen untersucht. Dazu wurde die Anzahl der Allele pro Marker von zwei
auf zehn erhoht. Durch die unterschiedliche Anzahl der Markerallele konnte kein
zusitzlicher Zuchtfortschritt erzielt werden (Abbildung 5.18). Dabei waren die

Ergebnisse unabhingig von der eingesetzten Selektionsstrategie gleich.
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Abbildung 5.18: Vergleich der Anzahl an Markerallelen fiir die
unterschiedlichen Selektionsstrategien (PAS, MAS
und GAS).

Offensichtlich fiihrt die Zunahme der Anzahl an Markerallelen nicht zwangslaufig zur
Steigerung der informativen Markergenotypen und damit zur Steigerung des
Zuchtfortschritts. Entscheidend ist dagegen, wie informativ die einzelnen Markerallele
sind. Untersucht wurde auch, ob und inwieweit die Chromosomensegmentlinge den
Zuchtfortschritt beeinflussen kann. Dazu wurde die Chromosomensegmentlidnge variiert
und der Einfluss bei der phénotypgestiitzten und genotypgestiitzten Selektion

untersucht.
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Abbildung 5.19: Vergleich der Chromosomensegmentlédnge bei PAS
und GAS.

Die Liange der Chromosomensegmente zeigte, wie auch schon die Anzahl der
Markerallele, keinen Einfluss in Bezug auf den Zuchtfortschritt (Abbildung 5.19). Die
Ergebnisse waren sowohl bei der phinotypgestiitzten Selektion als auch bei der

genotypgestiitzten Selektion gleich.
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6 Diskussion und Schlussfolgerungen

6.1 Konventionelle L egehennenzuchtstruktur
6.1.1 Vererbung herkunftsgleicher Allele

In kleinen geschlossenen Populationen nimmt die Wahrscheinlichkeit von Paarungen
zwischen verwandten Tieren zu. Da verwandte Tiere gemeinsame Ahnen aufweisen,
besitzen sie ein zum Teil iibereinstimmendes Genom. Je hoher die Verwandtschaft
zwischen Paarungspartnern ist, umso grofler ist die Wahrscheinlichkeit der Vererbung
herkunftsgleicher Allele. Die genetische Identitdt fithrt zwangslaufig zur Inzucht und ist

letztendlich mit Leistungseinbuflen verbunden.

Auch durch Allelverluste innerhalb von Populationen in Folge scharfer Selektion und
genetischer Drift kann die genetische Vielfalt einer Rasse beeintrachtigt sein. In der
vorliegenden Simulationsstudie konnte anhand der untersuchten Populationen der
Allelverlust innerhalb von zehn Generationen gezeigt werden. Dabei blieben in der
groflen Population von den urspriinglich 100 Allelen der 50 Basisvéiter und 1000
Allelen der 500 Basismiitter nach zehn Generationen der Selektion nur noch weniger als

jeweils 18 verschiedene Allele in der Population {ibrig.

Die genetische Diversitdt kann mit Hilfe von molekulargenetischen Markersystemen
erfasst werden. Zu den wichtigsten Eigenschaften der Markersysteme zdhlt der
Polymorphismus. Existieren mindestens zwei Ausprdgungen, so gilt ein Marker als
informativ. Auf der Basis von Mikrosatelliten konnte IRGANG (2001) die
Homozygotiezunahme in einer geschlossenen New Hampshire-Linie beobachten. In
dieser Linie stieg die anhand von 23 Mikrosatelliten ermittelte Homozygotie von 56,4%

in der Generation 1982, auf 61,6% in der Generation 1994 an.

Nach PREISINGER (2004b) wurden zur Bewertung des Homozygotiegrades verschiedene
Linien fiir Brauneierleger auf Basis von 100 Mikrosatelliten und fiinf Stichproben
analysiert. Die Experimentallinie wurde vor ungefdhr 40 Jahren fiir Inzuchtversuche
verwendet. Jedoch wird seit 25 Jahren die Vollgeschwisterpaarung bei dieser Linie nicht
mehr angewendet (PREISINGER und FLOCK, 2002). In Tabelle 6.1 ist am Beispiel von

vier kommerziellen Linien zu sehen, dass der Homozygotiegrad mit einem Anteil von
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maxmal 14% fixierten Allelen im Vergleich zu einer Experimentallinie mit 80% sehr
gering ist (PREISINGER, 2004b). Der kontinuierliche Anstieg des allgemeinen
Leistungsniveaus in der Legehennenzucht beweist, dass der Verlust an genetischer

Varianz keine negativen Folgen hat.

Tabelle 6.1: Vergleich der Allelfrequenzen fiir Mikrosatelliten bei Linien fiir
ein braunes kommerzielles Zuchtprogramm und einer

Experimentallinie.

Linie Anzahl Marker  Anteil fixierter Allele = Anzahl Allele/Marker

A &9 4 3,06
B 92 10 2,59
C 87 14 2,60
D 97 14 2,32
Exp. 103 80 1,20

Quelle: PREISINGER (2004a)

6.1.2 Unterschiedliche Einfllisse auf I nzuchtentwicklung und Zuchtfortschritt

Die Auswahl der geeigneten Paarungssysteme und Selektionsintensitit konnen
entscheidend dazu beitragen, Inzucht zu vermindern. In dieser Simulationsstudie konnte
gezeigt werden, dass bei der assortativen Paarung mit Abstand der hdochste
Inzuchtkoeffizient erreicht wird. Der mittlere Inzuchtkoeffizient bei der assortativen
Paarung lag um 91% hoher als bei der Zufallspaarung. Bei der assortativen Paarung
konnte allerdings ein nur noch um 5% mehr Zuchtfortschritt erzielt werden als bei der
Zufallspaarung. Der Zuchtfortschritt und der Inzuchtzuwachs bei minimaler
Verwandtschaftspaarung und disassortativer Paarung lag unterhalb der Zufallspaarung.
Die minimale Verwandtschaftspaarung konnte vor allem auch bei leistungsfiahigen
Tieren eingesetzt werden, um die Inzuchtrate zu vermindern. Beim Vergleich
verschiedener Paarungssysteme (Paarung zwischen Voll- und Halbgeschwistern,
Ausgleichspaarung sowie minimale Verwandtschaftspaarung) fanden CABALLERO et al.
(1996) heraus, dass die minimale Verwandtschaftspaarung am effizientesten ist, um
Nachkommen mit der niedrigsten Inzuchtrate zu erzeugen. Auch wenn durch den
Einsatz der richtigen Paarungsmethode Inzucht kurzfristig reduziert werden kann, bleibt

die Inzuchtrate jedoch langfristig betrachtet unbeeinflusst. Deshalb ist es notwendig,
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eine Strategie auszuarbeiten, die langfristig auf dem genetischen Beitrag der selektierten

Kandidaten der nichsten Zuchttiergeneration basiert.

Das Anpaarungsverhiltnis spielt in einem Legehennenzuchtprogramm eine wichtige
Rolle. Unter der Beriicksichtigung der biologischen Grenze kann ein Hahn mit maximal
15 Hennen angepaart werden. Deshalb wurden verschiedene Szenarien fiir die
unterschiedlichen Populationstypen simuliert, um das optimale Anpaarungsverhiltnis zu
bestimmen. Der Zuchtfortschritt war am gréfften, wenn ein Hahn an fiinf Hennen
angepaart wurde. Unterschiedliche Selektionsintensititen wurden fiir verschiedene
BestandsgroBen simuliert. In einem Bestand von 4000 Tiere konnte zum Beispiel ein
hoher Zuchtfortschritt erzielt werden, wenn 500 Hennen und 50 Hihne selektiert
wurden. Nach MUIR (1997) ist die optimale Selektionsstrategie nicht nur von der
Selektionsintensitit abhédngig, sondern auch von den zu selektierenden Merkmalen.
MUIR (1997) konnte mit Hilfe von Simulationen zeigen, dass bei kiirzeren Generationen
(<20 Generationen) und additiven Merkmalen hoher Zuchtfortschritt durch

Maximierung der Selektionsintensitét erzielt wird.
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6.2 Einsatz der optimum genetic contribution (OGC) Theorie

6.2.1 Zuchtfortschritt

Die hier dargestellten Ergebnisse haben gezeigt, dass durch den Einsatz von
GENCONT ein hoher Zuchtfortschritt bei kontrollierter Inzucht realisiert werden kann.
Der direkte Vergleich des standardméBigen Verfahrens des kommerziellen Legehennen-
zuchtbetriebs (Szenario D) mit der Selektions- und Anpaarungsentscheidung in
Szenario E zeigte, dass durch den Einsatz von GENCONT bei vergleichbar niedrigem
Verwandtschaftszuwachs hoher Zuchtfortschritt erzielt werden konnte (Abbildung 6.1).
Beim Einsatz von GENCONT lag die Verwandtschaft fiir die Linie 11 und die Linie 44
deutlich unterhalb dessen, was beim Zuchtunternehmen erreicht wurde. Die
Verwandtschaft der Linie 22 lag dagegen fiir beide Szenarien auf fast gleichem Niveau

(Abbildung 6.1).
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Abbildung 6.1: Zuchtfortschritt und Verwandtschaft der drei
untersuchten Linien nach der Umsetzung der OGC-
Theorie gegeniiber dem Standardverfahren der

Zuchtunternehmen.

