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Kurzfassung

Das Ziel dieser Masterarbeit war es, verschiedene 0sterreichische Milchproduktionssysteme
hinsichtlich genetischer Parameter zu vergleichen und auf das Auftreten von Genotyp-Umwelt-
Interaktionen zu untersuchen. Diese Milchproduktionssysteme sollten sich sowohl in der
Bewirtschaftungsart als auch der Intensitdat des Managementniveaus unterscheiden. Somit wurden
drei unterschiedliche Produktionssysteme definiert: ein biologisch wirtschaftendes (BIO) und zwei
konventionell wirtschaftende Produktionssysteme, die anhand des Herdenjahreseffektes der
Routinezuchtwertschatzung Milch in eine konventionelle Gruppe mit hohem Managementniveau
(konventionell hoch, KonH) und eine konventionelle Gruppe mit niedrigem Managementniveau
(konventionell nieder, KonN) eingeteilt wurden. Mithilfe eines multivariaten approximativen
Zweischrittansatzes wurden unter Verwendung von Fleckvieh Pseudophinotypen fir jedes
Produktionssystem Heritabilitdten und genetische Korrelationen fiir alle bericksichtigten Merkmale
(Milch-, Fett- und EiweiR-kg, Persistenz, funktionale Nutzungsdauer, Zellzahl, Melkbarkeit,
Eutergesundheitswert und Fruchtbarkeitswert) geschatzt. Zudem wurden die Genotyp-Umwelt-

Interaktionen zwischen den Produktionssystemen berechnet.

Die Heritabilitaten der einzelnen Produktionssysteme unterschieden sich wenig. Die hochsten Werte
wurden in KonH festgestellt. Die meisten Produktionsmerkmale korrelierten unerwiinscht mit den
Fitnessmerkmalen. In KonN war diese antagonistische Beziehung am starksten ausgepragt, wahrend
in den Produktionssystemen BIO und KonH &hnliche Werte geschatzt wurden. Zwischen den
Produktionssystemen wurden in den meisten Merkmalen hohe genetische Korrelationen (= 0,93)
ermittelt. Nur fir die funktionale Nutzungsdauer und den Fruchtbarkeitswert wurden niedrigere
Werte (0,42 — 0,83 bzw. 0,85 — 0,93) geschéatzt, die auf Genotyp-Umwelt-Interaktionen hinweisen.
Aufgrund hoher Standardfehler bzw. fehlender Signifikanz dlrfen diese Werte jedoch nicht

liberbewertet werden.



Abstract

The objectives of this master thesis were the comparison of different Austrian milk production systems
regarding genetic parameters of different production and fitness traits and to estimate the occurrence
of genotype by environment interactions between production systems. On the basis of different
farming methods and intensities of farm management three different productions systems were
defined: one organic production system (BIO) and two conventional production systems which were
divided in a conventional production system with high level of farm intensity (KonH) and a conventional
production system with low level of farm intensity (KonN) according to the herd-year-effect of the
routine genetic evaluation for milk yield. A multivariate approximate two-step procedure applied to
Fleckvieh pseudo-phenoypes was used to estimate heritabilities and genetic correlations between the
considered traits (milk, fat and protein yield, persistency, functional longevity, somatic cell count,
milkability, udder health index and fertility index). Furthermore, genotype-environment-interactions

were estimated between the production systems.

Heritabilities were rather similar in all production systems. The highest heritabilities were estimated
in the conventional production system with high level of farm intensity. Genetic correlations between
production and fitness traits were unfavourable in most cases. In the conventional production system
with low level of farm intensity antagonistic relationships were more pronounced while the values of
the conventional production system with high level of farm intensity and the organic production
system were rather similar. Between the productions systems genetic correlations were close to unity
in almost every trait (> 0.93). Only functional longevity (0.42 — 0.83) and fertility index (0.85 — 0.93)
showed genotype by environment interactions. Since the standard errors were rather high and the
values were not significantly different from unity these results should however be interpreted with

caution.
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1 Einleitung

Die Milchleistung stieg in Osterreich in den letzten Jahrzehnten stetig an. Lag die durchschnittliche
Milchleistung einer Kuh im Jahr 1990 noch bei 3.791 kg, so stieg sie bis ins Jahr 2014 auf 6.542 kg
(BMLFUW, 2015). Dieser starke Anstieg wurde durch den raschen Fortschritt in der Tierzucht und im
Management ermdglicht. Folglich wurde aber festgestellt, dass der Anstieg der Milchleistung auch zu
einigen unerwiinschten Korrelationen fiihrte. In verschiedenen internationalen Arbeiten zeigte es sich,
dass unter anderem die Fruchtbarkeit, Tiergesundheit als auch die Nutzungsdauer unter der starken

Selektion auf Milch litten (u.a. Oltenacu & Broom, 2010; Pritchard et al., 2013).

Neben der Milchleistung ist auch der Anteil der biologischen Landwirtschaft in Osterreich
angewachsen. Bereits 20% der Flache und Uber 17% der landwirtschaftlichen Betriebe werden
biologisch bewirtschaftet. Auf diesen Betrieben werden 18% aller Osterreichischen Milchkiihe
(BMLFUW, 2015) gemaR den biologischen Richtlinien (Holzer, 2014) gehalten. Biologisch
wirtschaftende Zlchter/Innen verfolgen dennoch dasselbe Zuchtziel wie die konventionell
wirtschaftenden Zichter/Innen. Die Gewichtung des aktuellen Fleckvieh Gesamtzuchtwertes in
Osterreich betragt 38 : 18 : 44% fiir Milch-, Fleisch- und Fitnesskomplex (Fiirst et al., 2016). In einer
Umfrage zeigte es sich, dass Ziichter in der biologischen Landwirtschaft den Fitnesskomplex signifikant
hoher gewichteten als ihre konventionell wirtschaftenden Kollegen (Steininger 2015, unveroffentlicht
zit. nach Pfeiffer et al., 2016). Dariiber hinaus erreichen biologisch gehaltene Tiere eine um 17%
geringere Milchleistung im Vergleich zu auf konventionellen Betrieben gehaltenen Kiihen (BMLFUW,
2015). Daher fordern einige Vertreter der biologischen Landwirtschaft die Einflihrung eines

Okologischen Gesamtzuchtwertes (Steinwidder & Krogmeier, 2014).

Es stellt sich generell die Frage, ob aufgrund der vielen verschiedenen Strategien in der
Milchproduktion (von High-Input bis Low-Input) die selektierten Zuchttiere fiir alle Betriebstypen die
geeignetsten sind. Denn aufgrund von Genotyp-Umwelt-Interaktionen kann es moglich sein, dass die
selektierten Tiere in gewissen Umwelten nicht ihre volle Leistung erbringen kénnen. Genotyp-Umwelt-
Interaktionen kdnnen einerseits zu Skaleneffekten fiihren, andererseits aber auch die Rangierung der

besten Stiere in den unterschiedlichen Produktionssystemen verandern (Calus et al., 2002).

2 Problemstellung

Ob eigene Zuchtprogramme fir biologisch gehaltene Tiere, oder Tiere unterschiedlicher
Produktionssysteme, gerechtfertigt sind, hangt unter anderem von Genotyp-Umwelt-Interaktionen
ab. Das Ziel dieser Arbeit ist es daher, mogliche Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen
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verschiedenen Produktionssystemen, in diesem Fall biologischen und konventionellen sowie
extensiven und intensiven Produktionssystemen, zu untersuchen. Weiters beschaftigt sich diese Arbeit
mit Unterschieden zwischen den untersuchten Produktionssystemen bezlglich der genetischen
Korrelationen zwischen den Produktionsmerkmalen (Milch-, Fett- sowie Eiweifmenge) und den
funktionalen Merkmalen (Persistenz, funktionale Nutzungsdauer, Zellzahl, Melkbarkeit,

Eutergesundheitswert und Fruchtbarkeitswert) und den Heritabilitdten aller Merkmale.
Die Forschungsfragen dieser Arbeit lauten folgendermalen:

e Bestehen Unterschiede zwischen biologischen und konventionellen
Milchproduktionssystemen bezliglich genetischer Parameter?
e Existieren Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen biologischen und konventionellen

Milchproduktionssystemen?

3 LiteraturUbersicht

In diesem Kapitel werden unterschiedliche Produktionssysteme beziliglich Produktionsniveau und
Bewirtschaftungsart beschrieben. Des Weiteren werden die in dieser Arbeit untersuchten genetischen
Parameter (Heritabilitdten und genetische Korrelationen) sowie auch Genotyp-Umwelt-Interaktionen
erklart und ihre Auswirkungen auf die Zucht erldutert. Zudem werden Ergebnisse aus friiheren Studien
zu genetischen Parametern in unterschiedlichen Produktionssystemen als auch Genotyp-Umwelt-

Interaktionen zwischen Produktionssystemen angefiihrt.

3.1 Produktionssysteme

Die Milchproduktion Europas und auch Osterreichs unterscheidet sich nicht nur aufgrund von
unterschiedlichen Richtlinien, sondern auch aufgrund von unterschiedlichen Vorstellungen und Zielen
der einzelnen Betriebe. Besonders in Osterreich ist die Landwirtschaft noch kleinstrukturiert,
durchschnittlich werden ca. 18 Kiihe pro Betrieb gehalten (BMLFUW, 2015), was zu einer hohen Vielfalt
an Produktionssystemen fiihrt. Zwei mogliche Parameter an denen Produktionssysteme unterschieden
werden konnen sind die gewdahlte Bewirtschaftungsart (z.B. biologisch oder konventionell) und das

Produktionsniveau (intensiv bis extensiv).

3.1.1 Produktionsniveaus

Swalve (1999) unterscheidet drei verschiedene Strategien fiir Milchviehbetriebe. Einerseits nennt er

die intensive Strategie (High-Input), andererseits die extensive Strategie (Low-Input) und die Strategie
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mit ganzjahriger Weidehaltung. Letztere findet sich vor allem in Neuseeland und Siidamerika und hat

in Europa kaum Bedeutung.

Dass es vermehrt zu einer Differenzierung in intensive und extensive Produktionssysteme kommt, kann
an der Entwicklung der Variation der Herdenjahresmilchleistung gesehen werden. Denn diese stieg
zwischen 1990 und 2004 um mebhr als einen Prozentpunkt an (Abbildung 1). Somit wuchs die Anzahl
der hochleistenden Herden, aber auch die Anzahl der Herden mit niedrigerem Leistungsniveau.
Dennoch ist nach wie vor die Mehrzahl der Betriebe im mittleren Leistungsbereich zu finden (Gerber

et al., 2006).

== Entwicklung der Variation

18% -

17% -

16% -

Variationskoeffizient

15% -

140/0 T T T T T T T T T T T T T T T
1990 1992 1994 1996 1998 2000 2002 2004

Abbildung 1: Entwicklung der Variation des Herdenjahreseffekts (Gerber et al., 2006)

High-Input und Low-Input Systeme unterscheiden sich in erster Linie durch ihre Definition einer
profitablen Milchviehwirtschaft und durch welche Variablen diese verbessert werden kann. High-Input
Betriebe schaffen bei hoheren Produktionskosten eine hohere Milchmenge pro Kuh (Dillon et al.,
2006), wahrend Low-Input Betriebe bei niedrigem Aufwand eine hohe Flacheneffizienz erzielen wollen

(Steinwidder, 2013).

Einen groRen Teil der européischen Milchviehwirtschaft machen High-Input Systeme aus (Oltenacu &
Broom, 2010). Diese Betriebe verfolgen eine wirtschaftlich effiziente Milchproduktion mit ganzjdhriger
Stallhaltung und —fiitterung (Steinwidder & Starz, 2006). Das Ziel von hohen Milchleistungen wird
durch intensives Management und intensive Fltterung (hoher Kraftfuttereinsatz) moglich gemacht
(Swalve, 1999). Da bei hohen Leistungen die Anforderungen an den Organismus deutlich héher sind,
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missen alle Teilbereiche (Zucht, Management, Fitterung und Haltung) optimiert werden um

physiologische und damit gesundheitliche Stérungen zu verhindern (Egger-Danner, 2013).

Im Zentrum der Low-Input Strategie steht die Minimierung der Kosten und des Aufwandes
(Steinwidder & Starz, 2006). Da die Einzeltierleistung in diesem Produktionssystem nicht im
Vordergrund steht (Steinwidder, 2013), wird bewusst auf Hochstleistungen verzichtet. Es wird
versucht, die Leistungen hauptséachlich durch eine effiziente Weidenutzung zu erzielen (Steinwidder et
al., 2010). Die Ration der Kiihe soll zu einem moglichst groBen Teil aus billigem Weidefutter bestehen
(Steinwidder & Starz, 2006). Im Gegensatz dazu soll der Einsatz von (betriebsfremden) Kraftfutter und
auch konserviertem Futter moglichst stark reduziert werden (Steinwidder et al., 2010). Durch diese
MaBnahmen konnen die EinbuRen durch die geringeren Milcherlése kompensiert werden. Um das
Futterwachstum und den Futterbedarf daher bestmoglich abzustimmen wird eine saisonale
Milchproduktion empfohlen. Aus diesem Grund ist, neben der Weidetauglichkeit, auch die
Fruchtbarkeit einer Kuh besonders wichtig fir Low-Input Betriebe (Steinwidder, 2013). Als Vorteil
dieses Produktionssystems werden der verminderte Arbeitszeitbedarf und Maschineneinsatz gesehen

(Steinwidder et al., 2010).

Generell basiert diese Strategie auf freiwilligen Einschrankungen und unterliegt nicht wie die
biologische Landwirtschaft offiziellen Regelungen (Yin et al., 2012). Aufgrund der Reduktionen von
Betriebsmitteln in beiden Produktionssystemen werden biologisch wirtschaftende Betriebe in einigen
Studien mit Low-Input Systemen gleichgesetzt (Boelling et al., 2003; Nauta et al., 2006; Simianer et al.,
2007). Daher wird auch angenommen, dass eine Umstellung flir extensivere Betriebe auf eine
biologische Wirtschaftsweise in Europa mit relativ geringem Aufwand durchgefiihrt werden kann

(Rosati & Aumaitre, 2004).

3.1.2 Biologische Landwirtschaft

In Osterreich werden etwa 96.800 Milchkiihe auf biologischen Betrieben gehalten, dies entspricht 18%
aller Milchkihe. Die durchschnittliche Anzahl der Milchkiihe pro Betrieb liegt in der biologischen
Landwirtschaft bei 16,1 Tieren und ist somit geringer als in der konventionellen Milchkuhhaltung
(18,8). Insgesamt machen Biobetriebe in Osterreich mit 20.750 Betrieben einen Anteil von 17,1% aus

(BMLFUW, 2015).

Biologisch wirtschaftende Betriebe in Osterreich miissen sich an die EU-Bio-Verordnung halten. Seit
1.1.2009 sind die zwei aktuellen Verordnungen 834/2007 und 889/2008, welche Ziele, Grunds&tze und

Regeln der biologischen Produktion beinhalten, in Kraft. In Hinsicht auf die tierische Produktion regelt
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die EU-Bio-Verordnung die Vorschriften Gber die Herkunft der Tiere, Haltung und Unterbringung,
Zlichtung, Futtermittel sowie Krankheitsvorsorge und tierarztliche Behandlung. So miissen etwa die
Tiere, bis auf Ausnahmefille, standigen Zugang zu Freigelande haben und diirfen nicht angebunden
oder isoliert werden. Alle Futtermittel missen aus biologischer Herkunft stammen, bevorzugt aus
eigener Produktion. Weiters sind Beschrdankungen hinsichtlich der Behandlungshaufigkeit mit
chemisch-synthetischen Arzneimitteln und eine Verdoppelung der Wartezeiten festgelegt (EU, 2008,
2007). Osterreich selbst regelt Teilbereiche der biologischen Landwirtschaft durch staatliche
Richtlinien, die im Kapitel A8 des Osterreichischen Lebensmittelbuches (Codex Alimentarius
Austriacus) festgeschrieben sind. Davon betroffen sind Bereiche die nicht bereits durch die EU-Bio-

Verordnung geregelt sind (BIO AUSTRIA, 2015).

Fir die Mitglieder eines Biobauernverbands (z.B. BIO AUSTRIA) gelten weitere Produktionsrichtlinien.
Diese Vorschriften gehen (iber die verbindlichen Standards hinaus (Holzer, 2014). So missen BIO
AUSTRIA Betriebe darauf achten, dass die Tagesration eines Wiederkduers zu mindestens 60% aus

Raufutter besteht und der Einsatz von Kraftfutter begrenzt ist (BIO AUSTRIA, 2016).

Konventionelle und biologische Milchproduktionssysteme unterscheiden sich nicht nur durch den
unterschiedlichen Kraftfuttereinsatz. Haltungs- und Fitterungssysteme sind in biologisch
wirtschaftenden Betrieben oft moderner als in intensiv gefiihrten Betrieben (Gerber et al., 2006).
Dennoch hinken biologische Betriebe in Bezug auf die Milchleistung den konventionellen Betrieben
nach (Ahlman et al., 2011; Blank et al., 2013; Deger et al., 2015; Sundberg et al., 2009). In Osterreich
liegt die durchschnittliche Milchleistung einer Kuh bei 6.808kg. Milchkiihe von biologisch
wirtschaftenden Betrieben erreichen im Vergleich zu den konventionell gehaltenen Tieren eine um
17% geringere Milchleistung von 5.913kg (BMLFUW, 2015). Zwischen einzelnen Biobetrieben bestehen
jedoch grofRe Unterschiede in der Intensitdit und der Milchleistung (Krogmeier, 2016). Barth &
Rahmann (2005) weisen auch darauf hin, dass die Unterschiede zwischen biologischen Betrieben oft

groBer sind als zwischen konventionellen und biologischen Betrieben.