Anderer Studien zeigten berichtet, dass durch den Einsatz der OGC-Theorie hoherer
Zuchtfortschritt erzielt werden konnte. So berichteten HANENBERG und MERKS (2001),

dass durch den Einsatz der OGC in Schweinezuchtprogrammen bei gleichem
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Verwandtschaftszuwachs ein um 22% hdoherer Zuchtfortschritt (optimal contributions)

gegeniiber konventionellen Verfahren (equal contributions) realisiert wurde (Abbildung
6.2).
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Abbildung 6.2: Vergleich zwischen Zuchtfortschritt und

Inzuchtzuwachs.

Die Festlegung der Anzahl der Nachkommen pro Hahn und Henne (Szenario C) hat sich
in Bezug auf den Zuchtfortschritt als nicht niitzlich erwiesen. Bei den drei untersuchten
Linien wurde deutlich niedrigere Zuchtfortschritt erzielt, wenn die Anzahl der
Nachkommen von vorne herein festgelegt wurde. Dabei ist der Verwandtschafts-
zuwachs in Szenario C nur unwesentlich geringer als in den anderen Szenarien und steht

deshalb nicht im Verhéltnis zu dem, was an Zuchtfortschritt verloren geht.

6.2.2 Beriucksichtigung Uberlappender Generationen

Die Berticksichtigung iiberlappender Generationen bei der Berechnung von GENCONT
fiilhrte zu keinem abweichenden Ergebnis bzgl. des Zuchtfortschritts. Dies konnte darauf
zuriickzufithren sein, dass nur ca. 20% der selektierten Hihne aus der vorherigen
Generation stammen. Alle Hennen dagegen stammen aus einer Generation und werden

in der nichsten Generation nicht wieder selektiert, so dass vermutlich bei der
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Beriicksichtigung der iiberlappenden Generation keine abweichenden Ergebnisse

gegeniiber der nicht iiberlappenden Generation festzustellen war.

Studien beim Schwein zeigten allerdings, dass die Beriicksichtigung der liberlappenden
Generationen zu hoherem Zuchtfortschritt fiihrt. KONIG et al. (2003) stellten fest, dass
bei der Beriicksichtigung der iiberlappenden Generationen in Schweinezucht-
programmen, um 5,9 Punkte héhere Relativzuchtwerte gegeniiber nicht {iberlappenden
Generationen realisiert wurden. Allerdings wurde in ihren Studien bei der Definition der
Alterklasse zum Zwecke der Beriicksichtigung der iiberlappenden Generationen eine
monatliche Selektion mit der Einteilung in monatliche Alterklassen verwendet. Das
fiihrte zu insgesamt 83 Alterklassen, wobei eine Alterklasse dem Zeitpunkt zwischen
zweil aufeinanderfolgenden Selektionsrunden entspricht und die aktuell geborenen Tiere
der Alterklasse eins angehdrten. Im Vergleich dazu wurden in der Legehennenzucht
nur drei Alterklassen verwendet, so dass mdglicherweise die Beriicksichtigung der

iiberlappenden Generationen keinen Einfluss auf den Zuchtwert haben.

6.2.3 Verwandtschaft

Der mittlere Inzuchtkoeffizient nach zehn Generationen bewegte sich zwischen 4,9 %
und 5,9 % fiir die Linie 11 (A-Position) und Linie 44 (D-Position), wéihrend er fiir die
Linie 22 (Experimental-Linie) mit 8,1% vergleichbar hoch lag. Bei den hier
untersuchten Linien handelte es sich um weile Leghorn. Im Vergleich dazu wurde von
PREISINGER (2004a) von ein mittlerer Inzuchtkoeffizienten zwischen 3,9% und 4,8% fiir
Braunleger der Linie A und D festgestellt, wobei hier der Inzuchtzuwachs der
untersuchten Linien unter 0,5% pro Jahr und damit auf einem niedrigen Niveau lag

(Tabelle 6.2).
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Tabelle 6.2: Durchschnittlicher Inzuchtkoeffizient nach 10 Generationen

(Braunleger).
INZUCHTKOEFFIZIENT (%)
Linien X min. max.
A 4,8 1,1 15,8
D 39 0,8 12,3

Quelle: PREISINGER (2004a)

Unabhédngig davon, ob die vorgegebene maximal zuldssige verwandtschaftliche
Beziehung anhand der durchschnittlichen Verwandtschaft oder der durchschnittlichen
Inzucht begrenzt wurde, konnte in Bezug auf den Zuwachs des durchschnittlichen
Zuchtwerts kein Unterschied festgestellt werden. In anderen Studien wurde allerdings
empfohlen, die Begrenzung anhand der durchschnittlichen Verwandtschaft
vorzunehmen. Von MEUWISSEN (1997) wurde eine Maximierung der genetischen
Leistung der selektierten Gruppe durch die Einschriankung der durchschnittlichen
Verwandtschaft zwischen den selektierten Individuen vorgeschlagen. Die optimale
Gruppe der selektierten Kandidaten ist so ausgewéhlt, dass der durchschnittliche
Zuchtwert erhoht wird. Bei einer langfristig angelegten Betrachtungsweise mit dem
Ziel, die fiir die ziichterische Weiterentwicklung einer Population erforderliche
genetische Varianz nachhaltig zu sichern, wurde nach SIMIANER et al. (2003)
empfohlen, die maximal zuldssige verwandtschaftliche Beziehung mit Hilfe der
durchschnittlichen Verwandtschaft anstelle der durchschnittlichen Inzucht zu

begrenzen.

Bemerkenswert niedrig war die durchschnittliche Verwandtschaft nach der konkreten
Anpaarung. Die durchschnittliche Verwandtschaft der drei untersuchten Linien vor der
Anpaarung bewegte sich zwischen 11%-18%. Nach der optimalen Anpaarung konnte
die durchschnittliche Verwandtschaft auf 7%-10% reduziert werden. Dies ist darauf
zuriickzufiihren, dass vor der Anpaarung zunichst die Verwandtschaft der einzelnen
Selektionskandidaten genau berechnet wurde, so dass diese bei der optimalen

Anpaarung beriicksichtigt werden konnte.
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WEIGEL und LIN (2002) setzten ebenfalls die OGC-Theorie beim Rind ein. In dieser
Studie wurde die OGC-Theorie dazu verwendet, die Verwandtschaft innerhalb von
junger Bullen zu kontrollieren. Die Einschrinkung erfolgte anhand der durchschnittliche
Verwandtschaft. Sie kamen zu dem Schluss, dass eine angemessene Begrenzung der
durchschnittlichen = Verwandtschaft zu keinem nennenswerten Verlust an
Zuchtfortschritt fithrt. Sie halten den Einsatz der OGC-Theorie filir eine geeignete
Methode, um die Verwandtschaft innerhalb junger Bullen aus Eliteanpaarungen zu

kontrollieren und gleichzeitig den genetischen Gewinn zu maximieren.

6.2.4 Die Anzahl der Selektionskandidaten

Der FEinfluss der Anzahl der selektierten Hihne und Hennen in Bezug auf den
Zuchtfortschritt wurde ebenfalls bei der Berechnung von GENCONT deutlich. So war
der Zuchtfortschritt innerhalb der groBen Population (Linie 11 und Linie 44) am
hochsten, wenn ca. 22 Hihne und ca. 435 Hennen selektiert wurden. Der
Zuchtfortschritt fiir die kleine Population (Linie 22) war am hochsten, wenn 17 Hihne
und 167 Hennen selektiert wurden. Im Vergleich dazu selektieren die Zucht-
unternehmen in den grof3en Populationen standardméfig 60 Hahne und 600 Hennen und
in der kleinen Population 20 Hihne und 200 Hennen. Bei gleichem Verwandtschafts-
zuwachs ist der bei den Zuchtunternehmen erzielte Zuchtfortschritt wesentlich geringer
als bei der Anwendung von GENCONT. Aus diesem Grund wird in dieser Studie klar
empfohlen, die Selektionsentscheidungen unter Einsatz der OGC- Theorie zu treffen,
um bei einer vorgegebenen maximal zuldssigen verwandtschaftlichen Beziehung einen

hoheren Zuchtfortschritt realisieren zu konnen.
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6.3 Markergestitzte Selektion (MAYS)

6.3.1 Diedre Selektionsschemen (PAS, MASund GAYS)

In Bezug auf den Zuchtfortschritt wurden die phénotypgestiitzte Selektion (PAS), die
markergestiitzte Selektion (MAS zwischen den Sohnen) und die genotypgestiitzte
Selektion (GAS) miteinander verglichen. Bei dem Vergleich der phéinotypgestiitzte
Selektion (PAS) mit der genotypgestiitzten Selektion (GAS) konnte gezeigt werden,
dass die genotypgestiitzte Selektion bzgl. des Zuchtfortschritts kurzfristig (<5
Generationen) iberlegen war. Durch GAS konnte ein bis zu 20,6% groBere
Zuchtfortschritt erreicht werden. Langfristig (>5 Generationen) nimmt die
Uberlegenheit des Zuchtfortschrittes durch GAS ab. Auf lange Sicht (> 10 Generation)
kann es sogar zu einer Unterlegenheit der GAS gegeniiber der phédnotypgestiitzten
Selektion (PAS) sowie markergestiitzten Selektion (MAS zwischen den Sohnen)
kommen. Der Verlauf des Zuchtfortschritts durch markergestiitzte Selektion (MAS)
zwischen den S6hnen und durch phinotypgestiitzte Selektion (PAS) war bis zur zehnten
Generation gleich grof3. Erwartungsgeméll sollte der Zuchtfortschritt durch MAS
zumindest kurzfristig grofler sein als durch PAS, was allerdings hier nicht der Fall war.
Dies ldsst sich nur damit erklédren, dass hier die markergestiitzter Selektion nur zwischen
den Sohnen durchgefiihrt wurde und nicht fiir alle Selektionskandidaten. Dadurch ist
kurzfristig kein Unterschied zwischen den beiden Selektionsschemata feststellbar.
Grundsitzlich ist der Zuchtfortschritt kurzfristig hoher, wenn die Selektion direkt {iber
die QTL erfolgt, als iiber die Marker oder iiber die traditionelle Selektionsmethode
(ohne QTL—-Information). Bei MAS erfolgt die Selektion der QTL indirekt anhand von
Markern, die mit der QTL gekoppelt sind. Die QTL-Effekte sind nicht bekannt, sondern
werden aus Daten geschétzt. Deshalb ist MAS im Vergleich zur GAS weniger effektiv.

Wie auch die Arbeit von DEKKERS (1998) bestitigt, sinkt der Vorteil der QTL-
Selektion gegeniiber der polygenen Selektion mit zunehmender Generation. Denn
bereits in den ersten Generationen werden die QTLS fixiert. Wenn keine weiteren neuen
QTLs mehr gefunden werden, ist die Abnahme des Zuchtfortschrittes nach
anfanglichem Anstieg vorprogrammiert. Der Zuchtfortschritt durch genotypgestiitzte
Selektion kann nur dann langfristig {berlegen sein, wenn stindig neue QTLS

identifiziert werden konnen.
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In Untersuchungen von STELLA et al. (2002) wurden mehrere Strategien zur dauerhaften
Anwendung von QTL-Auffindung und markergestiitzter Selektion entwickelt, die im
Hinblick auf kurz- und langfristige Zuchtfortschritte miteinander verglichen wurden.
Der maximale Fortschritt konnte erzielt werden, wenn in jeder Generation nach
zahlreichen Markersitzen, die in der Ndhe multipler potentieller QTLS lagen, selektiert
wurde, als wenn die Selektion nur noch auf dem einzigen in Frage kommenden QTL
basierte. Die markergestiitzte Selektion behielt die Uberlegenheit gegeniiber der
konventionellen Selektion, wenn nach verschiedenen QTLS in unterschiedlichen

Generationen selektiert wurde.

Durch die Notwendigkeit stindig neue QTLS zu identifizieren, kann es zu einer Art
Wettbewerbsituation zwischen den Zuchtunternehmen kommen. Damit steigt auch die
Bereitschaft der Zuchtunternehmen, groBangelegte QTL-Studien zu finanzieren und die
Forschung voranzutreiben. In der nahen Zukunft wird es moglich sein, QTLS durch die
Feinkartierung genauer zu bestimmen, so dass dadurch ein erheblicher Zugewinn

erwartet werden kann.

In einer Studie von VILLANUEVA et al. (2002) wurden ebenfalls die drei
unterschiedlichen Selektionsstrategien (MAS, GAS und PAS) im Verlauf von zehn
Generationen miteinander verglichen. Auflerdem wurden zwei Selektionsschemata
(Optimale-Selektion und Truncation-Selektion) verwendet. Bei der Optimale-
Selektionsmethode wurde der Zuchtfortschritt unter Einschrankung der Inzucht erhdht,
wihrend bei der Truncation-Selektion eine bestimmte Anzahl von ménnlichen und
weiblichen Tieren mit einem hoher geschétzten Zuchtwert als die Elterntiere fiir die
néchste Generation selektiert wurden. In den ersten Generationen wurde durch MAS im
Vergleich zur PAS sowohl fiir die Truncation-Selektion als auch fiir die Optimale
Selektion ein hoher Zuchtfortschritt erzielt. Der Zuchtfortschritt durch MAS war fiir die
Generationen drei und vier um 6% hoher als durch PAS. Der Vorteil von MAS in den
fritheren Generationen war allerdings im Vergleich zur GAS deutlich geringer. Durch
GAS wurde im Vergleich zur PAS bei der Truncation-Selektion ein um 11% und bei
der Optimale-Selektion ein um 16% groBerer Zuchtfortschritt erzielt. In allen Féllen der
Truncation-Selektion waren die giinstigen Allele ungefdhr ab der neunten Generation

bereits fixiert. Nach VILLANUEVA et al. (2002) wurde durch die Optimale Selektion ein
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grofleren Zuchtfortschritt erzielt als durch die Truncation-Selektion. Aulerdem wurde
mit der Optimale-Selektion der maximale Zuchtfortschritt frither erreicht als mit der
Truncation-Selektion. Durch den Einsatz von MAS in Verbindung mit dem Optimale-
Selektionsschema konnte bereits nach den ersten Generationen 15% bis 24% mehr
Zuchtfortschritt erzielt werden, als bei der Verwendung von MAS mit dem Truncation-
Selektionsschema. VILLANUEVA et al. (2002) kamen zu dem Schluss, dass die
Optimierung des genetischen Beitrags einen viel groferen Einfluss auf den

Zuchtfortschritt hat als der Einsatz von Markern.

Auch in der vorliegenden Arbeit wurde der genetische Beitrag der Selektionskandidaten
mit Hilfe der OGC-Theorie optimiert. Bei dem Vergleich der drei Selektionsstrategien
(PAS, MAS und GAS) wurde aber das Optimale Selektionsschema nicht eingesetzt.
Deshalb konnen die Ergebnisse in Bezug auf das Optimale Selektionsschema nicht
direkt miteinander verglichen werden. Grundsitzlich stimmen aber die Ergebnisse
iiberein. Auf der Grundlage dieser Studie kann empfohlen werden, die OGC-Theorie
mit den Selektionsstrategien PAS, MAS und GAS zu kombinieren, um optimale

Zuchtfortschritt mit begrenztem Inzuchtzuwachs erzielen zu kénnen.