Da es keine eigenen Zuchtprogramme gibt, sind die biologisch wirtschaftenden Rinderztichter/Innen
von den konventionellen Zuchtprogrammen der Zuchtverbdnde abhdngig. Zudem werden in
biologischen Betrieben haufig die gleichen Rassen eingesetzt wie in konventionellen Betrieben

(Ahlman, 2010).



3.3 Genetische Parameter

Heritabilitdten und genetische Korrelationen spielen eine groRe Rolle in der Zucht. Sie stellen jedoch
keine fixen Werte dar, sondern kdnnen sich in verschiedenen Umwelten bzw. Produktionssystemen
unterscheiden (Furst et al., 2015). In den folgenden Kapiteln werden Studien angefiihrt, welche die
Auswirkungen verschiedener Produktionssysteme auf genetische Parameter untersuchten. Ein

weiterer Punkt ist der Einfluss der genetischen Parameter auf die Zucht.

3.3.1 Heritabilitdten

Die Heritabilitit (h?) bzw. Erblichkeit ist eine Verhiltniszahl zwischen der (additiv) genetischen Varianz
und der phanotypischen Varianz (Willam & Simianer, 2011). Werte kdnnen zwischen 0 und 1 liegen,
wobei hohe Werte bedeuten, dass ein Merkmal hauptsachlich von Genen und wenig von der Umwelt
beeinflusst wird. In diesem Fall wiirden, anders als bei niedrigen Heritabilitdten,
SelektionsmaRnahmen relativ schnell zu einem Zuchtfortschritt fihren. Die Heritabilitat fir
Produktionsmerkmale liegt in einem moderaten Bereich von 0,4 bis 0,5, wahrend bei funktionalen
Merkmalen, wie zum Beispiel diversen Fruchtbarkeitsmerkmalen, nur geringe Heritabilitaten gefunden

werden kdnnen (Fiirst et al., 2015).

3.3.1.1 Heritabilititen fiir Produktionsmerkmale in unterschiedlichen Produktionssystemen

In verschiedenen Studien wurden Heritabilitdten fir die Produktionsmerkmale Milch-, Fett- und
EiweiBmenge fir unterschiedliche Produktionssysteme geschéatzt (Tabelle 1). Es zeigte sich in der
Literatur, dass mit steigender Intensitdt der Produktionssysteme die Heritabilitdten der Fett- und
EiweiBmenge zunahmen (Boettcher et al., 2003; Gerber et al., 2006; Kearney et al., 2004a; Logar et al.,
2007; Schwarzenbacher & First 2013; Simianer et al., 2007; Sundberg et al., 2010). Nauta et al. (2006)
ermittelten dagegen die hochsten Heritabilitaten fir hollandische Holsteinkiihe, die auf biologisch
wirtschaftenden Betrieben gehalten wurden. Van der Laak et al. (2016) konnten etwas hohere Werte
fiir Kihe mit Weidezugang als fur Kiihe ohne Weidezugang feststellen. Auch Raffrenato et al. (2003)
schatzten fir das Merkmal Eiweil3-kg geringfligig hohere Heritabilitditen in den extensiven
Produktionssystemen (<13.300 kg Milch) als in den intensiven Produktionssystemen (>13.700 kg Milch

Herden-Jahres Standardabweichung).

Die Heritabilitaten des Merkmals Milchmenge sind im GroRteil der Untersuchungen ebenfalls in den
intensiveren Produktionssystemen hoher (Berry et al., 2003; Boettcher et al., 2003; Cromie et al., 1998;
Huquet et al., 2012; Kearney et al., 2004a; Logar et al., 2007; Raffrenato et al., 2003; Sundberg et al.,
2010). Schwarzenbacher & First (2013) als auch Gerber et al. (2006) stellten dagegen in intensiven
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Produktionssystemen die niedrigsten Werte fest. Auch bei Simianer et al. (2007) lag der hochste Wert
im biologischen Produktionssystem, da die Heritabilitdit der Milchmenge in dem konventionellen

Produktionssystem bei einer erhéhten Anzahl an Beobachtungen sank.

Sundberg et al. (2010) stellten kaum Unterschiede zwischen biologischen und konventionellen
Produktionssystemen fest. Nur die Heritabilititen der Rasse Schwedisch Holstein in der ersten
Laktation unterschieden sich und waren im konventionellen Produktionssystem hoher. Auch bei
Weigel et al. (1999) wurden &hnliche Heritabilitaiten fiir die Produktionssysteme mit und ohne
Weidzugang geschatzt. Nur in der Fettmenge war die Heritabilitdt in der reinen Stallgruppe (0,27)
signifikant hoher als in der Weidegruppe (0,17). Die Autoren fiuhren dies auf die Auswirkungen der

Weidequalitat auf den Fettgehalt der Milch zuriick.

Solkner et al. (2000, unveroffentlicht zit. nach Schwarzenbacher 2002) konnten in der ersten Laktation
keine Unterschiede in den Heritabilitdten biologischer und konventioneller Betriebe feststellen. In den
folgenden zwei Laktationen ergab sich kein klares Bild. Denn in der 2. Laktation wurde im biologischen
Produktionssystem und in der 3. Laktation im konventionellen Produktionssystem eine hdhere

Heritabilitat im Merkmal Milchmenge ermittelt.

Die niedrigsten Heritabilitaten fir die Produktionsmerkmale lagen in der Studie von Logar et al. (2007)
fur die (extensive) slowenische Fleckviehpopulation vor. In dieser Studie wurden auch die
Heritabilitaten fiir die Rassen Holstein und Braunvieh geschatzt. Diese Werte waren jedoch nur

geringfligig hoher.



Tabelle 1: Heritabilitdten fiir Produktionsmerkmale in verschiedenen Produktionssystemen

Studie Milch-kg Fett-kg EiweiR-kg Produktionssystem
Sélkner et al. (2000)* 0,31/0,26/0,21 Konventionell
Fleckvieh, Osterreich . .
1./2./3. Laktation 0,31/0,30/0,16 Biologisch
Simianer et al. (2007) 0,36-0,56 0,53 0,55 Konventionell
Fleckvieh, Schweiz 0,48 0,42 0,47 Biologisch
Sundberg et al, (2010) 035/025  036/028  0,30/024  Konventionell (SH)
SH = Schwedisches Holstein 0,27/0,23 0,28/0,28 0,23/0,24 Biologisch (SH)
SR = Swedish Red 0,35/0,28 0,33/0,30 0,29/0,27 Konventionell (SR)
1./2. Laktation 0,35/0,28 0,30/0,29 0,28/0,27 Biologisch (SR)
Nauta et al. (2006) 0,48 0,39 0,39 Konventionell
Holstein, Niederlande 0,70 0,58 0,59 Biologisch
. 0,68 0,65 Konventionell

Schwarzenbacher & First 0,67 0,59 Biologisch
(2013) . . 0,54 0,50 Intensiv
Fleckvieh, Osterreich .

0,55 0,45 Extensiv

0,23/0,28 0,43/0,42 0,40/0,38 Kon. sehr intensiv

Gerber et al. (2006) 0,27/0,34 0,35/0,39  0,31/0,35 Kon. intensiv
Fleckvieh, 0,29/0,30 0,26/0,28 0,22/0,24 Kon. extensiv
Nordbayern/Sudbayern 0,29/0,27 0,27/0,26 0,21/0,19 Kon. sehr extensiv

0,26 0,26 0,21 Biologisch
Cromie et al. (1998) 0,43 0,38 0,38 High-Input
Holstein, Irland 0,29 0,38 0,24 Low-Input
Berry et al. (2003) 0,46 High-Input
Holstein, Irland 0,27 Low-Input
Raffrenato et al. (2003) 0,27 0,34 0,26 Intensiv
Holstein, Italien 0,23 0,33 0,31 Extensiv
Logar et al. (2007) 0,18 0,12 0,12 Intensiv
Fleckvieh, Slowenien 0,07 0,06 0,04 Extensiv
Boettcher et al. (2003) 0,37 0,39 0,36 Stall
Holstein, Kanada 0,31 0,35 0,30 Weide
Van der Laak et al. (2016) 0,24 0,18 0,18 Stall
Holstein, Ddnemark 0,27 0,19 0,20 Weide
Weigel et al. (1999) 0,24 0,27 0,27 Stall
Holstein, USA 0,23 0,17 0,26 Weide
Kearney et al. (2004a) 0,20 0,23 0,20 Stall
Holstein, USA 0,19 0,19 0,17 Weide

* unvero6ffentlicht zit. nach Schwarzenbacher (2002)

3.3.1.2 Heritabilitdten fiir Fitnessmerkmale in unterschiedlichen Produktionssystemen

Ahlman et al. (2011) fanden keine signifikanten Unterschiede der Heritabilititen fir mehrere

Nutzungsdauermerkmale (h?=0,01-0,20) zwischen biologischen und konventionellen



Produktionssystemen. Auch Schwarzenbacher & Fiirst (2013) stellten kaum unterschiedliche
Heritabilitdten fest. Die Heritabilitat der funktionalen Nutzungsdauer war in extensiven

Produktionssystemen (0,15) aber etwas hoher als in intensiven Produktionssystemen (0,10).

Die Heritabilititen der Zellzahl unterschieden sich ebenso nur wenig zwischen den
Produktionssystemen (Castillo-Juarez et al.,, 2000; Nauta et al., 2006; Raffrenato et al., 2003;
Schwarzenbacher & First, 2013; Sundberg et al., 2010; Van der Laak et al., 2016) wie sich in Tabelle 2

zeigt. Tendenziell waren die Werte in den biologischen Produktionssystemen etwas hoher.

Tabelle 2: Heritabilitdten fiir das Merkmal Zellzahl in verschiedenen Produktionssystemen

Studie Heritabilitaten Produktionssystem
Sundberg et al. (2010) 0,14 Konventionell (SH)
Jeweils 1./2. Laktation 0,09/0,13 Biologisch (SH)
SH = Schwedisches Holstein 0,15/0,13 Konventionell (SR)
SR = Swedish Red 0,17 Biologisch (SR)
Nauta et al. (2006) 0,15 Konventionell
Holstein, Niederlande 0,23 Biologisch
0,16 Konventionell
Schwarzenbacher & First 0,17 Biologisch
201
£Ie(zkv?i’2h, Osterreich 0,17 Intensiv
0,12 Extensiv
Raffrenato et al. (2003) 0,10 Intensiv
Holstein, Italien 0,10 Extensiv
Castillo-Juarez et al. (2000) 0,09 Intensiv
Holstein, USA 0,11 Extensiv
Van der Laak et al. (2016) 0,08 Stall
Holstein, Danemark 0,08 Weide

Die Heritabilitaten des Merkmals Melkbarkeit lagen in der Studie von Schwarzenbacher & Fiirst (2013)
zwischen 0,26 und 0,37, und unterschieden sich am starksten zwischen intensiven und extensiven
Produktionssystemen. Der héchste Wert wurde im biologischen Produktionssystem festgestellt. Van
der Laak et al. (2016) schéatzten Heritabilitaten fir die Merkmale Temperament wahrend dem Melken
und Melkgeschwindigkeit. Die Werte lagen zwischen 0,07 und 0,22 und waren in den
Produktionssystemen mit Weidezugang geringfiigig hoher als in den Produktionssystemen mit reiner

Stallhaltung.

Wie in Tabelle 3 ersichtlich, fanden sich auch bei den Fruchtbarkeitsmerkmalen nur geringe
Unterschiede zwischen den unterschiedlichen Produktionssystemen (Boettcher et al., 2003; Castillo-
Juarez et al., 2000; Kearney et al., 2004b; Schwarzenbacher & First 2013; Simianer et al., 2007,

Sundberg et al., 2010). Dabei ist auffallend, dass weniger die Betriebsintensitat bestimmend war,



sondern das betrachtete Merkmal. Keine Auswirkungen auf die Heritabilitaten hatten unterschiedliche

Abkalbesysteme in Australien (Haile-Mariam et al., 2008).

Tabelle 3: Heritabilitdten fiir verschiedene Fruchtbarkeitsmerkmale in verschiedenen

Produktionssystemen

Studie

Merkmal

Heritabilitdten

Produktionssystem

Sundberg et al. (2010)
Jeweils 1./2. Laktation

SH = Schwedisches Holstein
SR = Swedish Red

Simianer et al. (2007)
Fleckvieh, Schweiz

Schwarzenbacher &

Flrst (2013)
Fleckvieh, Osterreich

Castillo-Juarez et al.
(2000) Holstein, USA

Kearney et al. (2004b)
Holstein, USA

Boettcher et al. (2003)

Holstein, Kanada

Verzogerungszeit

Rastzeit

Zwischenkalbezeit

Rastzeit

Non-Return-Rate Kuh

Rastzeit

Verzogerungszeit Kuh

Erstbesamungserfolg

Serviceperiode

Rastzeit

Besamungsindex

Zwischenkalbezeit

0,03
0,02
0,02
0,02/0,01
0,07/0,06
0,08/0,07
0,07/0,03
0,04/0,07
0,09/0,06
0,10/0,08
0,05/0,03
0,02/0,05
0,06-0,09
0,06-0,08
0,009
0,002
0,004
0,005
0,08
0,07
0,08
0,08
0,03
0,06
0,02
0,07
0,01
0,02
0,02-0,03
0,03-0,04
0,02
0,05
0,01
0,03
0,05
0,03

Konventionell (SH)
Biologisch (SH)
Konventionell (SR)
Biologisch (SR)
Konventionell (SH)
Biologisch (SH)
Konventionell (SR)
Biologisch (SR)
Konventionell (SH)
Biologisch (SH)
Konventionell (SR)
Biologisch (SR)
Konventionell
Biologisch
Intensiv
Extensiv
Konventionell
Biologisch
Intensiv
Extensiv
Konventionell
Biologisch
Intensiv
Extensiv
Konventionell
Biologisch
Intensiv
Extensiv
Weide
Stall
Weide
Stall
Weide
Stall
Weide
Stall
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3.3.2 Genetische Korrelationen

Der Korrelationskoeffizient ist ein Mal fiir den Zusammenhang zweier Merkmale und kann Werte
zwischen 1 und -1 einnehmen. Das Vorzeichen gibt dabei an, ob es sich um einen antagonistischen
(negativen) oder synergistischen (positiven) Zusammenhang handelt. Je ndher sich ein Wert der Zahl
1 bzw. -1 annahert, desto enger ist die Beziehung der untersuchten Merkmale. Ein Wert von Null gibt
an, dass die Merkmale nicht korrelieren, also (linear) unabhangig voneinander sind (Willam & Simianer,
2011). Rechnerisch gesehen stellt die Korrelation das Verhéltnis der Kovarianz der beiden Merkmale

zu dem Produkt ihrer Standardabweichungen dar (ERI, 1987).

Die phanotypische Korrelation beschreibt den Zusammenhang zwischen Phanotypwerten und setzt
sich einerseits aus der genetischen als auch der umweltbedingten Korrelation zusammen. Sie stellt
daher die direkt messbare Beziehung zweier Merkmale dar. Additiv genetische Korrelationen (r,)
geben den Zusammenhang zwischen den (wahren) Zuchtwerten zweier Merkmale an. Die beiden
Korrelationen kdnnen sich stark unterscheiden, sowohl in der GroRe als auch im Vorzeichen. Positive
Korrelationen bewirken eine Verdanderung der korrelierten Merkmale in die gleiche Richtung wahrend
negative Korrelationen zu Verdanderungen in entgegengesetzter Richtung fiihren. Allerdings ist positiv
bzw. negativ nicht automatisch mit erwiinscht bzw. unerwiinscht gleichzusetzen. (Furst et al., 2015;

Gaillard, 1996; Willam & Simianer, 2011).

3.3.2.1 Genetische Korrelationen zwischen Produktions- und Fitnessmerkmalen in unterschiedlichen
Produktionssystemen

Simianer et al. (2007) konnten zwischen den Produktionsmerkmalen biologischer und konventioneller
Betriebe hohe genetische Korrelationen feststellen. Die Werte lagen in einem Bereich von 0,79 bis

0,97.

Flrst-Waltl et al. (2013) untersuchten die genetischen Korrelationen in extensiven (< 6000kg
Herdendurchschnitt) und intensiven (= 9000kg Herdendurchschnitt) Fleckviehbetrieben. In ihren
Ergebnissen (Tabelle 4) zeigte sich, dass die genetischen Korrelationen bei den auf intensiven
Betrieben gehaltenen Kiihen am starksten ausgepragt waren. Allerdings wiesen die Werte hohe
Standardfehler auf.

Tabelle 4: Genetische Korrelationen mit Standardfehler in Klammer zwischen dem Merkmal Milch-kg

und funktionaler Nutzungsdauer, Rastzeit, Verzégerungszeit und Zellzahl in extensiven und intensiven
Produktionssystemen (Furst-Waltl et al., 2013)

Niveau Nutzungsdauer Rastzeit Verzbgerungszeit Zellzahl
Milch extensiv -0,16 (0,05) 0,12 (0,15) 0,21 (0,18) 0,11 (0,27)
ilc
intensiv -0,19 (0,12) 0,31 (0,13) 0,44 (0,23) 0,56 (0,15)
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Windig et al. (2006) untersuchten genetische Korrelationen zwischen Milchmenge und den
Fitnessmerkmalen Zellzahl, Rastzeit und Besamungsindex in drei unterschiedlichen
Produktionsintensitdten (Tabelle 5) in den Niederlanden. Auch in dieser Untersuchung waren die
genetischen Korrelationen bis auf die Rastzeit in den intensiven Produktionssystemen starker
ausgepragt. Windig et al. (2007) schatzten dagegen die hochste genetische Korrelation zwischen den
Merkmalen Milchleistung und Zellzahl im extensiveren Produktionssystem (0,32) und nicht im
intensiven Produktionssystem (0,16). Die Standardfehler lagen fir die Zellzahl bei etwa 0,07, fiir die
Rastzeit bei etwa 0,09 und fir den Besamungsindex bei etwa 0,11.