6.3.2 Markergestutzte Anpaarung

Bei der OGC-Theorie wurde unter der Vorgabe, dass die durchschnittliche
Verwandtschaft bzw. die durchschnittliche Inzucht einen vorgegebenen Wert nicht
iiberschreitet, die optimale Einsatzhdufigkeit der Selektionskandidaten und die
Verwandtschaftskoeffizienten aller moglichen Paarungen bestimmt und optimal
angepaart. Im Gegensatz dazu konnen bei der markergestiitzten Anpaarung neben den
Kriterien der Leistungsmerkmale auch die genetischen Distanzen zwischen den
Paarungspartnern mit einbezogen werden. Durch die Auswahl der genetisch entfernt
liegende Paarungspartner wird die genetische Variabilitit maximiert. Dies fiihrt zur

Steigerung der Reproduktionsleistung und zur Reduktion der Inzuchtentwicklung.

In der vorliegenden Simulationsstudie konnte gezeigt werden, dass vor allem das
assortative Paarungssystem zu erheblichen Verlusten der genetischen Variabilitét filihrt.

Dabei gingen iiber 90% der Allele der Basisviter und sogar mehr als 99% der Allele der
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Basismiitter innerhalb von zehn Generationen verloren. Bei der assortativen Paarung
wurde mit Abstand der hochste Inzuchtkoeffizient erreicht, aber auch der ho6chste
Zuchtfortschritt. Der Vergleich der assortative Paarung mit der Zufallspaarung zeigte,
dass der Zuchtfortschritt durch assortative Paarung um nur 5% hoher lag als bei der
Zufallspaarung, wihrend dagegen der mittlere Inzuchtkoeffizient der assortativen
Paarung um 91% groBer war als bei der Zufallspaarung. Als Alternative zum
assortativen Paarungssystem, bietet sich neben der Zufallspaarung und der minimalen

Verwandtschaftspaarung, die markergestiitzte Anpaarung an.

In einer Studie von ATZMON et al. (2002) konnte bei Legehennen ein Zusammenhang
zwischen der genetischen Distanz und der Leistung festgestellt werden. Dazu wurden
die Genotypen fiir 24 Mikrosatelliten zur Schitzung der Legeleistung der Nachkommen
verwendet. Wurden 25% der genetisch entferntesten Viter mit Hilfe von Markern
selektiert, so fiihrte dies zu einer Steigerung der Legeleistung der Kreuzungstdchter um

ca. neun FEier (dies entspricht etwa 3%).

6.3.3 DieUntersuchung der unterschiedlichen Einflussfaktoren

Bei den unterschiedlichen Selektionsstrategien wurden verschiedene Faktoren, die den
Zuchtfortschritt beeinflussen kdnnen, untersucht. Dazu gehort beispielsweise der QTL-
Genotypeffekt, die Anzahl selektierter Sohne pro Henne, die Anzahl der Markerallele
und die Chromosomensegmentlidnge. Bei der Untersuchung des QTL-Genotypetfekts
war der Zuchtfortschritt fiir die ganze genetische Standardabweichung a =0,574 hoéher
im Vergleich zu der halben genetischen Standardabweichung a =0,274. Im Gegensatz
dazu hatte der Dominanzgrad kaum Einfluss auf den Zuchtfortschritt. In einer Studie
von DEKKERS (2004) wurden ebenfalls iibereinstimmende Ergebnisse erzielt. Darin
wurde Studie wurde die phénotypgestiitzte Selektion mit optimierter Selektion und die
genotypgestiitzte Selektion in Bezug auf den Zuchtfortschritt verglichen. Der
Dominanzgrad wurde dabei variiert. Es stellte sich heraus, dass der Dominanzgrad
keinen nennenswerten Einfluss hatte.

Der Einfluss der Anzahl an selektierten S6hnen pro Henne, war von der eingesetzten
Selektionsstrategie abhéngig. Bei der genotyp- und phdnotypgestiitzten Selektion stieg
der Zuchtfortschritt mit zunehmender Anzahl der selektierten S6hne. Dagegen gab es
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kaum Unterschiede bzgl. des Zuchtfortschritts bei der markergestiitzten Selektion, wenn

die Anzahl der selektierten Sohne von eins auf acht erhoht wurde.

Untersucht wurde auch, ob der Anteil der informativen Markergenotypen und damit der
Zuchtfortschritt durch die Anzahl der Markerallele sowie die Chromosomen-
segmentlinge beeinflusst werden kann. Die Untersuchung wurde fiir die
unterschiedlichen Selektionsstrategien (PAS, MAS und GAS ) im Verlauf von zehn
Generationen durchgefiihrt. Dazu wurde zunichst die Anzahl der Allele pro Marker von
zweil auf zehn erhoht. Der Zuchtfortschritt wurde allerdings durch die Erhdhung der
Anzahl der Markeralelle nicht beeinflusst. Dies ist vermutlich darauf zuriickzufiihren,
dass der Markerlocus nicht informativ war, so dass die Erhohung der Anzahl der

Markerallele nicht zur Steigerung des Zuchtfortschrittes fiihrte.

Um den Einfluss der Chromosomensegmentlédnge untersuchen zu konnen, wurde die
Chromosomensegmentlédnge variiert und fiir die unterschiedlichen Selektionsstrategien
im Verlauf von zehn Generationen untersucht. Die Liange des Chromosomensegments

zeigte ebenfalls keinen Einfluss in Bezug auf den Zuchtfortschritt.

6.3.4 Der kommerzielle Einsatz der markergestitzten Selektion (MAS)

Zahlreichen Untersuchungen fanden einen Zusammenhang zwischen Marker und
Leistungsmerkmale.  Auch im Rahmen dieser Arbeit wurde der Einfluss der
verschiedenen Marker auf die Merkmale statistisch ausgewertet (unverdffentlicht). Die
Signifikanz eines Effektes wurde mit dem untersucht. Mittels F-Test wurde ein
schwach- bis hochsignifikanter Effekt der Marker auf die verschiedenen Merkmale
festgestellt. Bei der markergestiitzten Selektion konnen nun die Tiere, die diesen
vorteilhaften Markern besitzen als Elterntier fiir die nédchste Generation selektiert

werden.

Die kommerziellen Einsatzmdglichkeiten der markergestiitzten Selektion sind in
verschiedenen Publikationen beschrieben. Nach STEINHEUER (2001) setzt die Pig
Improvement Company (PIC) in Deutschland bereits zwei WurfgroBenmarker — LS1

und LS4 — beim Schwein ein. In den Nukleusbetrieben werden alle Tiere routinemaflig
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auf das Vorhandensein vorteilhafter Allele des Markers LS1 untersucht, um dann gezielt
eingesetzt werden zu konnen. Gleichzeitig werden in den Nukleusbetrieben die
Mutterlinien auf das Vorhandensein des LS4-Markers untersucht. Die Gentests fiir die
Marker im ESR-, PRLR-, RBP4- und EGF-Gen wurden von der PIC patentiert. Es
handelt sich bei den offiziell LS1 bis LS4 genannten WurfgroBenmarkern der PIC

vermutlich um die vier patentierten Marker (STEINHEUER, 2001).

Durch den Einsatz der MAS kann die Héaufigkeit eines nachteilhaften Genabschnitts in
der gesamten Population reduziert werden. In der Studie von REESE und WEIGEND
(2004) wurden die genetischen Ursachen der Fischei-Problematik beim Huhn
untersucht. Ausgelost wird der Geruch durch die Substanz Trimelthylamin (TMA), die
beim Abbau von Fischprotein fiir diesen typischen Geruch des Eidotters verantwortlich
ist (REESE und WEIGEND, 2004). In dieser Studie wurde nach genetischen Markern, die
mit hohen TMA-N-Gehalten in Verbindung gebracht werden konnten, gesucht. Dabei
wurde ein hoch signifikanter Zusammenhang zwischen Marker und dem TMA-N-
Gehalt im Eidotter festgestellt. Fiir die Untersuchungen wurden Tiere aus einer F;-
Kreuzung verwendet, die aus einer Kreuzung von Rhodeldnder-Hennen mit Weillen
Leghorn-Hdhnen hervorgegangen waren. Alle Rhodelédnder-Hennen wiesen Fischgeruch
im Ei auf, wiahrend bei Tieren der Rasse Weilles Leghorn bisher keine Merkmalstriger
gefunden wurden (REESE et al., 2002). Die Typisierung der F2-Generation eines
Kreuzungsversuchs zeigte, dass die entdeckten Marker fiir Fischgeruch bei iiber 90%
der Tiere identifiziert wurden und fiir das Auftreten des Fischgeruchs beim Huhn ein

Defekt im FMO3-Gen verantwortlich ist (REESE und WEIGEND, 2004).

Die Marek’sche Krankheit ist eine lymphoproliferative Infektionskrankheit beim Huhn,
die durch das Herpesvirus verursacht wird. Da durch die Marek’sche Krankheit
erheblichen wirtschaftlichen EinbuBlen entstehen, wird in vielen Studien daran
gearbeitet, die fiir diese Krankheit verantwortlichen Gene bzw. anonymen Marker zu
identifizieren. Der Gefliigel-Majorhistokompatibilititskomplex (MHC) wird in
Zusammenhang mit der Resistenz gegen Marek'sche Gefliigellihme gebracht
(LAKSHMANAN et al. 1997). Informationen {iber den MHC koénnen die Effizienz der
Selektion flir die immunologischen Merkmale verbessern. Dies ldsst sich entweder

durch den Einsatz der markergestiitzten Selektion oder durch die direkte Selektion von
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RFLP bzw. MHC Haplotypen erreichen (UNI et al. 1993). Der MHC des Huhnes besteht
aus drei Klassen von Genen: B-F (Klasse-I), B-L (Klasse-II) und B-G (Klasse-1V)

(LAKSHMANAN et al. 1997; ZHOU und LAMONT, 2003).

Nach CHING LU et al. 2001 sind neben den MHC-Genen auch nicht-MHC-Gene dafiir
bekannt, die Marek’sche Krankheit zu beeinflussen. In ihrer Studie stellten sie fest, dass
das Wachstumshormon (GH) direkt mit der genetischen Resistenz der Marek’schen
Krankheit in Zusammenhang steht. Sie kamen zu dem Schluss, dass GH wahrscheinlich
das Resistenzgen der Marek’schen Krankheit ist. WEIGEND et al. (2001) haben in ihrer
Studie die molekularen Unterschiede im MHC in Bezug auf die Empfindlichkeit gegen
die Marek'sche Krankheit bei Weillen Leghorn Hiihnern untersucht. Dazu wurden F;
Kreuzungsnachkommen, die aus Hiihnerlinien mit differierenden B (MHC) Blut-
gruppenfaktor hervorgingen, einer Erregerbelastung mit dem Marekvirus durch
Kontaktinfektion ausgesetzt. Sie untersuchten anschlieBend RFLP fiir MHC Klasse I, II
und IV. Zwei der elf MHC Klasse-IV Polymorphismen zeigten einen signifikanten
Effekt. Generell konnten sie keine strenge Assoziation zwischen den MHC
Polymorphismen und der Uberlebenszeit nach der Infektion bei diesen F,
Kreuzungstieren beobachten. ZHOU und LAMONT (2003) brachten die MHC Klassen I
und II in Zusammenhang mit der immunologischen Reaktion gegen Salmonella
enteritidis. Sie untersuchten SNPs fir MHC Klasse I und II und stellten einen
signifikanten Effekt fest. Sie kamen zu dem Schluss, dass die SNPs bei dem Einsatz der
markergestiitzten Selektion verwendet werden konnen, um die immunologische

Reaktion beim Huhn zu verbessern.

6.3.5 Die 6konomischen Aspekte der marker-genotypgestiitzten Selektion

Der Einsatz der MAS bzw. GAS in einem praktischen Zuchtprogramm héingt von den
relativen Kosten und der zu erwartenden Rendite im Vergleich zur konventionellen
Zuchtmethode ab. Im Rahmen dieser Arbeit standen Datensétze fiir die Untersuchung
des Einflusses der Marker auf bestimmte Merkmale zur Verfligung. Diese Daten
basierten auf dem Genotypisierungsergebnis der Hihne. In erster Linie war es wichtig,
die Logistik und Prozeduren fiir die DNA Sammlung, Lagerung sowie die

Genotypisierung und Dataanalysis zu entwickeln. Wenn das System eins etabliert ist,
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kann die Kosten fiir die Genotypisierung erheblich gesenkt werden, so dass auch die
Hennen genotypisiert werden konnen. Denn der Einsatz der MAS héngt entscheidend
von den Kosten der Genotypisierung ab. So wurde z.B. die Rentabilitdt nach HAYES und
GODDARD (2004) als zusétzlicher Gewinn durch GAS abziiglich der Kosten fiir die

Genotypisierung der Selektionskandidaten definiert.

XIE und XU (1998) haben die Effizienz der MAS im Vergleich zur konventionellen
Selektion beziiglich Gewinn per Einheitskosten analysiert. Sie kamen zu dem Schluss,
dass die MAS, wenn man den Kostenfaktor zunédchst einmal auller Acht ldsst, im
Vergleich zur konventionellen Selektion effektiver ist und zur Steigerung des
Zuchtwerts fiihren kann. Ist das Hauptziel jedoch die Gewinnmaximierung per
Einheitskosten, so ist die MAS gegeniiber der konventionellen Selektion in den meisten
untersuchten Selektionsschemen unterlegen. Diese Unterlegenheit gilt nur unter der
Voraussetzung, dass das Kostenverhiltnis (r) zur Erhaltung von phénotypischen
Messdaten bis hin zur Wertung der Markerloci kleiner als die Einheit (r < 1,0) und die
Heritabilitdt (h?) groBer als 0,3 ist. Die Effizienz der MAS steigt bei zunehmendem (r)
und abnehmendem (h?). XIE und XU (1998) weisen auBlerdem darauf hin, dass der
Einsatz der MAS in Zukunft effektiver werden kann, wenn die Kosten fiir die

Untersuchungen von molekularen Markern weiterhin sinken.

HAYES und GODDARD (2004) untersuchten den zusétzlichen okonomischen Gewinn
durch die Nutzung von direkten Gentests in einem kommerziellen Schweinezucht-
unternehmen. Dazu wurde eine Schweinepopulation mit segregierenden QTL und
Markern simuliert. Der QTL beeinflusste die Merkmale Wachstumsindex (GI), Netto-
Futterautnahme (NFI), lebend geborene Ferkel (PBA) und Fleischqualitdt-Index (MQI).
Untersucht wurden dabei vier Strategien: GAS-GI, GAS-NFI, GAS-PBA und GAS-
MQI. Der zusitzliche Gewinn durch das GAS-Schema wurde in Dollar unter
Verwendung des 6konomischen Modells des Schweinezuchtunternehmens berechnet.
Nach fiinf Generationen der Selektion wurde der zusitzliche Ertrag durch den Einsatz
von GAS als die Differenz der Selektionsstrategien mit GAS und ohne GAS berechnet.
Der Zuchtwert (EBV) wurde in jeder Generation jeweils mit GAS und ohne GAS
geschitzt. Die Anwendung von GAS erfolgte mit Hilfe eines einzelnen identifizierten

Loci. Fir die Merkmale Wachstumsindex (GI), Netto-Futteraufnahme (NFI), lebend



Diskussion und Schlussfolgerungen 131

geborene Ferkel und Fleischqualitdt-Index (MQI) lassen sich ca. 25% der gesamten
genetischen Varianz iiber die identifizierten Loci erkldren. Durch GAS-GI und GAS-
NFI konnte ein groferen Zuchtfortschritt ($) erzielt werden als ohne GAS (Abbildung
6.4).
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Quelle: HAYES und GODDARD (2004)

Abbildung 6.3: Zuchtfortschritt durch die Anwendung der genotyp-
gestiitzten Selektion (Zuchtfortschritt in Generation
0=09).