Tabelle 5: Genetische Korrelationen zwischen dem Merkmal Milch (305-Tage-Milchleistung) und

Zellzahl, Rastzeit und Besamungsindex in Produktionssystemen mit niedriger, durchschnittlicher und
hoher Intensitdt (Windig et al., 2006)

Intensitat Zellzahl Rastzeit Besamungsindex
niedrig 0,29 0,39 0,21
Milch durchschnittlich 0,35 0,38 0,40
hoch 0,39 0,29 0,49

Castillo-Juarez et al. (2000; 2002) teilten in ihren Studien Kiihe der Rasse Holstein anhand der
durchschnittlichen Herdenmilchleistung und der Standardabweichung in zwei verschiedene Klassen
ein. Wie in Tabelle 6 ersichtlich, waren die genetischen Korrelationen zwischen den
Produktionsmerkmalen und dem durchschnittlichen Zellgehalt der Milch wahrend einer Laktation
sowie dem Erstbesamungserfolg in der niedrigen Umweltklasse starker ausgepragt als in der hohen
Umweltklasse. Oltenacu & Broom (2010) deuten aus solchen Ergebnissen, dass die Selektion auf Milch
eine schlechtere Anpassungsfahigkeit an ungilinstigere Umweltgegebenheiten zur Folge hatte. Castillo-
Juarez et al. (2000) fiihren jedoch auch an, dass die negativen genetischen Korrelationen zum Teil

durch Managementfaktoren kompensiert werden kénnen.
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Tabelle 6: Genetische Korrelationen mit Standardfehler in Klammer zwischen den
Produktionsmerkmalen und den Merkmalen durchschnittlicher Zellgehalt der Milch wdhrend einer
Laktation (LSCS) und Erstbesamungserfolg in zwei unterschiedlichen Umweltklassen (Castillo-Juarez et
al., 2002, 2000)

Umweltklasse LSCS Erstbesamungserfolg
Milch niedrig ! 0,28 (0,04) -0,42 (0,04)
ilc
hoch ? 0,17 (0,02) -0,32 (0,04)
niedrig ! 0,07 (0,03)
Fett
hoch ? 0,05 (0,03)
o niedrig ! 0,27 (0,04)
Eiweild
hoch 2 0,21 (0,03)

L durchschnittliche Herdenmilchleistung < 9307 kg + Standardabweichung < 1479 kg
2 durchschnittliche Herdenmilchleistung > 9864 kg + Standardabweichung > 1621 kg

Die unterschiedlich hohen genetischen Korrelationen zwischen den unterschiedlichen
Produktionssystemen deuten zwar auf eine Genotyp-Umwelt-Interaktion hin, da angenommen wird,
dass sich Gene, die fir pleiotrope Effekte verantwortlich sind, in den einzelnen Umwelten
unterschiedlich verhalten (Castillo-Juarez et al., 2000). Jedoch wurden in einer darauffolgenden Studie
die genetischen Korrelationen derselben Merkmale in beiden Umwelten geschatzt. Die Ergebnisse

(>0,97) deuten nicht auf eine Genotyp-Umwelt-Interaktion hin (Castillo-Juarez et al., 2002).

Kolmodin et al. (2002) schatzten die genetischen Korrelationen zwischen Protein-kg und
Serviceperiode. Es zeigte sich, dass die genetische Korrelation in extensiveren Umwelten héher war
(0,53) und mit steigender Intensitat absank (0,43). Fir die Autoren ist dies ein Indiz dafir, dass die
negativen Auswirkungen von der Selektion auf Milchleistung auf die Fruchtbarkeit durch bessere

Umweltbedingungen reduziert werden kénnen.

3.3.2.2 Genetische Korrelationen zwischen Produktions- und Fitnessmerkmalen in gleichen

Produktionssystemen

Generell bestehen zwischen Produktions- und Fitnessmerkmalen unerwiinschte genetische
Korrelationen (Pritchard et al., 2013). So ist es etwa bereits seit vielen Jahren bekannt, dass die
Merkmale Milchmenge und Fruchtbarkeit antagonistisch korrelieren (Pryce & Veerkamp, 2001;

Veerkamp et al., 2001).

First & Gredler (2009) untersuchten die Korrelationen zwischen der im Osterreichischen
Fruchtbarkeitswert inkludierten maternalen Fruchtbarkeit (FRUmat) und anderen Zuchtwerten beim

Fleckvieh. Die genetischen Korrelationen waren sowohl mit dem Milchwert als auch mit dem
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Gesamtzuchtwert moderat bis leicht negativ. Die héchste genetische Korrelation fand sich mit dem
Fitnesswert (0,58). In einer weiteren Untersuchung am osterreichischen Fleckviehrind von Koeck et al.
(2010) wurden die genetischen Korrelationen zwischen unterschiedlichen Fruchtbarkeitsmerkmalen
und der Milchleistung geschatzt. Zwischen Fruchtbarkeitsstorungen und Milchleistung wurden r, im
Bereich von 0,21 bis 0,31 ermittelt. Fiir Rastzeit und Verzogerungszeit wurden genetische
Korrelationen zur Milchleistung von 0,34 bzw. 0,44 ermittelt. Ein negativer Wert ergab sich zwischen
Milchleistung und der Non-Return-Rate 56 (-0,59). Die Standardfehler lagen in den meisten Fallen Gber
0,10. Kadarmideen et al. (2003), Liu et al. (2008) und Sewalem et al. (2010) schatzten ebenfalls die
genetischen  Korrelationen  zwischen den  Produktionsmerkmalen und verschiedenen
Fruchtbarkeitsmerkmalen in Holsteinkiihen. Es zeigte sich, dass sich die genetischen Korrelationen
zwischen den Fruchtbarkeitsmerkmalen und den einzelnen Produktionsmerkmalen (Milch-, Fett- und
EiweiR-kg) nur geringflgig unterschieden. Alle Fruchtbarkeitsmerkmale korrelierten in allen drei

Studien unerwinscht mit den Produktionsmerkmalen.

Ein Grund fir diesen Umstand kann in der erhéhten Konzentration des Wachstumshormons in
Hochleistungskiihen gesehen werden. Dieses bewirkt u.a., dass die Energie vermehrt fir die
Milchproduktion eingesetzt wird und folgend eine starker negative Energiebilanz besteht (Veerkamp
et al., 2003). Es steigt zwar auch das genetische Futteraufnahmevermogen mit der Milchleistung, der
erhohte Energiebedarf der gesteigerten Milchleistung kann dadurch jedoch nicht gestillt werden (Van
Arendonk et al., 1991; Veerkamp, 1998). Der Mangel an metabolischer Energie wirkt sich daraufhin
negativ auf die Fruchtbarkeit der Tiere aus. Auch eine reduzierte Wirkung anderer Hormone kann die
geringere Fruchtbarkeit von Hochleistungstieren zum Teil erklaren (Veerkamp et al., 2003). Werden
Hochleistungstiere in extensive oder biologische Betriebe eingegliedert, besteht zudem das Risiko,
dass sich, aufgrund der Kraftfutterrestriktion, die Tiere weniger gut von der negativen Energiebilanz

im ersten Laktationsdrittel erholen kbnnen (Oltenacu & Broom, 2010).

Kadarmideen et al. (2000) konnten zwischen den Produktions- und Gesundheitsmerkmalen nur
unglinstige genetische Korrelationen schatzen. Im Merkmal Milchfieber lagen die genetischen
Korrelationen im Bereich von 0,07, wahrend sie in den Merkmalen Mastitis (0,27 — 0,36) und Lahmheit
(0,27 — 0,37) etwas héher waren. Ahnliche Werte verzeichneten Hansen et al. (2002) zwischen
EiweiRleistung und Mastitis (0,33). Die genetische Korrelation zwischen Eiweilleistung und
Krankheiten (Mastitis ausgenommen) war deutlich niedriger (0,14). Auch Pryce et al. (1997)
untersuchten die genetischen Korrelationen zwischen Milchleistung und verschiedenen
Gesundheitsmerkmalen Uber alle Laktationen. Es wurden unglinstige Werte zwischen Milchleistung
und den Merkmalen Milchfieber (0,19), Mastitis (0,21) und Lahmheit (0,29) ermittelt. Etwas hohere

Werte schatzten Pritchard et al. (2013). Die genetischen Korrelationen zwischen Mastitis und den
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Merkmalen Milch- Eiweil3- und Fettleistung lagen in dieser Studie bei 0,32, 0,34 bzw. 0,27. Zwischen
Lahmheit und den Produktionsmerkmalen wurden ebenfalls positive r, (0,20-0,38) festgestellt. Diese
positiven Korrelationen zwischen Produktions- und Gesundheitsmerkmalen deuten an, dass hoher
leistende Tiere eher an Mastitis, Milchfieber, etc. erkranken (Kadarmideen et al., 2000; Pritchard et al.,
2013). Ingvartsen et al. (2003) fassten mehrere Studien bis 1999 zusammen und konnten ebenfalls
feststellen, dass Hochleistungskiihe tendenziell eher an Mastitis, Ketosis, Ovarialzysten und Lahmheit
erkranken. Auch Windig et al. (2007) kommen zu dem Ergebnis, dass durch eine hohe Milchleistung

das Risiko einer Mastitiserkrankung steigt.

Wie bei der Fruchtbarkeit wird auch zwischen Gesundheitsmerkmalen bzw. Stoffwechselerkrankungen
und der negativen Energiebilanz eine Verbindung gesehen. Zusatzlich kann durch den metabolischen
Stress rund um die Geburt ein Mangel an Nahrstoffen entstehen, durch den die Immunabwehr
geschwacht wird (Goff & Horst, 1997). Grundsatzlich beeinflussen Managementfehler die Gesundheit

starker als die genetische Milchleistungsveranlagung (Beerda et al., 2007).

First-Waltl et al. (2013) ermittelten negative Korrelationen (-0,16 - -0,19) zwischen
Produktionsmerkmalen und der funktionalen Nutzungsdauer. Samoré et al. (2010) konnten bei
italienischen Braunviehkihen etwas hohere Werte (-0,09 —-0,13) schéatzen. First & First-Waltl (2006)
stellten beim Fleckvieh eine genetische Korrelation von 0,29 zwischen Nutzungsdauer und der
Milchmenge fest. Im Vergleich zur Rasse Braunvieh zeigte sich, dass die genetische Korrelation bei
reinen Milchrassen starker negativ (0,06) erschien als bei Zweinutzungsrassen. Zwischen

Nutzungsdauer und EiweiBmenge schatzten sie eine negative Korrelation (r, = -0,36).

Die genetischen Korrelationen zwischen Produktionsmerkmalen und der Zellzahl lagen bei Pritchard et
al. (2013) fiir britische Holsteinkiihe zwischen 0,07 und 0,13. Ahnliche Werte schatzten auch Fiirst-
Waltl et al. (2013) fur Fleckviehherden in einer extensiven Umwelt wahrend die genetische Korrelation
in dem intensiven Produktionssystem deutlich hoher war (Tabelle 4). In der Untersuchung von Samoré
et al. (2010) konnte eine genetische Korrelation von 0,18 zwischen Zellzahl und Milchmenge
festgestellt werden. Zwischen den restlichen Produktionsmerkmalen und der Zellzahl wurden dagegen
Werte nahe 0 ermittelt. Die Autoren schlieen aus diesen Ergebnissen, dass Hochleistungstiere
anfalliger fir Mastitis sind. Windig et al. (2006) berichteten von genetischen Korrelationen zwischen

0,29 und 0,39 (Tabelle 5).

Die genetischen Korrelationen zwischen Produktionsmerkmalen und Milchfluss sind bei italienischen
Braunviehkiihen positiv und liegen im Bereich von 0,16 bis 0,30 (Samoré et al., 2010). Dagegen konnten
Luttinen & Juga (1997) in finnischen Herden keine signifikante genetische Korrelation (-0,03 — 0,13)

zwischen Milchproduktion und dem subjektiv eingeschatzten Merkmal Melkbarkeit ermitteln. Auch
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Sewalem et al. (2011) schatzten zwischen Milchmenge und Melkgeschwindigkeit keine signifikante
genetische Korrelation (-0,05). Gade et al. (2006) untersuchten die genetischen Korrelationen
zwischen verschiedenen Melkbarkeitsmerkmalen und der Milchmenge in automatisierten
Melksystemen. Sie konnten genetische Korrelationen in der Hoéhe von 0,51 bzw. 0,48 zwischen
Milchmenge und dem durchschnittlichen bzw. maximalen Milchfluss feststellen. Die positive
genetische Korrelation zwischen Milchmenge und Milchfluss lasst sich durch die negative genetische
Korrelation der Milchmenge mit der Melkdauer (-0,31) erklaren. Allerdings weisen die Autoren auf

relativ hohe Standardfehler und den geringen Stichprobenumfang hin.

In einer Studie von Yamazaki et al. (2013) wurden die genetischen Korrelationen zwischen 305-Tage-
Milchleistung und Persistenz in Holsteinrindern untersucht. Es zeigte sich, dass die genetische
Korrelation von der ersten zur zweiten Laktation etwas sank (0,36 —0,31). Muir et al. (2004) schatzten
eine genetische Korrelation von 0,21 zwischen diesen beiden Merkmalen in kanadischen
Holsteinkiihen. Eine ahnliche Korrelation (0,26) konnten auch First & Gredler (2009) zwischen
Milchwert bzw. Gesamtzuchtwert und Persistenz ermitteln. Jakobsen et al. (2002) konnten feststellen,
dass sich die genetischen Korrelationen mit der Milchleistung je nach Definition des Merkmals

Persistenz unterscheiden. Sie berichteten von genetischen Korrelationen zwischen 0,00 und 0,47.

3.3.3 Auswirkungen auf die Zucht

Sowohl Heritabilitaten als auch genetische Korrelationen haben einen groRen Einfluss in der Tierzucht.
Die Heritabilitat ist der wichtigste genetische Populationsparameter (Willam & Simianer, 2011), und
ist daher auch Bestandsteil vieler Formeln und fir viele Zuchtentscheidungen wichtig (Falconer, 1984).
Um etwa den moglichen Zuchtfortschritt zu prognostizieren, ist die Kenntnis der Heritabilitdten der

Merkmale wichtig (Willam & Simianer, 2011).

Genetische Korrelationen geben Auskunft dariiber, inwiefern sich die Zucht auf ein Merkmal auf
andere Merkmale auswirkt. So kann der Zuchterfolg in einem korrelierten Merkmal vorausgesagt
werden (Falconer, 1984). Diese indirekte Verdnderung wird als korrelierter Zuchtfortschritt
bezeichnet. Besonders bei Merkmalen, die selbst nur mit schwerem Aufwand messbar sind, ist dieser
von Bedeutung. In diesen Fallen wird auf Hilfsmerkmale zuriickgegriffen, die zwar nicht im Zuchtziel
enthalten sind, aber mit dem gewiinschten Leistungsmerkmal eng verkniipft und leicht erfassbar sind

(Flrst et al., 2015; Willam & Simianer, 2011).

16



3.5 Genotyp-Umwelt-Interaktionen

Neben den genetischen Parametern ist in der Zucht auch die Kenntnis lber eventuelle Genotyp-

Umwelt-Interaktionen zwischen unterschiedlichen Umwelten bzw. Produktionssystemen bedeutend.

3.5.1 Definition

Genotyp-Umwelt-Interaktionen stellen die mdglichen Wechselwirkungen zwischen dem Genotyp
eines Tieres und seiner Umwelt dar. Darunter wird die unterschiedliche Wirkung von verschiedenen
Umwelten auf verschiedene Genotypen verstanden. Besonders wenn grofRe Unterschiede zwischen
den Genotypen oder den unterschiedlichen Umwelten vorliegen, etwa zwischen Prifstationen und
landwirtschaftlichen Betrieben oder verschiedenen Klimazonen, ist mit Genotyp-Umwelt-
Interaktionen zu rechnen. Es gibt insgesamt drei verschiedene Formen von Genotyp-Umwelt-
Interaktionen, die auch in Abbildung 2 dargestellt sind. Einerseits, dass keine Interaktion vorliegt, also
die Leistungsdifferenz der Genotypen in allen Umwelten gleich ist. Andererseits kann es zu einer
schwachen Interaktion kommen, diese wird zum Teil auch als reiner Skaleneffekt bezeichnet (Dillon et
al., 2006), wenn sich die Leistungsdifferenz leicht andert aber die Rangierung gleichbleibt. Die dritte
Form stellt eine starke Genotyp-Umwelt-Interaktion dar, in dieser Situation verandert sich die
Leistungsdifferenz derart, sodass sich auch die Rangierung der beiden Genotypen verschiebt. Das
bedeutet, dass die in einer Umwelt genetisch (iberlegenen Tiere in einer anderen Umwelt deutlich

schlechtere Leistungen erbringen (Gaillard, 1996; Willam & Simianer, 2011).

keine Genotyp- leichte Genotyp- starke Genotyp-
Umwelt-Interaktion Umwelt-Interaktion Umwelt-Interaktion
L 2 2
3 3 3
2 2 _— 2 —
° 2 <
0 1 2 3 0 1 2 3 0 1 2 3
Umwelten Umwelten Umwelten
Genotyp | Genotyp Il Genotyp | Genotyp Il Genotyp | Genotyp Il

Abbildung 2: Darstellung der Genotyp-Umwelt-Interaktionen nach Willam & Simianer 2011
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Im Wesentlichen kénnen Genotyp-Umwelt-Interaktionen anhand von drei Methoden berechnet
werden. Dabei wird zwischen Varianzanalysen, genetischen Korrelationen und Reaktionsnormen-
Modellen unterschieden. Die Methodenwahl hangt vom Datenmaterial ab. Die Varianzanalyse und die
Berechnung der genetischen Korrelation erfordert die Einteilung von Genotypen und Umwelten in
mindestens zwei eindeutige Klassen (z.B. Lander oder Produktionssysteme). Hingegen ist bei der
Anwendung von Reaktionsnormen-Modellen eine diskrete Klasseneinteilung nicht erforderlich

(Kolmodin et al., 2002).