GAS-GI und GAS-NFI hatten bei den 6konomischen Bewertungen durch HAYES und
GODDARD (2004), den groten Ertrag und die hochste Gewinnschwelle der
Genotypisierungskosten (Tabelle 6.3). Damit GAS auf Dauer gewinnbringend bleibt,
sollten die Kosten fiir die Genotypisierung eines identifizierten Locus, der den
Wachstumsindex (GI) und die Netto-Futteraufnahme (NFI) beeinflusst, kleiner als
1043 bzw. 978 sein (HAYES und GODDARD, 2004). Weiterhin wurde gefolgert, dass die
Genotypisierung der Loci, die ca. 25% der genetischen Varianz erklaren, fiir Loci, die

insbesondere die Merkmale NFI und GI beeinflussen, gewinnbringend ist.
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Tabelle 6.3: Ertrag ($) und Gewinnschwelle der Genotypisierungskosten
Nucleus-Schweine fiir GAS-GI, GAS-NFI, GAS-PBA und

GAS-MQL

Strategie Ertrag ($) Gewinnschwelle der
Genotypisierungskosten
($/Schwein)

GAS-GI 8,38 104,36

GAS-NFI 7,79 97,09

GAS-PBA 7,36 78,13

GAS-MQI 7,53 80,04

Quelle: HAYES und GODDARD (2004)

GOOTWINE et al. (2001) untersuchten die wirtschaftlichen und die genetischen Aspekte
des Einsatz von Introgression bei Milchschafen. Durch die Einfiihrung des B Alleles
vom FecB (Booroola)-Gen in den Awassi und Assaf Rassen war es moglich, die Anzahl
der Ldmmer von ca. 1,2 auf 2 Lammer pro Mutterschaf zu erhdhen und damit die

Produktivitdt und die Wirtschaftlichkeit zu steigern.

Zusammenfassend ist festzuhalten, dass der Nutzen einer markergestiitzten Selektion
den Kosten gegeniibergestellt werden sollte. Die Zusatzkosten durch MAS sind zur Zeit
noch hoch verglichen mit dem erzielten Zuchtfortschritt. Um die Kosten langfristig zu
senken, sollte in einem Legehennenzuchtprogramm, dass MAS anwendet, zusétzlich
eine neue Infrastruktur fiir die molekulargenetische Analyse und begleitende QTL-
Forschung aufgebaut werden. Nur so kann langfristig das Potential der MAS,
insbesondere im Hinblick auf die Verbesserung der Krankheitsresistenz und die

Verbesserung der Merkmale mit niedriger Erblichkeit, ausgeschopft werden.
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7 Zusammenfassung

Die Aufgabenstellung der vorliegenden Arbeit bestand zunédchst einmal in der Analyse
der konventionellen Legehennenzucht. Zu diesem Zweck wurden unter anderem die
Inzuchtentwicklung, der Zuchtfortschritt sowie unterschiedliche Selektions- und
Anpaarungsstrategien untersucht. Basierend auf den Untersuchungsergebnissen der
konventionellen Legehennenzucht wurden anschlieBend moderne Methoden zur
Verbesserung des Legehennenzuchtprogramms einbezogen und Optimierungs-
vorschldge erarbeitet. Fiir die Untersuchung standen drei kommerzielle Linien aus dem
Zuchtprogramm der LSL (Lohmann Selected Leghorn) zur Verfiigung. Fiir diese Linien
wurden verschiedene Szenarien simuliert. Dazu gehorte die Auswahl der geeigneten
Paarungssysteme, die Zahl der selektierten Hennen und Hé&hne sowie der
Homozygotiegrad. Um festzustellen, inwieweit der Zuchtfortschritt von der Anzahl der
selektierten Tiere beeinflusst wird, wurde die Zahl der selektierten Hennen und Héhne

variiert.

In der groBen Population mit 4000 Einzelkdfigen konnte ein hoher Zuchtfortschritt
erzielt werden, wenn 500 Hennen und 50 Héhne selektiert wurden. Bei der mittleren
Population mit 1500 Einzelkédfigen war die Selektion von 200 Hennen und 50 H&hnen
in Bezug auf den Zuchtfortschritt optimal. In der kleinen bzw. Reservepopulation mit
500 Einzelkdfigen konnte ein hoher Zuchtfortschritt bei der Selektion von 120 Hennen

und 30 Hahnen erreicht werden.

Bei dem Vergleich der verschiedenen Paarungssysteme wurde festgestellt, dass der
mittlere Inzuchtkoeffizient bei der assortativen Paarung im Vergleich zur
Zufallspaarung mit 91% sehr hoch liegt. Bei der assortativen Paarung konnte allerdings
ein nur noch um 5% groBerer Zuchtfortschritt erzielt werden als bei der Zufallspaarung.
Der Zuchtfortschritt und der Inzuchtzuwachs bei minimaler Verwandtschaftspaarung
und disassortativer Paarung lag unterhalb der Zufallspaarung. Die Auswahl der
geeigneten Paarungssysteme und Selektionsintensititen sind deshalb im Hinblick auf
den Inzuchtzuwachs wund Zuchtfortschritt von groBer Bedeutung. In der
Simulationsstudie konnte bei den untersuchten Populationen der Allelverlust innerhalb

von zehn Generationen gezeigt werden. In der groBen Population blieben von den
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urspriinglich 100 Allelen der 50 Basisvéter und 1000 Allelen der 500 Basismiitter nach
zehn Generationen der Selektion nur noch weniger als jeweils 18 verschiedene Allele in

der Population {ibrig.

Um eine Maximierung des Zuchtfortschritts mit begrenztem Inzuchtzuwachs erreichen
zu konnen, wurde die optimum genetic contribution (OGC) Theorie, die von
MEUWISSEN entwickelt wurde, eingesetzt. Die Theorie basiert auf dem Ausgleich des
genetischen Beitrags der ,,Basistiere* zu den nachfolgenden Generationen. Dafiir wurde
das Programmpaket GENCONT verwendet. Mit Hilfe dieses Programmes kann unter
bestimmten Vorgaben die optimale Einsatzfrequenz der Zuchttiere bestimmt werden,
um damit die Inzuchtrate einzuschrinken und die unterschiedlichen Leistungen
auszugleichen. Die Vorgabe wird in der Regel anhand der durchschnittlichen
Verwandtschaft bzw. der durchschnittlichen Inzucht vorgenommen. Als alternatives
Szenario wurde die Einschrinkung durch die Festlegung der Anzahl der Nachkommen
pro Hahn bzw. Henne vorgenommen. Die drei Szenarien wurden anschlieBend mit dem
Standardverfahren der kommerziellen Zuchtunternehmen verglichen. Dabei zeigte sich,
dass durch den Einsatz von GENCONT bei vergleichbar niedrigem
Verwandtschaftszuwachs ein grofer Zuchtfortschritt erzielt werden konnte. Das
alternative Szenario fiihrt zur deutlichen Abnahme des Zuchtwertes bei allen

untersuchten Linien.

Unabhingig davon, ob die vorgegebene maximal zuldssige verwandtschaftliche
Beziehung anhand der durchschnittlichen Verwandtschaft oder der durchschnittlichen
Inzucht begrenzt wurde, konnte in Bezug auf den Zuwachs des durchschnittlichen
Zuchtwertes kein Unterschied festgestellt werden. Bei der Beriicksichtigung der

iberlappende Generation wurde keinen nennenswerten Einfluss beobachtet.

Weiterhin wurde das Potenzial der markergestiitzten Selektion unter Verwendung von
Simulationen untersucht. Dabei wurden drei Selektionsstrategien miteinander
verglichen. Die erste Selektionsstrategie, die phéinotypgestiitzte Selektion (PAS),
basierte ausschlieflich auf phdnotypischen Merkmalen. QTL-Informationen wurden
dabei nicht beriicksichtigt. Die zweite Selektionsstrategie, die genotypgestiitzte
Selektion (GAS), stellte die Selektion anhand genotypischer Informationen dar. Bei der
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dritten Selektionsstrategie, der markergestiitzten Selektion (MAS), wurde anhand von
Markerinformationen, die mit QTL gekoppelt sind, selektiert. Durch den Vergleich der
phinotypgestiitzten Selektion mit der genotypgestiitzten Selektion konnte gezeigt
werden, dass die genotypgestiitzte Selektion beziiglich des Zuchtfortschritts kurzfristig
(<5 Generationen) iiberlegen war. Durch GAS konnte ein bis zu 20,6% groBerer
Zuchtfortschritt erreicht werden. Langfristig (>5 Generationen) nimmt die
Uberlegenheit des Zuchtfortschritts durch GAS ab. Markergestiitzte Selektion (MAS)
und phénotypgestiitzte Selektion (PAS) fiihrte zu gleichem Zuchtfortschritt.

Untersucht wurde weiterhin der FEinfluss der Anzahl der Markerallele und die
Chromosomensegmentldnge. Die Untersuchung wurde fiir die unterschiedlichen
Selektionsstrategien (PAS, MAS und GAS) im Verlauf von zehn Generationen
durchgefiihrt. Dazu wurde zunéchst die Anzahl der Allele pro Marker von zwei auf zehn
erhoht. Dadurch konnte kein groBerer Zuchtfortschritt erzielt werden. Die Lénge der
Chromosomensegmente zeigte, wie auch bei der Markerallelanzahl, keinen Einfluss in
Bezug auf den Zuchtfortschritt. Entscheidend ist vermutlich nicht die Anzahl der Allele
bzw. die Linge der Chromosomen, sondern wie informativ die einzelnen

Markergenotypen sind.
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8 Summary

Studies on the design of breeding programsin the breeding of laying hens.

The primary objective of the present study was to analyse the conventional layer
breeding. Among others, inbreeding, selection response, different selection and mating
strategies were evaluated for this purpose. Finally, modern methods and optimization
concepts were designed to improve the layer breeding programs based on the research
results of conventional layer breeding schemes. Three lines of commercial Lohmann
LSL layers were used for the evaluation. For these lines, different scenarios were
simulated, including the mating system, the number of selected hens and cocks as well
as homozygosity. Selected number of hens and cocks was modified to test the effect on

selection response.

Three groups of 500, 1500 and 4,000 animals in single cage housing systems were used
for the simulation study. The study showed that in a large flock of 4000 single cages,
highest selection response was achieved by selecting 500 hens and 50 cocks. In a
medium flock of 1500 single cages, the selection of 200 hens and 50 cocks were
optimal. In a small (reserve) flock of 500 single cages, high selection response could be

achieved by selecting 120 hens and 30 cocks.

The comparison of different mating systems showed that the average inbreeding
coefficient when using assortative mating was 91% higher compared to that of random
mating. However, assortative mating resulted in an increase in genetic response of only
5% compared with random mating. The genetic response and inbreeding with minimum
coancestry mating and disassortative mating were below random mating. Therefore,
regarding selection response and inbreeding, the choice of the appropriate mating

system is of great importance.

The simulation showed, based on the population under study, the loss of alleles within
10 generations. After 10 generations of selection, from originally 100 alleles of 50
founder sires and 1000 alleles of 500 founder dams, respectively, remained less than

only18 different alleles in the large flock.

In this study, the optimum genetic contribution (OGC) theory (Meuwissen, 1997) was

applied to maximize the genetic response at a predefined rate of inbreeding. The theory
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is based on equalising the genetic contribution of the founder animals to the following
generation. This could be implemented by the software package GENCONT. Under
certain constraints, the optimal number of offspring for each candidate can be
determined using this programme, to restrict the inbreeding rate and to balance the
different contribution. Generally, the restriction can be carried out on the basis of
average relationship or average inbreeding. As an alternate scenario, the restriction was
carried out through predefining the number of offspring per hen and cock, respectively.
Finally, the three scenarios were compared with the standard method of the commercial
breeding company. The result showed that high rate of genetic gain with limited
inbreeding could be achieved when using OGC. The alternate scenario resulted in
decreased breeding value for all the evaluated lines. There was no difference in genetic
response whether the maximum tolerated relationship was predefined on the basis of
average relationship or average inbreeding. Taking the overlapping generation into

account turned to have no remarkable effect.

The potential of marker assisted selection was evaluated using simulation studies. Three
types of selection strategies were compared: (1) phenotypic selection (PAS): entirely
based on phenotypic information (genotype information was not considered); (2) gene
assisted selection (GAS): selection using information on the QTL; and (3) marker
assisted selection (MAS): selection using information on markers linked to the QTL.
The comparison of PAS and GAS showed only a short-term (i.e. less than 5 generation)
advantage of GAS over PHE. GAS resulted in an increase of genetic gain by up to
20,6%. However the superiority of GAS declined in the long-term (i.e. greater than 5
generation). The genetic gain achieved with MAS and PAS was identical.

The effect of number of alleles per marker and length of chromosome segment was also
evaluated. Simulations were carried out for three types of selection strategies (PAS,
MAS and GAS) during 10 generations. At first, the number of alleles per marker was
increased from 2 to 10. However, extra genetic gain couldn’t be achieved when
increasing the number of marker alleles. Increasing the length of the chromosome
segment didn’t have any effect on genetic gain either. This suggests that the information
content of each marker genotype is more important than the number of alleles per

marker and length of chromosome segment, respectively.
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9.2  Abkirzungsverzeichnis

Abb. Abbildung
AP assortative Paarung

AFLP amplified fragment length polymorphism

Avail Available

BF Bruchfestigkeit

BLUP best linear unbiased prediction (beste lineare unverfilschte Schétzung)
bp Basenpaare

cM centimorgan

cmin Minimaler Beitrag

cmax Maximaler Beitrag

COMB Kombination (EBV + Marker)
DFP Multilocus-DNA-Fingerprint
DNA Desoxyribonucleic acid

DNS desoxyribonukleinsiure

DP disassortative Paarung

EBV Zuchtwert (estimated breeding value)
EG Eigewicht

EL East Lansing

F weibliche

et al. et alii

FISH fluorescent in-situ hybridisation
GAS genotype assisted selection

GC GENCONT

Gi Growth index (Wachstumsindex)
GP Grofe Population

ibd identical by descent

id kodierte Nummer des Tieres

IK Inzuchtkoeffizient

kbp Kilobasenpaare (1 kb = 1000 bp)

KG Korpergewicht
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KP
LINE

MAS
MQI
MQTL
MBLUP
MHC
MHS
MP
MV
NFI
NK
ncand
npedig
Ne
0GC
PAS
PCR
PIC
PBA
QTL
RAPD
RFLP
RH
RISH
SINE
SNP
STS
Tab.
TMA

Kleine Population

long interspersed nucleotide elements
ménnlich

marker assisted selection

Meat quality index (Fleischqualitédt-Index)
Marker - QTL

Markergestiitzte BLUP
Majorhistokompatibilitditskomplex
malignant hyperthermia susceptibility
Mittlere Population

Minimaler Verwandtschaftspaarung
Net feed intake (Netto-Futteraufnahme)
Nachkommen

Anzahl der Selektionskandidaten
Anzahl der Tiere im Pedigree

effektive Populationsgrofle

optimum genetic contribution
phenotype assisted selection
polymerase chain reaction

Polymorphic Information Content

Pig born alive (lebend geborene Ferkel)
quantitative trait loci

random amplified polymorphic DNA
restriction fragment length polymorphism
radiation hybrid

radioactive in-situ hybridisation

short interspersed nucleotide elements
single nucleotide polymorphism
sequence tagged site

Tabelle

Trimelthylamin
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O VW
VNTR
z.B.
ZF

7P
ZW

durchschnittliche Verwandtschaft
variable number tandem repeat
zum Beispiel

Zuchtfortschritt

zufillige Paarung

Zuchtwert
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10 Anhang

Anhang 1: Inputdatei der Linie 44 fiir das Programm GENCONT

CONSTRAINT RELATIONSHIP 0.125

NCAND 5000

NPEDIG 25000

OVERLAP YES

CMAX 0.0455 0.0023

CMIN 0.0057 0.0012

INPUT DAT44 OV.TXT ID EBV SEXE AVAIL AGE

PEDIGREE PEDI_2004.TXT
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Anhang 2: Outputdatei der Linie 44 aus dem Programm GENCONT
-GENCONT -
JOB= 24 2004-05-28:13:54
GENCONT.INP :
CONSTRAINT DELTAF 0.01
NCAND 5000
NPEDIG 25000
OVERLAP YES
CMAX 0.0455 0.0023
cmin 0.0057 0.0011
INPUT DAT44 OV.TXT ID EBV SEXE AVAIL AGE
PEDIGREE PEDI 2004.TXT
AVG. RELATIONS MALES / FEMALES
AGE= 1 0.11811 0.11665
AGE= 2 0.10941 ---
AGE= 3 0.14087 ---
POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP (CURRENT) =0.1175613066491118
POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP (NEW) = CONSTRAINT = (0.1363856935826207
NO OF MALE CANDIDATES = 951
NO OF FEMALE CANDS = 3444
SOLUTION:
POPULATION AVERAGE RELATIONSHIP (SOLUTION) =0.1354817809331194
GENETIC MERIT OF PARENTS =135.1913500000001
NO OF SELECTED MALES = 22
NAME % PROGENY | % CMIN | % CMAX EBV AVG RELAT AGE AVAIL
11792 0.000 0.570 4.550 31.000 0.080 3 1
11832 0.000 0.570 4.550 107.000 0.114 3 1
12063 0.000 0.570 4.550 109.000 0.105 3 1
11970 0.000 0.570 4.550 126.000 0.154 3 1
11893 0.000 0.570 4.550 94.000 0.186 3 1
11723 0.000 0.570 4.550 87.000 0.110 2 1
11736 0.000 0.570 4.550 118.000 0.123 2 1
11742 0.000 0.570 4.550 124.000 0.113 2 1
11745 0.000 0.570 4.550 105.000 0.108 2 1
NO OF SELECTED FEMALES = 435
NAME |% PROGENY | % CMIN | % CMAX EBV AVG_RELAT AGE AVAIL
18835 0.000 0.110 0.230 114.000 0.107 1 1
19723 0.000 0.110 0.230 82.000 0.122 1 1
18728 0.000 0.110 0.230 77.000 0.122 1 1
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Anhang 3: Inputdatei fiir die Linie 44 aus dem Programm MATE