Bei der Berechnung mithilfe von Varianzanalysen wird das genetische Model Phanotyp (P) =
Genotyp (G) + Umwelt (E) um die Wechselwirkung zwischen Genotyp und Umwelt erweitert (P =
G + E + G X E). Auf diese Weise werden unter anderem Interaktionen zwischen einzelnen Herden

und Zuchtstieren ermittelt (Boelling et al., 2003).

Reaktionsnormen-Modelle greifen auf zufallige Regressionsmodelle zuriick, die den Genotyp als eine
kontinuierliche Funktion seiner Umwelt darstellen (Cardoso et al., 2009). Denn die
Umweltempfindlichkeit eines Genotyps stellt die Regression seines eigenen Werts auf den Wert der
Umwelt dar (Falconer & Mackay, 1996). Das Reaktionsnorm-Modell ist in zwei Teilen aufgebaut. Zum
einen gibt es den umwelt-unabhangigen Teil, den ,Level”, der den zufalligen Schnittpunkt der
Reaktionsnorm darstellt. Der zweite Teil besteht aus der umwelt-abhdngigen ,Neigung”, dem

zufélligen linearen Koeffizienten der zufélligen Regression des Umweltparameters (Calus et al., 2002).

Werden Genotyp-Umwelt-Interaktionen mithilfe von genetischen Korrelationen berechnet, dann
erfolgt die Berechnung der genetischen Korrelation zwischen zwei Umwelten analog zur Berechnung
der genetischen Korrelation zwischen zwei Merkmalen. Die gemessenen Leistungen in einem Merkmal
in den verschiedenen Umwelten werden nicht als ein, sondern getrennt als zwei Merkmale betrachtet.
Die genetische Korrelation (ra) zwischen diesen Merkmalen besagt in welchem AusmaR dieselben Gene
zur Auspragung des Merkmals beitragen. Ist r, hoch, so entsprechen die beiden Merkmale einander
beinahe vollstandig. Bei einer niedrigen r, muss davon ausgegangen werden, dass die Merkmale von

unterschiedlichen Genen beeinflusst werden und sich daher stark unterscheiden.

Eine Genotyp-Umwelt-Interaktion kann aber auch durch die umweltbedingte Empfindlichkeit
verschiedener Genotypen begriindet werden. Sie besagt, dass eine Umweltschwankung verschiedene
Auswirkungen auf einzelne Genotypen hat. Tritt eine hohe r, auf, wird davon ausgegangen, dass die
Genotypen ahnlich auf die Umweltdnderung reagieren. Eine niedrige r, besagt genau das Gegenteil, es
bestehen daher unterschiedliche Umweltempfindlichkeiten. Kurz gesagt gibt es somit zwei
Erklarungsansatze wie Genotyp-Umwelt-Interaktionen entstehen kénnen, einerseits dadurch, dass in

den einzelnen Umwelten verschiedene Gene fiir die Ausprdagung eines Merkmals verantwortlich sind,
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andererseits, dass die Gene in verschiedenen Umwelten unterschiedlich empfindlich sind, also anders
reagieren (Falconer, 1984). Fiir eine niedrige genetische Korrelation kdnnen aber auch nicht additive

Effekte, also Dominanz und Epistasis, verantwortlich sein (Flrst-Waltl & First, 2013).

3.5.2 Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen unterschiedlichen Produktionssystemen

Genotyp-Umwelt-Interaktionen  kdénnen  sowohl durch Unterschiede der betrachteten
Produktionssysteme im Management als auch der Fiitterung begriindet sein (Boettcher et al., 2003).
Zu Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen biologischen und konventionellen Milchviehbetrieben
kann es somit nicht nur aufgrund des unterschiedlichen Leistungsniveaus, sondern hauptsachlich
aufgrund der verschiedenen Fiitterungsstrategien und den strengeren Regeln in der biologischen
Landwirtschaft kommen (Sundberg et al.,, 2010). Auch Schwarzenbacher (2002) sieht den groRten
Unterschied zwischen biologischen und konventionellen bzw. intensiven und extensiven

Produktionssystemen in der Zusammensetzung und Energiekonzentration der Ration.

3.5.2.1 Genotyp-Umwelt-Interaktionen in Produktionsmerkmalen

Die Produktionsmerkmale Milch-, Fett- und EiweiR-kg weisen in den Studien von Simianer et al. (2007),
Solkner et al. (2000, unveroffentlicht zit. nach Schwarzenbacher 2002) und Sundberg et al. (2010)
genetische Korrelationen nahe 1 zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen
aus. Jedoch wurden in der Studie von Simianer et al. (2007) auch etwas niedrigere Werte (0,85-0,93)
bei deutschen Holsteinkiihen ermittelt. Signifikante Unterschiede und maRige Genotyp-Umwelt-
Interaktionen schéatzten hingegen Nauta et al. (2006) fir die Merkmale Milch- und EiweiR-kg (0,80 und
0,78) zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen. Die Autoren fiihren die
geringen genetischen Korrelationen auf Unterschiede in der Futtermenge und den
Fitterungssystemen zurick. Da es zu dem Zeitpunkt der Durchfihrung noch keine starken
Einschrankungen in der biologischen Landwirtschaft gab, wurde auch vermutet, dass die genetischen
Korrelationen zwischen den Produktionssystemen mit der Zunahme an Bestimmungen weiter

abnehmen.

Pfeiffer et al. (2016) schatzten sowohl zwischen biologischen und konventionellen Betrieben, als auch
zwischen extensiven und intensiven Produktionssystemen signifikante, aber hohe r, (0,97-0,98) fir
Milch-kg. Hingegen wurden von Schwarzenbacher & First (2013) etwas niedrigere r, fir Milch-kg
(0,94-0,95) und Eiweilk-kg (0,89-0,90) zwischen biologischen und konventionellen, und intensiven und
extensiven Fleckviehbetrieben (Herdendurchschnitte Gber 9.000 kg bzw. unter 6.000 kg) festgestellt.

Auch Gerber et al. (2006) ermittelten zwischen extensiven und intensiven Betrieben hohe genetische
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Korrelationen (0,94-0,99) fir die Produktionsmerkmale. Etwas niedrigere r, ergaben sich zwischen
biologischen und konventionellen Betrieben (0,85-0,99). Fiir die Autoren war tUberraschend, dass die
Werte zwischen biologischen und sehr extensiven Betrieben deutlich niedriger waren als zwischen

biologischen und sehr intensiven Betrieben (Gerber et al., 2006).

Cromie et al. (1998) untersuchten die genetischen Korrelationen zwischen High-Input und Low-Input
Herden (25% hochster und niedrigster Kraftfuttereinsatz pro Kuh und Jahr) in Irland und schéatzten
Werte von 0,92 (Milch-kg), 0,89 (Fett-kg) und 0,91 (EiweiR-kg). Diese Ergebnisse deuten nicht auf eine
Genotyp-Umwelt Interaktion hin. Allerdings wurde darauf hingewiesen, dass der Unterschied zwischen
den beiden Produktionssystemen relativ gering war. Die Hohe des Kraftfuttereinsatzes in beiden
Produktionssystemen unterschied sich um weniger als eine Tonne. In derselben Studie wurden
daraufhin r, zwischen verschieden hohen Milchleistungen berechnet. Die Herden mit den 25%, 20%,
15% und 10% besten und schlechtesten Herdendurchschnitten wurden miteinander verglichen. In den
Merkmalen Milch-kg und Eiweil3-kg verringerte sich r, von 0,96 auf 0,82, bzw. 0,95 auf 0,85, je kleiner
und extremer die Gruppen wurden. Die genetische Korrelation der Fettmenge blieb Gber alle vier
Vergleiche ahnlich hoch (>0,90). Generell nahm der Schatzfehler mit ansteigender Differenz zwischen
den Produktionssystemen aufgrund von abnehmenden Beobachtungen zu (Cromie et al., 1998). Diese
Ergebnisse stehen in Einklang mit der Studie von Berry et al. (2003), die ebenfalls mit unterschiedlichen
Herdendurchschnitten arbeiteten. Sie schatzten eine signifikante r, (0,83) fir das Merkmal kumulierte
Milchleistung zum 180. Tag zwischen hoher und niedriger Herdenleistung. Signifikante Genotyp-
Umwelt-Interaktionen wurden von Raffrenato et al. (2003) zwischen Kiihen mit unter 1.330 kg Milch
und Uber 1.370 kg Milch Herden-Jahres-Standardabweichung ermittelt. Besonders die genetische
Korrelation im Merkmal EiweiR-kg war niedrig (0,48). Logar et al. (2007) verglichen jeweils das héchste
und niedrigste Umweltquartil der Rassen Holstein, Fleckvieh und Braunvieh in Slowenien. Die
genetischen Korrelationen im Merkmal Fettmenge waren (ber alle Rassen groRer gleich 0,95.
Unterschiede gab es jedoch in den restlichen Merkmalen. In der Milchmenge lagen die genetischen
Korrelationen bei 0,96 (HF), 0,92 (FV) und 0,88 (BV). Fir die Rasse Holstein wurde im Merkmal
EiweiBmenge eine deutlich hohere r, (0,94) geschatzt als fur die anderen beiden Rassen (0,81-0,86).
Windig et al. (2006) und Castillo-Juarez et al. (2000) konnten zwischen der hdéchsten und der
niedrigsten Produktionsintensitat bzw. Umweltklasse genetische Korrelationen von 0,98 fir das
Merkmal Milchleistung feststellen. Auch Ceréon-Mufioz et al. (2004) konnten zwischen den
brasilianischen und kolumbischen Kiihen mit der hochsten bzw. niedrigsten Leistung eine genetische

Korrelation von 0,97 ermitteln.

Beerda et al. (2007) stellten in ihrer Untersuchung fest, dass Kiihe mit einer genetischen Veranlagung

flir eine hohe Milchleistung nur bei einer energiereichen Ration den Kihen mit niedrigerem
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genetischen Potential Gberlegen waren. Diese Genotyp-Umwelt-Interaktion deutet an, dass die fiir die
Milchproduktion verantwortlichen Faktoren durch eine energiedrmere Ration gehemmt wurden.
Allerdings senkten sowohl die Tiere mit einer genetischen Veranlagung fiir eine niedrige Milchleistung
als auch Hochleistungskiihe ihre Milchleistung bei einer energiedrmeren Ration. Gerber et al. (2007)
konnten feststellen, dass die Unterschiede zwischen Nieder- und Hochleistungskiihen in intensiven
Produktionssystemen groRRer sind als in extensiven Produktionssystemen. Die bessere Genetik wirkt

sich somit besonders in intensiven Produktionssystemen aus.

Genetische Korrelationen zwischen konventionellen und weidebasierenden Produktionssystemen in
Kanada (Boettcher et al., 2003) lagen fiir die Produktionsmerkmale nahe 1. Nur im Merkmal Fett-kg
war der Wert signifikant verschieden (0,88). Auch in dieser Studie wurde vermutet, dass der geringe
Unterschied zwischen den beiden Umwelten ein Grund fiir die geringen Genotyp-Umwelt
Interaktionen war. Die Kihe in den weidebasierten Produktionssystemen wurden aufgrund der
klimatischen Gegebenheiten nur etwa die Halfte des Jahres auf der Weide gehalten (Boettcher et al.,
2003). Fast idente Werte ergab auch die Untersuchung von Weigel et al. (1999) in den Vereinigten
Staaten, die ebenfalls weidebasierte Produktionssysteme mit konventionellen verglich. Van der Laak
et al. (2016) schatzten auch Werte nahe 1 zwischen Produktionssystemen mit bzw. ohne Weidezugang.
Eine Erklarung fir diese hohen Werte wurde ebenfalls darin gesehen, dass die Tiere nur innerhalb der
Weidesaison geweidet wurden und daher ein halbes Jahr durchgehend im Stall verbrachten. Zudem
wurde angenommen, dass sich die Rationen der Herden aufgrund von Beifiitterung nicht allzu stark
unterschieden hat (Van der Laak et al., 2016). Fahey et al. (2007) unterteilten in ihrer Studie die Weide-
als auch die Stallgruppe in Quartile aufgrund der Varianz der Milchleistung. Sie konnten feststellen,
dass in den zwei hochsten Quartilen keine Genotyp-Umwelt-Interaktion vorlag. Jedoch wurde im
niedrigsten Quartil (0-25%) eine genetische Korrelation von nur 0,21 in der Milchleistung zwischen den
Produktionssystemen ermittelt. Dieser niedrige Wert deutet trotz eines hohen Standardfehlers (0,22)
auf eine Genotyp-Umwelt-Interaktion hin. Auch im zweiten Quartil lag die genetische Korrelation
zwischen Weide- und Stallhaltung knapp unter 0,80. Kearney et al. (2004a) schatzten genetische
Korrelationen zwischen Produktionssystemen mit und ohne Weide, aber auch zwischen intensiven und
extensiven Betrieben innerhalb dieser Produktionssysteme. In den Merkmalen Milch- und
EiweiRleistung waren die genetischen Korrelationen zwischen Weide- und Stallgruppe (0,89 bzw. 0,91)
hoher als innerhalb der Weidegruppe (0,82 bzw. 0,85). Die genetischen Korrelationen im Merkmal
Fettleistung waren dagegen anndhernd gleich (0,88 bzw. 0,89). Generell lagen die genetischen
Korrelationen zwischen 0,82 und 1,00. Innerhalb der Stallgruppe wurden deutlich héhere r, (0,98-1,00)
geschatzt als innerhalb der Weidegruppe (0,82-0,89). Die genetischen Korrelationen zwischen Weide-
und Stallgruppe bzw. innerhalb der Weidegruppe deuten laut den Studienautoren auf mogliche

Unterschiede in den Rangierungen der Stiere zwischen den Produktionssystemen hin.
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Auch zwischen unterschiedlichen australischen Abkalbesystemen (saisonal bis ganzjahrig) konnten
hohe r, (0,97-0,99) festgestellt werden (Haile-Mariam et al., 2008). In der Untersuchung von
unterschiedlichen Melksystemen gaben Mulder et al. (2004) r. im Bereich von 0,93-0,99 zwischen
automatischen und konventionellen Melksystemen an. Kénig et al. (2005) berichteten von hohen
genetischen Korrelationen (0,95) im Merkmal Proteinmenge zwischen Betrieben in West- und
Ostdeutschland. Wurden im Datensatz aus Ostdeutschland jedoch nur Betriebe mit Gber 150 Kithen
bericksichtigt, sank die genetische Korrelation auf 0,88. Innerhalb des ostdeutschen Datensatzes
konnte jedoch wieder eine genetische Korrelation von 0,98 zwischen grofRen (2150 Tiere) und kleinen

(<50 Tiere) Betrieben geschatzt werden.

AbschlieBend sind die in den unterschiedlichen Studien geschatzten Genotyp-Umwelt-Interaktionenin
den Produktionsmerkmalen Milch-, Fett- und EiweiBmenge in Tabelle 7 zusammengefasst. Die
genetischen Korrelationen zwischen verschiedenen Landern liegen in den meisten Fallen Gber 0,80.
Auch zwischen den meisten Produktionssystemen innerhalb eines Landes wird von genetischen

Korrelationen von Uber 0,90 berichtet (Konig et al., 2005).

Tabelle 7: Ubersicht iiber Genotyp-Umwelt-Interaktionen in den Produktionsmerkmalen

Studie Land Rasse Milch-kg Fett-kg EiweiB-kg Produktionssysteme
Nauta et al. (2006) NLD HF 0,80* 0,88 0,78* BIO — KON
Sundberg et al. (2010) SWE HF 0,97/0,96 1,00/0,97 0,98 BIO — KON
DEU HF 0,91-0,93 0,85-0,92 0,89-0,92
Simianer et al. (2007) BIO — KON
CHE FV 0,96 0,98 0,97
1,00
BIO — KON
Sélkner et al. (2000)* AUT FV 0,98
(1.-3. Laktation)
0,97
0,98* BIO — KonN
Pfeiffer et al. (2016) AUT FV 0,97* BIO — KonH
0,98* KonN - KonH

0,97-0,99 0,97-1,00 0,97-0,98 Extensiv — Intensiv

0,95 0,94 0,90-0,95 sehr ext. —sehr int.
Gerber et al. (2006) DEU FV 0,94 0,95 0,88 BIO — KON
0,93 0,92 0,85 BIO — sehr extensiv
0,99 0,98 0,98 BIO — sehr intensiv
Schwarzenbacher & 0,94 0,90 BIO — KON
AUT FV
Flrst (2013) 0,95 0,89 Extensiv - Intensiv
Cromie et al. (1998) IRL 0,92 0,89 0,91 Extensiv - Intensiv
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Berry et al. (2003) IRL HF 0,83*2 Extensiv - Intensiv

Castillo-Juarez et al.

USA HF 0,98 Extensiv - Intensiv
(2000)
Raffrenato et al. (2003) ITA HF 0,63 0,66 0,48 Extensiv - Intensiv
Windig et al. (2006) NLD HF 0,98 Extensiv - Intensiv
Cerén-Mufioz et al. BRA,
HF 0,97 Extensiv - Intensiv
(2004) coL
HF 0,96 0,96 0,94
Logar et al. (2007) SVN FV 0,92 0,95 0,81 Extensiv - Intensiv
BV 0,88 0,95 0,86
Van der Laak et al.
DNK HF 0,99 0,98 0,97 Weide - Stall
(2016)
Boettcher et al. (2003) CAN HF 0,93 0,88* Weide - Stall
Weigel et al. (1999) USA HF 0,92 0,88 0,99 Weide - Stall
0,89* 0,88* 0,91* Weide — Stall
Kearney et al. (2004a) USA HF 0,98 0,99 1,00 Stall ext. —int.
0,82* 0,89 0,85* Weide ext. —int.
0,21 1,00 0,78
Weide — Stall
0,77 0,84 0,80
Fahey et al. (2007) USA (kleinste bis grofte
0,97 0,99 0,93

Varianzquartile)
0,86 0,87 0,85

* signifikant von 1 verschieden !unveroffentlicht zit. nach Schwarzenbacher (2002) 2 180-Tage-Milchleistung
Osterreich (AUT), Brasilien (BRA), Kanada (CAN), Schweiz (CHE), Kolumbien (COL), Deutschland (DEU), Ddnemark
(DNK), Irland (IRL), Italien (ITA), Niederlande (NLD), Slowenien (SVN), Schweden (SWE), Vereinigte Staaten (USA)
Braunvieh (BV), Fleckvieh (FV), Holstein Friesian (HF)

3.5.2.2 Genotyp-Umwelt-Interaktionen in Fitnessmerkmalen

In diesem Kapitel werden unterschiedliche Studien zu Genotyp-Umwelt-Interaktionen in funktionalen
Merkmalen beschrieben. Abschlielend erfolgt eine Zusammenfassung einiger Merkmalskomplexe

anhand von Tabellen.

Sundberg et al. (2010) untersuchten genetische Korrelationen fiir einige Fruchtbarkeitsmerkmale in
der 1. und 2. Laktation zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen in Schweden.
In der Rasse Swedish Red wurden hohe (>0,88) und keine signifikanten r, festgestellt. Dagegen wiesen
bei Schwedisch Holstein insgesamt drei signifikante r, in der 2. Laktation auf Genotyp-Umwelt-

Interaktionen hin. Neben Erstbesamungserfolg (0,54), Zwischenkalbezeit (0,64) und Serviceperiode
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(0,72) waren auch die Werte fiir Verzogerungszeit (0,79) in der 2. Laktation und Erstbesamungserfolg
(0,71) in der 1. Laktation gering, jedoch nicht signifikant. Die Griinde fiir diese Genotyp-Umwelt-
Interaktionen lagen laut den Autoren in der geringeren Energiedichte des biologischen Futters (Reksen
et al, 1999), die Studien zufolge (Pryce et al., 1999) die Fruchtbarkeit von Holsteinkiihen
beeintrachtigen kann. Weiters zeigte es sich, dass die Werte in der 1. Laktation (0,71-1,00) meist hoher
waren als in der 2. Laktation (0,54-1,00) und in den Sommermonaten geringer waren als in den
Wintermonaten. Die Werte fiir Serviceperiode und Verzogerungszeit in der 2. Laktation sanken etwa
im Sommer auf 0,30 bzw. 0,37. Ein Grund fir diese Ergebnisse wird in der unterschiedlichen Intensitat
der Weidehaltung und der Beiflitterung in den schwedischen Produktionssystemen gesehen. In
derselben Studie wurden anschlieBend auch r, zwischen zwei konventionellen Produktionssystemen
mit unterschiedlich hoher Milchleistung (Differenz 1.000 kg) geschatzt. Da die Werte der
Fruchtbarkeitsmerkmale Gber 0,91 lagen, wurde davon ausgegangen, dass ein Leistungsunterschied

zwischen Produktionssystemen nicht der einzige Grund fir die Genotyp-Umwelt-Interaktionen war.

In Untersuchungen am Schweizer Fleckvieh (Simianer et al., 2007) lag die genetische Korrelation
zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystem im Merkmal Rastzeit zwischen 0,78
und 0,83. Allerdings waren in diesem Datensatz die Varianzen des permanenten Umwelteffektes zum
Teil unterschiedlich, sodass diese Ergebnisse mit Vorsicht zu betrachten sind. Generell waren in dieser
Studie die Schéatzfehler der Fitnessmerkmale hoch. Noch geringere genetische Korrelationen (0,52 —
0,75) wurden bei der Zellzahl ermittelt. Die Autoren fiihren dies auf vermehrte Zellzahlprobleme,
aufgrund von harteren Umweltbedingungen beziiglich Eutergesundheit, auf Biobetrieben zuriick. Im
Merkmal Nutzungsdauer (bzw. produktive Lebensdauer) wurde eine genetische Korrelation von 0,74
festgestellt (Simianer et al., 2007). Ahlman et al. (2011) konnten in Untersuchungen mit schwedischen
Holsteinkiihen zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen héhere r, (>0,88) fiir

verschiedene Nutzungsdauermerkmale schatzen.

Die genetischen Korrelationen in den Fitnessmerkmalen Persistenz, funktionale Nutzungsdauer,
Zellzahl, klinische Mastitis, Milchfieber, frihe Fruchtbarkeitsstorungen, Zysten, Non-Return-Rate 56
und Verzégerungszeit waren in der Studie von Pfeiffer et al. (2016) sowohl zwischen biologischen und
konventionellen, als auch zwischen verschiedenen konventionellen Produktionssystemen hoch
(>0,89). Schwarzenbacher & First (2013) untersuchten ebenfalls die genetischen Korrelationen
zwischen biologischen und konventionellen als auch zwischen extensiven und intensiven Betrieben. In
allen untersuchten Fitnessmerkmalen (Non-Return-Rate Kuh, Rastzeit, Verzogerungszeit Kuh, Zellzahl

und Melkbarkeit) wurden hohe r, (0,99-1,00) ermittelt.

Raffrenato et al. (2003) schatzten fur das Merkmal Zellzahl eine hohe genetische Korrelation von 0,96
zwischen intensiven und extensiven Produktionssystemen. Einen dhnlichen Wert (0,98) konnten auch
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Castillo-Juarez et al. (2000) zwischen amerikanischen Holsteinkihen in einer hohen (durchschnittliche
Herdenmilchleistung > 9864 kg; Standardabweichung > 1621 kg) und einer niedrigen Umweltklasse
(durchschnittliche Herdenmilchleistung < 9307 kg; Standardabweichung < 1479 kg) feststellen. Weiters
wurde fir das Merkmal Erstbesamungserfolg eine genetische Korrelation von 1,00 ermittelt. Hohe
genetische Korrelationen schatzten auch Windig et al. (2006) zwischen der héchsten und niedrigsten
Produktionsintensitat in den Fruchtbarkeitsmerkmalen Rastzeit und Besamungsindex (0,91 bzw. 0,97)

in den Niederlanden. AuBBerdem wiesen sie im Merkmal Zellzahl ebenso hohe r, (0,99) nach.

Boettcher et al. (2003) ermittelten fiir das Merkmal Zwischenkalbezeit eine genetische Korrelation von
0,64 zwischen konventionellen Produktionssystemen und Produktionssystemen mit mindestens sechs
Monaten intensiver Beweidung. Dieser geringe, aber nicht signifikante Wert liel8 sich von den Autoren
durch die unterschiedlichen Heritabilitaten in diesem Merkmal erkldren. Kearney et al. (2004b)
berichteten dagegen von Werten flr genetische Korrelationen von 1,00 in &hnlichen
Produktionssystemen in den Vereinigten Staaten fir die Merkmale Serviceperiode, Rastzeit und
Besamungsindex. Ein weiterer Datensatz fir das Merkmal Serviceperiode ergab jedoch ebenfalls einen
niedrigen Wert (0,74), allerdings mit einem hohen Standardfehler. Die Autoren fihrten diesen Wert

auf einen Stichprobenfehler zurick.

Flr das Merkmal Zellzahl lagen die genetischen Korrelationen zwischen Weide- und Stallsystemen bei
Fahey et al. (2007) im Bereich von 0,78 bis 0,98. Die Werte schwankten dabei stark zwischen den
einzelnen Varianzquartilen (1. und 3. Quartil r, = 0,78) und es war daher kein eindeutiger Trend
erkennbar. Hohere genetische Korrelationen (1,03) in diesem Merkmal ermittelten Van der Laak et al.

(2016) zwischen Produktionssystemen mit und ohne Weidegang in den Niederlanden.

Zwischen unterschiedlichen Abkalbungssystemen schatzten Haile-Mariam et al. (2008) hohe r, fir
Nutzungsdauer (>0,90) und mehrere Fruchtbarkeitsmerkmale. Die Werte fur die
Fruchtbarkeitsmerkmale lagen bis auf zwei Ausnahmen zwischen 0,83 und 0,99. Niedrige r, ergaben
sich fur das Merkmal Rastzeit (0,77) zwischen saisonaler und zweimal jahrlicher Abkalbung und die
Trachtigkeitsrate (0,37) zwischen ganzjahriger und zweimal jahrlicher Abkalbung. Die Standardfehler
fur diese Merkmale waren jedoch hoch (0,11/1,53), deshalb sollten diese Ergebnisse nur vorsichtig
interpretiert werden. Die genetischen Korrelationen zwischen verschiedenen australischen Regionen

waren ebenfalls hoch (Haile-Mariam et al., 2008).

Laut einer Untersuchung von Bapst und Stricker (unveroffentlicht, zit. nach Simianer et al., 2007) gab
es deutlich mehr Unterschiede wenn, anstatt der Betriebsintensitat bzw. Bewirtschaftungsart, die Lage
der Betriebe betrachtet wurde. So konnten stdrkere Genotyp-Umwelt-Interaktion zwischen den

Umwelten Bergebiet und Talgebiet geschatzt werden.
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In Tabelle 8 sind alle Genotyp-Umwelt-Interaktionen von Nutzungsdauermerkmalen dargestellt. Die
(funktionale) Nutzungsdauer stellt ein wichtiges funktionales Merkmal dar. Sie vereint gewissermalien
alle funktionalen Merkmale und hat daher einen groRen Einfluss auf die Wirtschaftlichkeit der
Milchproduktion (Ahlman et al., 2011). Fruchtbarkeit gehort sowohl bei konventionellen als auch bei
biologischen Betrieben zu den haufigsten Abgangsursachen, gefolgt von Mastitis, Eutergesundheit und
Milchleistung (Ahlman et al., 2011; Rozzi et al., 2007). In einer deutschen Studie (Deger et al., 2015)
wurden in biologisch geflihrten Betrieben sonstige Griinde und Unfruchtbarkeit besonders haufig als
Abgangsursachen angegeben. Auch in Osterreich wurde 2015 Fruchtbarkeit mit 24% als haufigster
Abgangsgrund der Rasse Fleckvieh genannt. Verkauf zur Zucht, sonstige Griinde und Euterkrankheiten
waren ebenfalls mit Gber 10% unter den haufigsten Abgangsursachen (ZuchtData, 2015). In
biologischen Betrieben ist die Abgangsrate tendenziell niedriger als in konventionellen Betrieben
(Deger et al., 2015; Rozzi et al., 2007). Genetische Korrelationen in den Nutzungsdauermerkmalen
liegen generell in einem hohen Bereich, nur Simianer et al. (2007) berichten von Werten unter 0,88

(Tabelle 8).

Tabelle 8: Genotyp-Umwelt-Interaktionen fiir das Merkmal Nutzungsdauer

Studie Land Rasse Merkmal ra Produktionssysteme
Simianer et al.
DEU HF Nutzungsdauer 0,74 BIO - KON
(2007)
1,00
Nutzungsdauer
Uberleben der 1. Laktation 1,00
Uberleben der 2. Laktation 0,88
Ahlman et al. Schwedisch _
SWE Uberleben der 3. Laktation 1,00 BIO - KON
(2011) Holstein
Fruchtbarkeitsbezogenes
. 0,88
Uberleben
Eutergesundheitsbezogenes
- 0,90
Uberleben
0,97 BIO — KonN
Pfeiffer et al.
AUT FV Funktionale Nutzungsdauer 0,93 BIO — KonH
(2016)
0,89 KonN - KonH
Schwarzenbacher 0,91 BIO — KON
AUT FV Nutzungsdauer
& First (2013) 1,00 Extensiv - Intensiv

Osterreich (AUT), Deutschland (DEU), Schweden (SWE), Fleckvieh (FV), Holstein Friesian (HF)
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In Tabelle 9 werden die Genotyp-Umwelt-Interaktionen im Merkmal Zellzahl dargestellt. Bis auf die

Studien von Simianer et al. (2007) und Fahey et al. (2007) wurden hohe r,, nahe bei 1,00, geschatzt.

Tabelle 9: Genotyp-Umwelt-Interaktionen fiir das Merkmal Zellzahl

Studie Land Rasse fa Produktionssysteme
Simianer et al. (2007) DEU HF 0,52-0,75 BIO - KON
BIO — KON
Sundberg et al. (2010) SWE HF 1,00/0,94
(1./2. Laktation)
0,96 BIO — KonN
Pfeiffer et al. (2016) AUT FV 0,94* BIO — KonH
1,00 KonN - KonH
1,00 BIO — KON
Schwarzenbacher & First (2013) AUT FV
1,00 Extensiv - Intensiv
Windig et al. (2006) NLD HF 0,99 Extensiv — Intensiv
Raffrenato et al. (2003) ITA HF 0,96 Extensiv- Intensiv
Castillo-Juarez et al. (2002) USA HF 0,98 Extensiv - Intensiv
Van der Laak et al. (2016) NLD HF 1,03 Weide - Stall
0,78
Weide — Stall
0,98
Fahey et al. (2007) USA (kleinste bis grolRte
0,78

Varianzquartile)
0,96

* signifikant von 1 verschieden
Osterreich (AUT), Deutschland (DEU), ltalien (ITA), Niederlande (NLD), Schweden (SWE), Vereinigte Staaten (USA)
Fleckvieh (FV), Holstein Friesian (HF)

Tabelle 10 fasst die Genotyp-Umwelt-Interaktionen fiir verschiedene Fruchtbarkeitsmerkmale
zusammen. Auch fiir diese Merkmale sind die genetischen Korrelationen in den meisten Studien nahe
1,00. Ausnahmen stellen Simianer et al. (2007), Boettcher et al. (2003) und zum Teil Sundberg et al.
(2010) und Kearney et al. (2004b) dar.
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Tabelle 10: Genotyp-Umwelt-Interaktionen flir verschiedene Fruchtbarkeitsmerkmale

Studie Land Rasse Merkmal fa Produktionssysteme
ZKZ 0,93/0,64*
EBE 0,71/0,54* BIO - KON
Sundberg et al. (2010) SWE HF
SP 0,99/1,00 (1./2. Laktation)
\'"74 1,00/0,72*
Simianer et al. (2007) CHE FVv Rastzeit 0,78-0,83 BIO-KON
0,99 BIO — KonN
NRR56 0,98 BIO — KonH
0,94 KonN - KonH
Pfeiffer et al. (2016) AUT FV
0,90 BIO — KonN
VzZ 0,94 BIO — KonH
0,95 KonN - KonH
1,00 BIO — KON
NRR Kuh
1,00 Extensiv - Intensiv
Schwarzenbacher & Fiirst 1,00 BIO — KON
AUT FV Rastzeit
(2013) 1,00 Extensiv - Intensiv
1,00 BIO — KON
VZ Kuh
1,00 Extensiv - Intensiv
Rastzeit 0,91
Windig et al. (2006) NLD HF Extensiv - Intensiv
BI 0,87
Castillo-Juarez et al. (2000) USA HF EBE 1,00 Extensiv - Intensiv
SP 0,74-1,00
Kearney et al. (2004b) USA HF RZ 1,00 Weide - Stall
BI 1,00
Boettcher et al. (2003) CAN HF ZKZ 0,64 Weide - Stall

* signifikant von 1 verschieden

Osterreich (AUT), Kanada (CAN), Schweiz (CHE), Niederlande (NLD), Schweden (SWE), Vereinigte Staaten (USA)

Fleckvieh (FV), Holstein Friesian (HF)

Besamungsindex (Bl), Erstbesamungserfolg (EBE), Non-Return-Rate (NRR), Serviceperiode (SP), Verzogerungszeit

(VZ), Zwischenkalbezeit (ZKZ)
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3.5.3 Auswirkungen auf die Zucht

Genotyp-Umwelt-Interaktionen gewinnen besonders aufgrund von einer fortschreitenden globalen
Ausrichtung der Zuchtprogramme an Bedeutung. Zuchttiere missen in den verschiedensten

Umwelten gute Leistungen erbringen kdnnen (Mulder, 2007).