22 435 /* IM GENCONT WURDEN 22 HAHNE UND 435 HENNEN SELEKTIERT*/

201 /* 20 NACHKOMMEN VON HAHN 1, 1 NACHKOMMEN VON HENNE 1 */

201 /* 20 NACHKOMMEN VON HAHN 2, 1 NACHKOMMEN VON HENNE 2 */ USW....

191

201

201

191

201

201

191

201

201

191

201

201

201

201

201

201

201

201

201

191

0.088 /* AB HIER SIND DIE VERWANDTSCHAFT DER EINZELNE SELEKTIONSKANDIDATEN AUFGELISTET*/

0.088

0.073

0.102

0.106

0.106

0.106

0.055

0.068

0.068

0.068

0.062

0.062

0.075
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Anhang 4: Outputdatei der Linie 44 aus dem Programm MATE

/* HAHN 1 HAT EINEN NACHKOMMEN MIT HENNE 3*/

/* HAHN 1 HAT KEINEN NACHKOMMEN MIT HENNE 4*/

/* HAHN 1 HAT SEINEN 2. NACHKOMMEN MIT HENNE 8%/

[ e T ey Iy e N T Y
@OO\IO\(J’I-BW[\)HO@OO\]O\(JILWN»—

— === == = == === = = = = = = =

[\
—_

N
[\

[\e)
W

[\
N

[\e]
W

[\
(@)}

[\
|

[\
o]

N
O

[O8)
—_

(O8]
[\S)

[O8)
W

(O8)
N

[9%)
(%]

(%)
(@)}

W
|

\]
(=]
(=] (=) [l [} fo) [} fo) fe) [l fe)l [ fe) [e) o) [l fo) fe)l [} BN ) fe) fe) Fo) [e) fe)l [} fe) [} fe) feo) P fen)l ko) fan) R ) By Fen) Ken)

—_—— === = = = = === = = = = = =
(%]

(O%)
o




Anhang 171
Anhang 5: Ausschnitt aus der Anpaarung innerhalb der Linie 44 und die
durchschnittliche Verwandtschaft der einzelnen Selektionskandidaten
VATERTIER MUTTERTIER PAARUNG HAHN | HENNE VERWANDTSCHAFT

1 3 1 274316 | 367578 0,073364
1 8 1 274316 | 367652 0,055054
1 16 1 274316 | 367879 0,061188
1 51 1 274316 | 368429 0,073761
1 90 1 274316 | 368973 0,053162
1 91 1 274316 | 368974 0,053162
1 96 1 274316 | 369152 0,066223
1 128 1 274316 | 369465 0,080261
1 193 1 274316 | 370356 0,081604
1 277 1 274316 | 371102 0,085693
1 278 1 274316 | 371103 0,085693
1 289 1 274316 | 371360 0,08551

1 326 1 274316 | 371778 0,081604
1 329 1 274316 | 371813 0,073761
1 347 1 274316 | 371951 0,071747
1 363 1 274316 | 372102 0,07016
1 371 1 274316 | 372136 0,053162
1 404 1 274316 | 372409 0,080261
1 420 1 274316 | 372521 0,090546
1 431 1 274316 | 372611 0,080261
2 44 1 367586 | 368354 0,095718
2 45 1 367586 | 368356 0,095718
2 53 1 367586 | 368452 0,0793

2 61 1 367586 | 368564 0,098877
2 74 1 367586 | 368787 0,076965
2 78 1 367586 | 368930 0,087479
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Anhang 6: Ausschnitt aus der Anpaarung innerhalb der Linie 11 und die
durchschnittliche Verwandtschaft der einzelne Selektionskandidaten
VATERTIER | MUTTERTIER PAARUNG HAHN | HENNE VERWANDTSCHAFT
(0 = KEINE PAARUNG)

1 40 0 01430] 31063 0,06292
1 41 1 01430] 31064 0,0603
1 42 0 01430| 31064 0,0603
1 43 0 01430| 31065 0,06231
1 44 0 01430| 31065 0,06695
1 45 0 01430| 31065 0,06695
1 46 0 01430] 31066 0,08032
1 47 0 01430| 31068 0,05529
1 48 0 01430| 31068 0,05529
1 49 0 01430] 31070 0,05993
1 50 0 01430| 31071 0,08294
1 51 0 01430] 31079 0,09051
1 52 0 01430| 31083 0,06817
1 53 0 01430] 31083 0,06817
1 54 0 01430] 31093 0,07867
1 55 0 01430| 31097 0,07

1 56 0 01430] 31097 0,07

1 57 1 01430] 31099 0,06341
1 58 0 01430] 31099 0,0628
1 59 0 01430] 31105 0,06463
1 60 0 01430] 31105 0,08374
1 61 0 01430] 31105 0,0733
1 62 0 01430] 31105 0,0733
1 63 0 01430] 31106 0,06176
1 67 0 01430 31111 0,07904
1 68 0 01430] 31111 0,07904
1 69 0 01430] 31114 0,08905
1 70 0 01430] 31114 0,06634
1 71 0 01430] 31115 0,06481
1 72 0 01430] 31115 0,06481
1 73 0 01430 31117 0,11712
1 74 0 01430] 31120 0,10168
1 75 0 01430 31122 0,05902
1 76 0 01430] 31123 0,05987
1 77 0 01430] 31124 0,06927
1 78 0 01430] 31124 0,0578
1 79 1 01430] 31125 0,06695
1 80 0 01430] 31133 0,08783
1 81 0 01430] 31135 0,07989
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Anhang 7:  Ausschnitt aus der Berechnung des Beitrags, des Zuchtwerts und der

Inzucht der Selektionskandidaten fiir die Linie 11

NUMMER|BEITRAGMINIMALER BEITRAG|MAXIMALER BEITRAG|ZUCHTWERT|INZUCHT|NK HAHN|NK HENNE
8568 | 4,67 0,58 4,67 123 0,097 20 1
10631 | 4,67 0,58 4,67 158 0,195 20 1
11316 | 4,67 0,58 4,67 173 0,213 20 1
21074 | 4,67 0,58 4,67 147 0,195 20 1
21189 | 4,67 0,58 4,67 146 0,172 20 1
21229 | 2,612 0,58 4,67 135 0,154 11 1
21280 | 4,67 0,58 4,67 136 0,139 20 1
21311 | 0,688 0,58 4,67 134 0,134 3 1
21331 | 4,67 0,58 4,67 139 0,176 20 1
21405 | 4,67 0,58 4,67 135 0,152 20 1
21441 | 0,688 0,58 4,67 134 0,134 3 1
21442 | 4,67 0,58 4,67 151 0,188 20 1
21467 | 4,67 0,58 4,67 141 0,193 20 1
21598 | 4,67 0,58 4,67 139 0,152 20 1
21624 | 4,67 0,58 4,67 147 0,177 20 1
21660 | 4,67 0,58 4,67 146 0,172 20 1
21677 | 2,612 0,58 4,67 135 0,154 11 1
21696 | 4,67 0,58 4,67 147 0,195 20 1
21737 | 4,67 0,58 4,67 142 0,162 20 1
21820 | 4,67 0,58 4,67 141 0,193 20 1
21901 | 4,67 0,58 4,67 151 0,188 20 1
21920 | 4,67 0,58 4,67 136 0,155 20 1
21934 | 4,67 0,58 4,67 139 0,176 20 1
21936 | 4,67 0,58 4,67 143 0,164 20 1
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