Genotyp-Umwelt-Interaktionen wirken sich auf die Zuverldssigkeit der Selektion, die
Selektionsintensitdt und die genetische Varianz des Zuchtziels aus. Infolge der geringeren
Zuverlassigkeit sinkt auch der Zuchtfortschritt (Mulder, 2007). Wird in Selektionsindices nicht auf
Genotyp-Umwelt-Interaktionen Riicksicht genommen, kommt es deshalb zu einer Uberschitzung des
Zuchtfortschrittes. Je signifikanter die Genotyp-Umwelt-Interaktion ist, desto ausgepragter ist die
Abweichung (Dominik & Kinghorn, 2008). In Hinsicht auf die Praxis haben hohe Genotyp-Umwelt-
Interaktionen einen gréBeren Einfluss auf die Tierzucht als die auch als reine Skaleneffekte
bezeichneten schwachen Genotyp-Umwelt-Interaktionen (Dillon et al., 2006). Laut Boelling et al.
(2003) werden Genotyp-Umwelt-Interaktionen unter der Grenze von 0,80 als hoch bzw. beachtlich
beschrieben. Beim Vorliegen von hohen Genotyp-Umwelt-Interaktionen kann es zu einer verdanderten
Rangierung der besten Stiere kommen. Dadurch werden moglicherweise falsche
Selektionsentscheidungen getroffen (Pfeiffer et al., 2016). In besonderen Fallen miissen sogar eigene

Zuchtprogramme entwickelt werden (Furst-Waltl & First, 2013).

Ist die genetische Korrelation zwischen zwei Umwelten kleiner als 0,61, so sollten getrennte
Zuchtprogramme durchgefiihrt werden. Liegt der Wert dariiber, wird der hochste Zuchtfortschritt in
einem gemeinsamen Zuchtprogramm erreicht. Dies konnte anhand einer Simulationsstudie von
Mulder et al. (2006) gezeigt werden. Ein rascher Zuchtfortschritt ist deshalb leichter durch eine
gemeinsame Zuchtpopulation erreichbar, da bei einem gemeinsamen Zuchtziel die
Selektionsintensitat hoher ist (Boelling et al.,, 2003). Auferdem wiirden durch getrennte
Zuchtprogramme hohere Kosten entstehen, da die Stiere in beiden Umwelten getestet werden
mussten (Flrst-Waltl et al., 2013). Wenn eine Umwelt von geringer Bedeutung ist, wird es daher noch

schwerer sein ein getrenntes Zuchtprogramm zu rechtfertigen. (Mulder et al., 2006).

Anstatt ganze Zuchtprogramme durchzusetzen, kénnen auch spezifische Gesamtzuchtwerte (GZW)
genutzt werden, etwa ein 6kologischer GZW. Dessen Ubernahme wird von einigen Organisationen fiir
Osterreich gefordert (Steinwidder & Krogmeier, 2014). Ein eigener Gesamtzuchtwert fiir Kiihe, die auf
biologisch wirtschaftenden Betriebe gehalten werden, ist jedoch nicht optimal, da es zu einem
geringeren Zuchtfortschritt, aufgrund von eingeschrankter genetischer Variabilitdt, kommen kann
(Farst, 2013). In Deutschland existiert ein solcher GZW bereits mit einer Gewichtung von 20 : 15 : 65%

fir jeweils Milch, Fleisch und Fitness (Postler, 2006). Im Vergleich dazu werden im 6konomischen
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Gesamtzuchtwert die Komplexe Milch, Fleisch und Fitness mit 38 : 18 : 44% gewichtet (First et al.,
2016). Anhand von Modellrechnungen wurde festgestellt, dass der monetéare Selektionserfolg durch
eine hohere Gewichtung um 50% im Fitnessbereich nur wenig (-3%) geschwéacht wird. Von einer noch
hoheren Gewichtung wird jedoch abgeraten. Auf die Rangierung der besten Stiere hatte allerdings
auch eine Verdoppelung des Gewichts fiir den Komplex Fitness keinen Einfluss, da die Korrelation zum

o6konomischen Gesamtzuchtwert in diesem Fall bei einem hohen Wert von 0,96 liegt (Fiirst, 2013).

Die Notwendigkeit unterschiedlicher Zuchtziele oder Zuchtprogramme hangt jedoch nicht nur von
moglichen Genotyp-Umwelt-Interaktionen ab. Sie wird auch durch (unterschiedliche)
Zielvorstellungen, die Ablehnung von gewissen Zuchtmethoden wie z.B. Embryotransfer (First, 2013)

und soziokonomischen Interessen gesteuert (Boelling et al., 2003).

Es findet sich bereits in den aktuellen Zuchtprogrammen eine grofe Auswahl an Tieren die in
verschiedenen Produktionssystemen und auch in biologisch wirtschaftenden Betrieben getestet
wurden. Die Zichter/Innen kdénnen daher auf eine groRe Anzahl von geschatzten Zuchtwerten
zurlickgreifen und sich anhand dieser und des betriebsspezifischen Zuchtziels passende Stiere

auswahlen (First, 2013).

4  Material und Methode

Im folgenden Kapitel werden die definierten Produktionssysteme, der verwendete Datensatz und die
untersuchten Merkmale dieser Arbeit dargestellt. Des Weiteren werden der approximative
multivariate Zweischrittansatz, welcher in dieser Arbeit zur Anwendung kam, und das verwendete

Modell erklart.

4.1 Produktionssysteme

Ziel der Arbeit war es, verschiedene Produktionssysteme miteinander zu vergleichen. Diese sollten sich
in der Bewirtschaftungsart als auch der Intensitdt des Managementniveaus unterscheiden. Daher
wurden insgesamt drei unterschiedliche Produktionssysteme definiert. Fir das erste
Produktionssystem wurden nur Kiihe von biologisch wirtschaftenden Betrieben selektiert. Fir die
beiden anderen Produktionssysteme wurden nur Kihe selektiert, die auf konventionell
wirtschaftenden Betrieben gemolken wurden. Die beiden konventionellen Datensdtze wurden so

selektiert, dass ein maximaler Leistungsunterschied garantiert wurde.
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4.3 Datenselektion

In der vorliegenden Arbeit wurden sogenannte Pseudophanotypen (de-regressierte Zuchtwerte und
Yield Deviations (umweltkorrigierte Tochterabweichungen)) der Rasse Fleckvieh zur Schatzung von
genetischen Parametern und Genotyp-Umwelt-Interaktion verwendet. Diese Pseudophdnotypen
wurden urspringlich fiir die Dissertation von Pfeiffer (2015) berechnet. Pseudophdnotypen wurden
aufgrund des verwendeten approximativen multivariaten Zweischrittansatzes (Ducrocq et al., 2001)

herangezogen.

Es standen de-regressierte Zuchtwerte und Yield Deviations (funktionale Nutzungsdauer) der
gesamten Osterreichischen Fleckviehpopulation zur Verfligung. Alle Tiere, deren Eltern nicht bekannt
waren und fir die nicht in allen Merkmalen Pseudophdnotypen zur Verfligung standen, wurden
ausgeschlossen. Ebenso wurden nur Tiere mit einem Fremdgenanteil unter 12,5% im Datensatz
behalten. Zudem wurden nur Kiihe gewahlt, die zwischen 1999 und 2011 geboren wurden. Pro Betrieb
mussten zusatzlich mindestens fiinf Tiere vorhanden sein. Das Datenmanagement erfolgte mithilfe von

SAS 9.2 (SAS, 2002).

Anhand der vorgegebenen Einschrankungskriterien standen schlussendlich Daten von insgesamt
130.737 oOsterreichischen Fleckviehkiihen zur Verfigung. Die Kihe wurden aufgrund der
Bewirtschaftungsart in eine biologische (BIO) und zwei konventionelle Gruppen aufgeteilt. Die
Einteilung der Kiihe von konventionell gefiihrten Betrieben wurde aufgrund der Betriebsintensitat in
eine konventionell hohe (intensive) und konventionell niedere (extensive) Population durchgefihrt.
Dazu wurde der Herdenjahreseffekt fiir Milchmenge (transformiert auf die 1. Laktation) verwendet.
Dieser kann als MaRstab fiir das Management eines Betriebes herangezogen werden, da die
Milchleistung der Betriebe um die in der Zuchtwertschatzung berlicksichtigten Umwelteinfllisse und

das Anpaarungsniveau korrigiert wird (Gerber et al., 2006).

Es wurden Mittelwert (5.462 kg Milch) und Standardabweichung (655 kg Milch) berechnet und jeweils
nur die Daten von Kiihen mit einem Herdenjahreseffekt von Gber zwei Standardabweichungen vom
Mittelwert behalten. Die konventionell hohe Population (KonH) enthielt somit die Daten aller Kithe mit
einem Herdenjahreseffekt von mindestens 6.220 kg Milch (Mittelwert + 2 Standardabweichungen)
wahrend sich in der konventionell niederen Population (KonN) die Daten aller Kiihe mit einem
Herdenjahreseffekt von maximal 4.800 kg Milch (Mittelwert — 2 Standardabweichungen) befanden.
Die Mittelwerte der beiden Populationen unterschieden sich ca. um 2.000 kg Milch. Die Populationen
unterschieden sich auch etwas in der GréRe. Den 46.015 biologisch gehaltenen Kiihen standen etwa
die doppelte Anzahl (84.722) an konventionell gehaltenen Kiihen gegeniiber. Da ein moglichst groRer
Datensatz angestrebt wurde, wurde dies jedoch nicht weiter beriicksichtigt. Aus demselben Grund
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wurde auch die biologische Gruppe nicht weiter aufgeteilt. In Tabelle 11 ist eine Charakterisierung der

drei Produktionssysteme dargestellt.

Tabelle 11: Zusammenfassung der verschiedenen Produktionssysteme

Produktionssystem Biologisch Konventionell hoch Konventionell nieder
Tieranzahl 46.015 53.882 30.840
Betriebsanzahl 2.657 1.486 1.911
Herdenjahreseffekt*
Minimum — Maximum 3.274 -7.287 6.220-8.350 1.948 - 4.800
Mittelwert 5.076 6.558 4.452

Standardabweichung 574 312 305

Abgangsrate (in %) 56,5 69,0 66,3

*flr das Merkmal Milchleistung, transformiert auf die 1. Laktation

Aus Tabelle 11 ist ersichtlich, dass sich biologische und konventionell niedere Betriebe hinsichtlich des
Besatzes deutlich von konventionell hohen Betrieben unterschieden. Wahrend in den beiden
erstgenannten Produktionssystemen im Durchschnitt etwa 16-17 Milchkihe gehalten wurden, war die

Tieranzahl in den konventionell hohen Betrieben doppelt so hoch.

Es wurde auch die Abgangsrate berechnet, diese betrug bei den biologisch gehaltenen Tieren 56,5%
und bei den konventionellen Populationen 66,3% (KonN) bzw. 69% (KonH). Diese Kennzahl ist wichtig
fir die Berechnung der funktionalen Nutzungsdauer und gibt an, welcher Prozentsatz der
bericksichtigten Tiere bereits abgegangen ist. In den Pedigrees wurden vier zuriickliegende
Generationen berticksichtigt, wodurch sich bei BIO 162.560 Tiere, bei KonH 159.943 und bei KonN
118.010 Tiere im Pedigree befanden.

Wie in Tabelle 12 zu sehen ist, unterschied sich die Anzahl der verwendeten Stiere nur geringfiigig
zwischen den Produktionssystemen. Die groRte Anzahl an unterschiedlichen Vatern wurde auf
biologisch gefiihrten Betrieben eingesetzt, die geringste in den konventionell hohen
Produktionssystemen. Die numerisch héchste Uberschneidung fand sich zwischen BIO und KonN,
2.334 Stiere haben in beiden Populationen Téchter. Zwischen den restlichen Produktionssystemen
waren die Werte nur geringfiigig niedriger. Prozentuell betrugen die Uberschneidungen in allen Fillen

tber 70%.
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Tabelle 12: Anzahl der Viter in den Produktionssystemen Biologisch (BIO), Konventionell hoch (KonH)
und Konventionell nieder (KonN)

BIO KonH KonN
BIO 3.102 2.246 2.334
KonH 2.840 2.206
KonN 2.944

Die einzelnen Vater wurden in den Produktionssystemen unterschiedlich oft genutzt. In den biologisch
wirtschaftenden Betrieben lag die Besamungshdaufigkeit mit einem Stier zwischen einer Besamung und
1.210 Besamungen. Ahnlich hoch lag die Spanne bei den konventionell hohen Betrieben mit 1 — 1.486
Besamungen, nur bei den konventionellen niedrigen Produktionssystemen war sie mit 1 — 649

Besamungen pro Stier deutlich niedrigerer.

Fir die Berechnungen der Genotyp-Umwelt-Interaktionen wurden im Pedigree jedes
Produktionssystems jeweils zwei Generationen beriicksichtigt (Tabelle 13). Die meisten Tiere befanden
sich bei BIO — KonH im Pedigree, konkret 239.714 Tiere bei einem Stichprobenumfang von 99.894. BIO
— KonN und KonH — KonN wiesen eine etwas niedrigere Anzahl an Tieren im Pedigree (+ 200.000) auf.

Der Stichprobenumfang lag bei BIO — KonN (76.898) etwas niedriger als bei KonH — KonN (84.768).

Tabelle 13: Datensdtze zur Berechnung der Genotyp-Umwelt-Interaktionen

BIO - KonH BIO - KonN KonH - KonN
Tiere im Pedigree 239.714 200.485 204.085
Pseudophéanotypen 99.894 76.898 84.768

4.4 Merkmale

Es wurden insgesamt neun Merkmale untersucht: Milch-, Fett- sowie EiweiR-kg, Persistenz (PERS),
funktionale Nutzungsdauer (ND), Zellzahl (Zz), Melkbarkeit (MBK), Eutergesundheitswert (EGW) und
Fruchtbarkeitsindex (FRW).

Der Eutergesundheitswert (EGW) setzt sich dabei aus den Merkmalen Zellzahl und Mastitis, mit einer
Gewichtung von 70 : 30%, zusammen. Als Hilfsmerkmale ohne Gewicht dienen beim Fleckvieh dabei
die Exterieurmerkmale Voreuteraufhdangung, Euterboden bzw. Eutertiefe und Strichplatzierung vorne.
Im Fruchtbarkeitswert (FRW) sind der maternale Fruchtbarkeitsindex (FRUmat) sowie die Zuchtwerte
far frihe Fruchtbarkeitsstérungen und Zysten mit einer Gewichtung von 53 : 33 : 14% inkludiert.

FRUmat umfasst dabei die Merkmale Non-Return-Rate (NR) bei Kalbinnen und Kihen sowie die
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Verzogerungszeit (VZ) bei Kalbinnen und Kithen im Verhéltnis 1/8 NR-Kalbin + 3/8 NR-Kuh + 1/8 VZ-
Kalbin + 3/8 VZ-Kuh. Beide Merkmale, Eutergesundheitswert und Fruchtbarkeitwert, werden mit der

Indexmethode berechnet (First et al., 2015).

4.5 Statistische Auswertung

Es wurde in dieser Arbeit auf sogenannte Pseudophanotypen zuriickgegriffen. Zu diesen zahlen de-
regressierte Zuchtwerte und Yield Deviations (umweltkorrigierte Tochterabweichungen). Beide
kdnnen im Rahmen der Routine-Zuchtwertschdatzung berechnet werden. Zur Gewichtung im
multivariaten Tiermodell werden bei beiden Pseudophdnotypen die Eigenleistungsaquivalente
herangezogen. Diese Gewichtung ist notwendig, da fir jede Kuh unterschiedlich viel Information
vorliegt (Pfeiffer, 2015). In dieser Arbeit wurden Yield Deviations fiir die funktionale Nutzungsdauer
berechnet (Ducrocq et al., 2001). Die Routine-Zuchtwertschatzung erfolgt mit dem Programmpaket
Survival Kit v6 (Mészaros et al., 2013) und basiert auf einem Weibull-Modell (Fiirst et al., 2015). Flr
alle anderen Merkmale wurden de-regressierte Zuchtwerte mit der Methode nach Jairath et al. (1998)
und Schaeffer (2001) berechnet, die im Programmpaket MiX99 (Lidauer et al., 2013), das fiir die

Routine-Zuchtwertschatzung verwendet wird, implementiert ist.

Yield Deviations reprasentieren die Durchschnittsleistungen eines Tieres korrigiert um alle fixen und
nicht-genetischen Effekte (Mrode, 2005). In ihnen ist somit nur mehr der genetische Wert des Tieres
und ein zuféalliger Resteffekt enthalten. Die mittlere Leistungsabweichung eines Einzeltieres kann wie

folgend berechnet werden (Mrode, 2005):

y'=y—Xb
y phanotypische Beobachtungen eines Tieres
X Matrix der geschatzten fixen Effekte
b Vektor der geschatzten fixen Effekte
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De-regressierte Zuchtwerte (drZW) werden durch die De-regression der Zuchtwerte zum
Populationsmittel hin berechnet. Durch diesen Schritt wird die durchschnittliche Information der
Eltern, welche im Zuchtwert des Tieres inkludiert ist, entfernt. Benotigt wird dazu die Sicherheit des
geschatzten Zuchtwertes. Merkmale die mit einem linearen Modell geschatzt werden, kénnen gut de-

regressiert werden. Die Berechnung kann auf folgende Weise dargestellt werden (Mrode, 2005):

>

a — PA
drZW = ———

a geschatzter Zuchtwert

PA durchschnittlicher Zuchtwert der Eltern

r? Sicherheit des geschatzten Zuchtwertes

Die Auswertung wurde mithilfe eines approximativen multivariaten Zweischrittansatzes durchgefiihrt.
Dieser wurde fir diese Arbeit ausgewahlt, da auf diese Weise Pseudophanotypen von verschiedenen
statistischen Modellen kombiniert werden kénnen. Zudem wird durch das relativ simple Modell die
Prozessorzeit reduziert (Pfeiffer et al.,, 2016). Im ersten Schritt des approximativen multivariaten
Zweischrittansatzes (Ducrocq et al., 2001) werden die Pseudophadnotypen (de-regressierte Zuchtwerte
und Yield Deviations) und die zugehoérigen Gewichte berechnet. Dazu werden Zuchtwerte anhand der
aktuellen Zuchtwertschiatzung in Osterreich geschitzt und anschlieBend de-regressiert. Yield
Deviations werden gesondert berechnet. Im zweiten Schritt wird ein multivariates Tiermodell

angewandt um Varianzen und Zuchtwerte zu schatzen (Pfeiffer, 2015).

In dieser Arbeit wurden die Heritabilitaiten mithilfe eines linearen univariaten Tiermodells und die
genetischen Korrelationen bzw. Genotyp-Umwelt-Interaktionen mithilfe eines linearen bivariaten

Tiermodells berechnet.
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Folgendes lineares Model wurde angewandt:

y*=Xb+Za+e

y Pseudophdnotyp Milch-, Fett-, EiweiR-kg, Persistenz, funktionale Nutzungsdauer, Zellzahl,

Melkbarkeit, Eutergesundheitswert oder Fruchtbarkeitsindex

X Inzidenzmatrix fixer Effekt

b Vektor fiir den fixen Effekt des Geburtsjahres

Z Inzidenzmatrix zufalliger Effekt

a Vektor fiir den zufélligen additiv-genetischen Effekt des Tieres
e Zufalliger Restfehler

Der Effekt des Geburtsjahres wurde deshalb ins Modell genommen, da dieser eine Verzerrung des
genetischen Trends verhindert und auch mogliche Selektionsverzerrungen korrigiert (Lassen et al.,

2007).
Im univariaten Modell wurde angenommen, dass der Vektor a einer Normalverteilung folgt.

Fir das multivariate Modell wurde angenommen, dass der Vektor a einer multivariaten
Normalverteilung, mit MVN(0, G = G, @ A), folgt. G, ist dabei eine 2x2 additiv genetische Varianz-
Kovarianzmatrix, @ das Kronecker-Produkt und A die Numerator Relationship Matrix. Der Vektor e
reprasentiert die zufilligen Restfehler mit N(0,1 62), wobei I die Einheitsmatrix und 6?2 die residuale

Varianz ist. Die residuale Kovarianz wurde als null angenommen.

Die Berechnung der Heritabilitdten erfolgte anhand eines linearen univariaten Tiermodells mithilfe des
Programms ASReml 3.0 (Gilmour et al., 2009). Es wurden die additiv-genetische Varianz sowie die
Restvarianz geschatzt, welche zur Berechnung der Heritabilitdt und des Schéatzfehlers herangezogen

wurden.
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Es wurde folgende Formel angewandt um h? zu berechnen:

ol Additiv-genetische Varianz

o} Restvarianz.

Die Schatzung der genetischen Korrelationen und der Genotyp-Umwelt-Interaktionen erfolgte mit
einem linearen bivariaten Tiermodell. Zusatzlich zu den Varianzen wurden somit auch die additiv
genetischen Kovarianzen zwischen den Merkmalen geschatzt. Es wurde angenommen, dass die
residualen Kovarianzen null sind. Um Genotyp-Umwelt-Interaktionen zu berechnen, wurden die in

verschiedenen Produktionssystemen gemessenen Merkmale als zwei einzelne Merkmale betrachtet.

Genetische Korrelationen wurden mit dem Programmen ASReml 3.0 (zwischen verschiedenen
Merkmalen; Gilmour et al., 2009) und VCE 6.0.2 (innerhalb Merkmal zur Berechnung der Genotyp-
Umwelt-Interaktionen; Groeneveld et al., 2010) ermittelt. Es wurden zwei Programme gewahlt, da die
Software ASReml aufgrund eines fehlenden Algorithmus nicht konvergieren kann, wenn Korrelationen

1,00 sind.

Die genetischen Korrelationen ergeben sich durch die additiv genetischen Varianzen zweier Merkmale

und deren additiv genetischer Kovarianz. Die Formel dazu lautet:

Oy,
Ty = 2 2
Oa, t 0g,

o Kovarianz der beiden Merkmale x und y
Qxy
ga, Additiv-genetische Varianz des Merkmals x

o; Additiv-genetische Varianz des Merkmals y
y
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5 Ergebnisse und Diskussion

In diesem Kapitel werden die Ergebnisse der Auswertung prasentiert und diskutiert. Die Ergebnisse

werden fir jeden Parameter bzw. flr die Genotyp-Umwelt-Interaktionen getrennt dargestellt.

5.1 Heritabilitdten

Die Heritabilitdten unterschieden sich kaum zwischen den unterschiedlichen Produktionssystemen,
wie in Tabelle 14 ersichtlich ist. Die héchsten Heritabilitaten (0,59 - 0,65) waren, erwartungsgemal,
bei der Milchmenge zu finden, die niedrigsten (0,04 — 0,09) bei der Nutzungsdauer und der
Fruchtbarkeit (0,04 — 0,06). Die Standardfehler (SE) lagen zwischen 0,006 und 0,016. Da die
Heritabilitditen basierend auf Pseudophdnotypen geschatzt wurden, sind sie nicht direkt mit
Heritabilitdten herkdmmlicher Schatzverfahren, basierend auf phéanotypischen Rohdaten,
vergleichbar, da die residualen Kovarianzen Kovarianzen durchschnittlicher Restvarianzen sind, da
unterschiedlich viel Information je Kuh vorliegt. In der 6sterreichischen Zuchtwertschatzung liegt die

Heritabilitat fur das Merkmal Milchleistung beispielsweise in etwa bei 0,40 (First et al., 2015).

In den meisten Merkmalen wurde die hochste Heritabilitdt in KonH festgestellt, so auch in den
Produktionsmerkmalen Milch- und Fettmenge. Nur in der EiweiRmenge war h? in den
Produktionssystemen KonH und BIO gleich hoch. Generell lagen die Heritabilitaten von BIO in einem
hoheren Bereich als die Heritabilitditen von KonN. Dies entspricht den Ergebnissen friherer Studien,
welche meist zeigten, dass die Heritabilitdten in den Produktionsmerkmalen mit zunehmender

Intensitat der Produktionssysteme anstiegen (u.a. Gerber et al., 2006; Sundberg et al., 2010).

Fir die funktionalen Merkmale Persistenz, Zellzahl, Melkbarkeit und Eutergesundheitswert wurden die
hochsten Heritabilitdten ebenfalls in KonH geschatzt. In der Literatur konnten keine Werte fir
Persistenz und Eutergesundheit gefunden werden. Allerdings zeigte es sich in den Merkmalen Zellzahl
und Melkbarkeit, dass hier die hochsten Werte meist entweder in den biologischen
Produktionssystemen oder in Produktionssystemen mit Weidezugang geschatzt wurden, oder sich
keine Unterschiede finden lieRen (u.a. Nauta et al., 2006; Sundberg et al., 2010; Van der Laak et al.,
2016). Schwarzenbacher & First (2013) konnten jedoch ebenfalls eine hohere Heritabilitat in
intensiven Produktionssystemen schatzen als in extensiven Produktionssystemen. Diese Studie wurde
ebenfalls mit Daten der Gsterreichischen Fleckviehpopulation durchgefiihrt. Die dhnlichen Ergebnisse

kénnen auf mogliche Datenliberschneidungen zurlickgefiihrt werden.

Auffillig war die geringere Heritabilitat fur die funktionale Nutzungsdauer in KonH im Gegensatz zu

den anderen Produktionssystemen. Hier konnte die hochste Heritabilitat in KonN ermittelt werden.

38



Dies steht im Einklang mit Schwarzenbacher & Fiirst (2013), welche die hochste Heritabilitat fir dieses
Merkmal auch im extensiven Produktionssystem schatzten. Ahlman et al. (2011) konnten hingegen
keine signifikanten Unterschiede zwischen konventionellen und biologischen Produktionssystemen
feststellen. Die funktionale Nutzungsdauer wird anhand eines komplizierten Modellansatzes
berechnet. Zudem gingen unterschiedlich viele unzensierte und zensierte
Nutzungsdauerpseudophanotypen in das Modell ein. Trotz niedriger Standardfehler sind die

Heritabilitaten der funktionalen Nutzungsdauer in dieser Studie daher mit Vorsicht zu interpretieren.

Am adhnlichsten waren sich die Heritabilititen aller Produktionssysteme im Merkmal
Fruchtbarkeitsindex. Hier war h? in BIO nur geringfuigig héher. Auch in friheren Studien konnten kaum
Unterschiede zwischen verschiedenen Produktionssystemen festgestellt werden (u.a. Simianer et al.,

2007; Sundberg et al., 2010).

Generell lagen die Heritabilitaten fiir BIO zwischen KonH und KonN, meist jedoch naher bei KonN als

bei KonH.

Tabelle 14: Heritabilitdten und die Standardfehler in Klammer in den Produktionssystemen Biologisch
(BIO), Konventionell Hoch (KonH) und Konventionell Nieder (KonN)

BIO KonH KonN
Milchmenge (kg) 0,63 (0,014) 0,65 (0,011) 0,59 (0,016)
Fettmenge (kg) 0,50 (0,014) 0,55 (0,012) 0,45 (0,016)
EiweiBmenge (kg) 0,57 (0,014) 0,57 (0,012) 0,51 (0,016)
Persistenz 0,56 (0,014) 0,62 (0,011) 0,52 (0,016)
Nutzungsdauer 0,07 (0,009) 0,04 (0,006) 0,09 (0,011)
Zellzahl 0,23 (0,013) 0,29 (0,013) 0,22 (0,015)
Melkbarkeit 0,27 (0,014) 0,33 (0,013) 0,21 (0,014)
Eutergesundheitswert 0,12 (0,012) 0,21 (0,012) 0,15 (0,013)
Fruchtbarkeitswert 0,06 (0,007) 0,05 (0,007) 0,04 (0,007)
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5.2 Genetische Korrelationen in den Produktionssystemen

Flr jedes definierte Produktionssystem (BIO, KonH, KonN) wurden genetische Korrelationen geschatzt.
Eine r, unterschied sich dann signifikant von 0, wenn das Ergebnis aus Schatzwert (ra) abziglich des

Produkts aus Standardfehler (SE) multipliziert mit 1,96 einen Wert gréRer als 0 ergab.

Von insgesamt 36 genetischen Korrelationen waren elf im Produktionssystem BIO (Tabelle 15) nicht
signifikant von Null verschieden. Die meisten nicht signifikanten r, fanden sich in den Merkmalen
Fruchtbarkeitswert und Zellzahl, weiters in den Merkmalen Milchmenge und funktionale

Nutzungsdauer. Die Standardfehler lagen zwischen 0,01 und 0,09.

Tabelle 15: Genetische (oberhalb der Diagonalen) und Phénotypische Korrelationen (unterhalb der
Diagonalen) und deren Standardfehler in Klammer zwischen Milch-kg, Fett-kg, Eiweif3-kg, Persistenz
(PERS), Nutzungsdauer (ND), Zellzahl (ZZ), Melkbarkeit (MBK), Eutergesundheitswert (EGW) und
Fruchtbarkeitswert (FRW) im Produktionssystem BIO

MILCH FETT EIWEISS PERS ND 77 MBK EGW FRW
MILCH 0,66 0,84 -0,04° -0,23 -0,003° 0,36 -0,01° -0,15
(0,011)  (0,005)  (0,020)  (0,046)  (0,029)  (0,026)  (0,034)  (0,052)
FETT 0,71 0,68 -0,19 -0,40 -0,07 0,35 -0,18 -0,17
(0,003) (0,011)  (0,022)  (0,047)  (0,032)  (0,028)  (0,037)  (0,049)
EIWEISS 0,86 0,76 -0,001° -0,35 -0,03° 0,34 -0,13 -0,14
(0,002)  (0,003) (0,021)  (0,046)  (0,031)  (0,027)  (0,035)  (0,047)
PERS 0,04 -0,02 0,06 0,24 0,15 -0,09 0,26 0,19
(0,006)  (0,006)  (0,006) (0,048)  (0,031)  (0,030)  (0,033)  (0,050)
ND -0,07 -0,11 -0,09 0,26 0,10° -0,02° 0,23 -0,05°
(0,006)  (0,005)  (0,005)  (0,005) (0,055)  (0,044)  (0,068)  (0,086)
77 0,10 0,09 0,09 0,15 0,09 -0,42 0,93 -0,06°
(0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,005) (0,037)  (0,007)  (0,060)
MBK 0,22 0,21 0,19 -0,05 -0,02 -0,14 -0,40 -0,09°
(0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,005) (0,041)  (0,058)
EGW 0,11 0,09 0,09 0,32 0,22 0,91 -0,11 0,052
(0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,005)  (0,005)  (0,001)  (0,005) (0,072)
FRW -0,08 -0,08 -0,07 0,22 0,22 0,01° -0,02 0,16
(0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)

@ Nicht signifikant verschieden (ra - SE x 1,96 < 0)
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Zusatzlich zu den elf r, die auch bereits in BIO nicht signifikant von Null verschieden waren, erschienen
bei KonH (Tabelle 16) auch die genetischen Korrelationen zwischen Fett-kg und Zellzahl (-0,02),
Persistenz und Melkbarkeit (-0,02) sowie Persistenz und Fruchtbarkeitswert (0,06) nicht signifikant.

Die Standardfehler waren niedrig und lagen im Bereich von 0,01 bis 0,10.

Tabelle 16: Genetische (oberhalb der Diagonalen) und phénotypische Korrelationen (unterhalb der
Diagonalen) und deren Standardfehler in Klammer zwischen Milch-kg, Fett-kg, Eiweifs-kg, Persistenz
(PERS), Nutzungsdauer (ND), Zellzahl (ZZ), Melkbarkeit (MBK), Eutergesundheitswert (EGW) und
Fruchtbarkeitswert (FRW) im Produktionssystem KonH

MILCH FETT EIWEISS PERS ND 7 MBK EGW FRW

MILCH 0,66 0,86 0,017 -0,23 0,012 0,34 0,017 -0,14
(0,009)  (0,004)  (0,016)  (0,052)  (0,024)  (0,021)  (0,027)  (0,050)
FETT 0,71 0,73 -0,07 -0,45 -0,02° 0,36 -0,14 -0,26
(0,003) (0,008)  (0,018)  (0,050)  (0,026)  (0,022)  (0,030)  (0,041)
EIWEISS 0,88 0,78 0,02° -0,37 -0,03° 0,32 -0,15 -0,19
(0,001)  (0,002) (0,017)  (0,052)  (0,025)  (0,022)  (0,029)  (0,042)
PERS 0,10 0,07 0,12 0,44 0,18 -0,02° 0,24 0,062
(0,006)  (0,006)  (0,006) (0,057)  (0,024)  (0,024)  (0,026)  (0,041)
ND -0,04 -0,12 -0,08 0,29 -0,07° 0,01° 0,28 -0,05°
(0,005) (0,005  (0,005)  (0,005) (0,049)  (0,035)  (0,075)  (0,096)
77 0,13 0,11 0,12 0,19 0,09 -0,40 0,94 -0,05°
(0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,005)  (0,005) (0,030)  (0,006)  (0,053)
MBK 0,24 0,25 0,22 -0,03 -0,01° -0,14 -0,39 -0,08?
(0,005)  (0,005)  (0,006)  (0,006)  (0,005)  (0,005) (0,034)  (0,050)
EGW 0,14 0,09 0,11 0,31 0,27 0,91 -0,10 -0,04°
(0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,004)  (0,001)  (0,005) (0,066)

FRW -0,05 -0,08 -0,07 0,19 0,25 0,02 -0,02 0,16

(0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,005)  (0,004)  (0,005) (0,005  (0,005)

2 Nicht signifikant verschieden (ra - SE x 1,96 < 0)

Neun ra waren im Produktionssystem KonN (Tabelle 17) nicht signifikant von Null verschieden. Zu
diesen zihlten die ra zwischen Zellzahl und Fett-kg (0,01) sowie EiweilR-kg (0,02), ebenso die ra
zwischen Melkbarkeit und Nutzungsdauer (-0,04) sowie Eutergesundheitswert und Milchmenge (0,05).
Die ra zwischen Fruchtbarkeitswert und Persistenz (0,05), Nutzungsdauer (0,18), Zellzahl (-0,07),
Melkbarkeit (-0,137) sowie Eutergesundheitswert (0,05) waren ebenfalls nicht signifikant. Die

Standardfehler lagen im Bereich von 0,01 und 0,09.
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Tabelle 17: Genetische (oberhalb der Diagonalen) und Phénotypische Korrelationen (unterhalb der
Diagonalen) und deren Standardfehler in Klammer zwischen Milch-kg, Fett-kg, Eiweif3-kg, Persistenz
(PERS), Nutzungsdauer (ND), Zellzahl (ZZ), Melkbarkeit (MBK), Eutergesundheitswert (EGW) und
Fruchtbarkeitswert (FRW) im Produktionssystem KonN

MILCH FETT EIWEISS PERS ND 7 MBK EGW FRW
MILCH 0,70 0,85 -0,12 -0,29 0,09 0,45 0,05° -0,32
(0,011)  (0,006)  (0,024)  (0,050)  (0,034)  (0,030)  (0,040)  (0,062)
FETT 0,75 0,71 -0,26 -0,39 0,01° 0,40 -0,20 -0,25
(0,003) (0,013)  (0,026)  (0,052)  (0,037)  (0,034)  (0,042)  (0,057)
EIWEISS 0,87 0,79 -0,13 -0,42 0,02° 0,42 -0,18 -0,21
(0,002)  (0,003) (0,025)  (0,050)  (0,036)  (0,032)  (0,040)  (0,056)
PERS -0,04 -0,08 -0,03 0,40 0,15 -0,15 0,23 0,052
(0,007)  (0,007)  (0,007) (0,048)  (0,037)  (0,038)  (0,041)  (0,064)
ND -0,12 -0,15 -0,15 0,32 0,20 -0,04° 0,32 0,18°
(0,007)  (0,006)  (0,006)  (0,006) (0,062)  (0,055)  (0,068)  (0,093)
77 0,14 0,13 0,11 0,15 0,10 -0,33 0,95 -0,07°
(0,007)  (0,007)  (0,007)  (0,007)  (0,006) (0,047)  (0,007)  (0,074)
MBK 0,24 0,22 0,21 -0,07 -0,03 -0,08 -0,34 -0,14°
(0,007)  (0,006)  (0,007)  (0,007)  (0,006)  (0,006) (0,051)  (0,072)
EGW 0,10 0,08 0,06 0,31 0,24 0,92 -0,06 0,052
(0,007)  (0,007)  (0,007)  (0,006)  (0,006)  (0,001)  (0,006) (0,088)

FRW -0,15 -0,13 -0,13 0,23 0,21 0,02 -0,02 0,17

(0,006)  (0,006) (0,006)  (0,006) (0,006)  (0,006)  (0,006)  (0,006)
@ Nicht signifikant verschieden (ra - SE x 1,96 < 0)

5.2.1 Vergleich der genetischen Korrelationen zwischen den verschiedenen

Produktionssystemen

Die genetischen Korrelationen waren in allen drei Produktionssystemen dhnlich. Die hoéchsten r,
wurden jeweils zwischen Eutergesundheitswert und der Zellzahl (20,90) geschatzt. Da die Zellzahl ein
Teil des Eutergesundheitswertes ist, konnte mit einem hohen Wert gerechnet werden. Auch die
zweithéchsten r, waren in allen drei Produktionssystemen zwischen Milch-kg und Eiweil3-kg (+0,85) zu
finden. Generell waren die Korrelationen zwischen den einzelnen Produktionsmerkmalen (>0,66)
hoch. Dies stimmt auch mit weiteren Ergebnissen u.a. von Simianer et al. (2007) oder Fiirst et al. (2015)
Uberein, die jedoch in diesem Fall etwas hohere r, feststellen konnten. Nicht signifikante Korrelationen
wurden zwischen Produktionsmerkmalen (Milch-, Fett- und Eiweil3-kg) und Persistenz, Zellzahl sowie

Eutergesundheitswert geschatzt.

In den meisten Fallen wurden die unglinstigsten genetischen Korrelationen in dem Produktionssystem
KonN verzeichnet. Nur im Merkmal Fett-kg wurden die niedrigsten genetischen Korrelationen zur

funktionalen Nutzungsdauer und dem Fruchtbarkeitswert im Produktionssystem KonH ermittelt.
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Die genetische Veranlagung auf Milchleistung wirkt sich somit in extensiven Umwelten starker auf die
Fitness der Tiere aus. Diese Ergebnisse stimmen mit den Ergebnissen von Castillo-Juarez et al. (2000;
2002), welche ebenfalls die hochsten und unglinstigsten genetischen Korrelationen in den
extensiveren Produktionssystemen feststellen konnten, Uberein. Auch Kolmodin et al. (2002)
schatzten die hochsten r, im extensiven Produktionssystem. Andererseits konnten Windig et al. (2006)
zwar im Merkmal Rastzeit die unglinstigste genetische Korrelation zur Milchmenge in dem
Produktionssystem mit der niedrigsten Intensitat feststellen, jedoch nicht in den Merkmalen Zellzahl
und Besamungsindex. In diesen Merkmalen wurde die hochste und damit unerwiinschteste genetische
Korrelation im intensivsten Produktionssystem geschatzt. Auch First-Waltl et al. (2013) stellten fest,
dass in den intensiven Produktionssystemen unglinstigere genetische Korrelationen zwischen der
Milchmenge und Fitnessmerkmalen vorherrschen als in extensiven Produktionssystemen. In dieser
Arbeit lagen die genetischen Korrelationen im biologischen Produktionssystemen naher bei den
genetischen Korrelationen des konventionell hohen Produktionssystems als bei denen des
konventionell niederen Produktionssystems. Dies war insofern Uberraschend, da die biologische
Landwirtschaft oft als eine eher extensive Art der Bewirtschaftung angesehen wird (Boelling et al.,
2003; Nauta et al., 2006; Simianer et al., 2007) und auch Einschrankungen u.a. beziglich der

Verfiitterung von Kraftfutter einhalten muss.

Die r, zwischen den Produktionsmerkmalen und der Persistenz waren fir KonH am hdéchsten. Die
niedrigsten r, fanden sich im Produktionssystem KonN (-0,26 — -0,12). Nur in diesem
Produktionssystem waren auch alle r, signifikant unter Null. Diese Ergebnisse lassen vermuten, dass
die Persistenz bei einer hoheren Leistung etwas absinken wird. Sie wiirde jedoch von einer reinen
Milchleistungssteigerung weniger beeinflusst werden als von einer Steigerung der Milchinhaltsstoffe,
wie die niedrigeren genetischen Korrelationen mit der Fettmenge zeigen. Der Vergleich mit
Ergebnissen friherer Studien (Muir et al., 2004; Yamazaki et al., 2013) zeigt dagegen positive r, im
Bereich von 0,21 — 0,36. Ein Grund flr diese unterschiedlichen Werte kdnnte an der untersuchten
Rasse liegen. In der Literatur wurde mit Holstein Friesian gearbeitet, wahrend in dieser Arbeit auf
Fleckviehdaten zuriickgegriffen wurde. Der genetische Trend fiir die Persistenz von Fleckviehstieren
war lange Jahre riickldufig und konnte sich erst um 2003 stabilisieren (Furst et al., 2015). Ein weiterer
Grund konnte eine unterschiedliche Definition des Merkmals Persistenz in verschiedenen Landern
sein. Jakobsen et al. (2002) konnte etwa feststellen, dass bei Holsteinkiihen die genetische Korrelation

mit der Milchmenge je nach Definition zwischen 0,00 und 0,47 schwanken kann.

Die genetischen Korrelationen zwischen den Produktionsmerkmalen und der funktionalen
Nutzungsdauer waren in allen drei Produktionssystemen dhnlich. Da diese genetischen Korrelationen

deutlich negativ sind, sollte die funktionale Nutzungsdauer weiterhin stiarker im Zuchtziel
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berilicksichtigt werden. Ansonsten wiirde die funktionale Nutzungsdauer stark unter einer
Leistungssteigerung leiden und die Abgangsrate steigen. Die genetischen Korrelationen waren bis auf
Fett-kg, wo das Gegenteil eintrat, in KonN am niedrigsten. Intensivere Produktionssysteme dirften die
negative Tendenz besser abschwachen kdnnen, als extensivere. Es fallt auch auf, dass die genetischen
Korrelationen in den Milchinhaltsstoffen (-0,35 — -0,45) deutlich niedriger sind als in der Milchmenge
(-0,23 —-0,29). Andere Studien (Pfeiffer 2014, unveroffentlicht zit. nach Pfeiffer et al., 2016) schatzten
beinahe idente Werte (r, = -0,28) wie in dieser Arbeit fir die genetische Korrelation zwischen
funktionaler Nutzungsdauer und Milch-kg. Etwas hohere Werte konnten First-Waltl et al. (2013) und
Samoré et al. (2010) bestimmen (-0,16 — -0,19 bzw. -0,09 — -0,13). Furst & First-Waltl (2006)
untersuchten die genetischen Korrelationen der funktionalen Nutzungsdauer und der Milchmenge und
konnten fir das Fleckvieh eine r, von 0,29 feststellen. Die genetische Korrelation fiir die Rasse

Braunvieh war deutlich geringer (0,06).

Die meisten nicht signifikanten Korrelationen fanden sich zwischen den Produktionsmerkmalen und
der Zellzahl. So sind etwa alle genetischen Korrelationen zu Eiweil-kg nicht signifikant. Nur die r,
zwischen Zellzahl und Milchmenge in KonN und Fett-kg in BIO waren signifikant, aber dennoch nahe
an Null. Dieses Ergebnis deutet darauf hin, dass eine weitere Selektion auf Milchleistung keine oder
nur kaum Auswirkungen auf die Zellzahl hatte. Ein dahnliches Resultat zwischen Zellzahl und Fett- sowie
EiweiR-kg konnten auch Samoré et al. (2010) feststellen. Auch Pritchard et al. (2013) schatzten niedrige
genetische Korrelationen (0,07 — 0,13) zwischen den Produktionsmerkmalen und der Zellzahl. Castillo-
Juarez et al. (2002) berechneten zwar zwischen Fett-kg und Zellzahl r, im Bereich von 0,05 und 0,07,
jedoch waren die genetischen Korrelationen mit den restlichen Produktionsmerkmalen héher (0,17 —
0,28). Zum Teil noch hohere Werte (0,11 — 0,56) konnten Flrst-Waltl et al. (2013) und Windig et al.
(2006) feststellen.

Die genetischen Korrelationen zwischen Melkbarkeit und den Produktionsmerkmalen waren positiv
und in BIO und KonH &ahnlich (0,32 — 0,36). In KonN wurden hohere r, (0,40 — 0,45) geschatzt. Eine
Steigerung der Milchleistung wirde sich somit in extensiven Produktionssystemen starker auf die
Melkbarkeit auswirken als in biologischen und intensiven Produktionssystemen. Ein Vergleich mit
Werten aus fritheren Studien ist aufgrund von unterschiedlichen Merkmalsdefinitionen nur schwer
moglich. In Finnland wird die Melkbarkeit subjektiv erfasst und von den Landwirten selbst auf einer
Skala von 1-5 eingeteilt. Die genetische Korrelation dieses Merkmals mit der Milchmenge war ebenso
nicht signifikant (Luttinen & Juga, 1997) wie die genetische Korrelation zwischen Melkgeschwindigkeit
und den Produktionsmerkmalen kanadischer Holsteinkiihe (Sewalem et al., 2011). Gade et al. (2006)

schatzten genetische Korrelationen zwischen Milchmenge und verschiedenen
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Melkbarkeitsmerkmalen in automatisierten Melksystemen. Die Werte fiir durchschnittlicher bzw.

maximaler Milchfluss lagen bei 0,51 bzw. 0,48 wahrend r, fiir die Melkdauer -0,13 betrug.

In Bezug auf den Eutergesundheitswert unterscheiden sich die definierten Produktionssysteme nur
wenig voneinander. Alle r, zwischen Eutergesundheitswert und Milchmenge waren nicht signifikant
verschieden. Dagegen lagen die die genetischen Korrelationen mit Fett- und EiweiBmenge zwischen
-0,13 und -0,20. Im Gegensatz zur Zellzahl, die im Eutergesundheitswert mit 70% gewichtet wird, sind
die Werte deutlich negativer. Das relative Gewicht des Merkmals Mastits im Eutergesundheitswert
betragt 30%. Vermutlich steigt somit die Anfalligkeit flir Mastitis bei einem Anstieg der Milchleistung.
Es wurde bereits in einigen Studien (Ingvartsen et al., 2003; Windig et al., 2007) auf den Umstand
hingewiesen, dass Kiihe mit einer hoheren Milchleistung eher an Mastitis erkranken bzw. die
Anfalligkeitsrate steigt. Dies konnte in dieser Arbeit durch die negative Korrelation bestatigt werden,
jedoch nicht durch die unterschiedlichen Gruppen welche Produktionssysteme unterschiedlicher
Intensitat darstellen. Die unglinstigsten r, wurden sowohl im Merkmal Fett-kg als auch im Merkmal
EiweiR-kg im extensiven Produktionssystem KonN geschéatzt. In der Literatur wurden genetische
Korrelationen in der GroRenordnung von 0,21 — 0,36 zwischen Mastitis und Produktionsmerkmalen

festgestellt (Hansen et al., 2002; Kadarmideen et al., 2000; Pritchard et al., 2013; Pryce et al., 1997).

Alle genetischen Korrelationen zwischen Fruchtbarkeitswert und Milch-, Fett- und EiweilR-kg waren
negativ und unterschieden sich zum Teil zwischen den einzelnen Produktionsmerkmalen. Im Merkmal
Milchmenge dhnelten sich die Produktionssysteme BIO und KonH stark (-0,15 bzw. -0,14) wahrend r,
in KonN deutlich niedriger bei -0,32 lag. In den anderen beiden Produktionsmerkmalen glichen sich
dagegen eher die beiden konventionellen Produktionssysteme. Die glinstigste genetische Korrelation
lag dabei jeweils in BIO vor. Diese Ergebnisse zeigen, dass die Fruchtbarkeit in biologisch
wirtschaftenden Betrieben weniger von einer Steigerung der Milchmenge abhangt. Gesamt wiirde
jedoch die Fruchtbarkeit unter einer starken Selektion auf Milch leiden. Dieser Umstand ist in der
Literatur schon langer bekannt (Pryce et al., 1997) und daher nicht Gberraschend. Alle einbezogenen
Studien zeigten antagonistische genetische Korrelationen zwischen unterschiedlichen
Fruchtbarkeitsmerkmalen und den Produktionsmerkmalen (Kadarmideen et al., 2003; Koeck et al.,
2010; Sewalem et al., 2010). Auch Castillo-Juarez et al. (2000), Fiirst-Waltl et al. (2013) und Windig et
al. (2006) schatzten nur unerwiinschte r, zwischen Milchmenge und Fruchtbarkeitsmerkmalen. Im
Vergleich zu den Ergebnissen dieser Arbeit stellten auch Castillo-Juarez et al. (2000) im Merkmal
Erstbesamungserfolg und Windig et al. (2006) im Merkmal Rastzeit die unglinstigsten Korrelationen in
den extensiven Produktionssystemen fest. Flrst-Waltl et al. (2013) ermittelten dagegen in den
Merkmalen Rastzeit sowie Verzogerungszeit die hochsten genetischen Korrelationen in den intensiven

Produktionssystemen, ebenso Windig et al. (2006) im Merkmal Besamungsindex. Es muss hinzugefligt
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werden, dass die Standardfehler in der Studie von First-Waltl et al. (2013) deutlich héher lagen als in

dieser Arbeit bzw. in der Studie von Castillo-Juarez et al. (2000).

5.3 Genotyp-Umwelt-Interaktionen

Es wurden genetische Korrelationen fiir alle neun Merkmale zwischen den einzelnen
Produktionssystemen geschatzt. Die Standardfehler waren bis auf Ausnahmen in den Merkmalen
Persistenz, funktionale Nutzungsdauer und Zellzahl niedrig. Der héchste Standardfehler (0,129) wurde

im Merkmal Persistenz in BIO-KonH festgestellt.

Eine r, unterschied sich dann signifikant von 1, wenn die Summe aus Schatzwert (r.) und dem Produkt
aus Standardfehler (SE) multipliziert mit 1,96 einen Wert kleiner als 1 ergab. Insgesamt waren 17 r,,
von insgesamt 27, signifikant von 1 verschieden. Wie in Tabelle 18 ersichtlich, war der GroRteil

allerdings numerisch nahe an 1.

Zwei r, konnten die Schwelle von 0,80 nicht Gberschreiten, dies weist laut Boelling et al. (2003) auf
eine Genotyp-Umwelt-Interaktion hin. Die niedrigste r,(0,42) lag auch unter der Grenze von 0,61, ab
welcher Mulder et al. (2006) getrennte Zuchtprogramme vorschlagt. Die betroffenen r, fanden sich
beide im Merkmal funktionale Nutzungsdauer, die damit die niedrigsten r, in allen drei
Systemvergleichen aufwiesen. Diese Werte unterschieden sich signifikant von 1, jedoch lagen die

Standardfehler in einem hohen Bereich (0,090 — 0,125).

Tabelle 18: Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen den Produktionssystemen Biologisch (BIO),
Konventionell Hoch (KonH) und Konventionell Nieder (KonN) - Genetische Korrelationen (r,) und
Schdtzfehler (SE) in den Merkmalen Milch-kg, Fett-kg, Eiweifs-kg, Persistenz, Nutzungsdauer, Zellzahl,
Melkbarkeit, Eutergesundheitswert (EGW) und Fruchtbarkeitswert (FRW)

BIO — KonH BIO - KonN KonH - KonN
ra SE ra SE ra SE
Milch-kg 0,97° 0,007 0,99° 0,005 0,97¢ 0,009
Fett-kg 0,98° 0,007 0,98° 0,007 0,96° 0,010
EiweiR-kg 0,98° 0,006 0,978 0,007 0,97¢ 0,009
Persistenz 0,95 0,129 0,95° 0,009 0,93° 0,014
Nutzungsdauer 0,83 0,072 0,42° 0,125 0,72° 0,090
Zellzahl 1,00 <0,001 0,95 0,117 0,97¢ 0,011
Melkbarkeit 0,99° <0,001 0,99 0,007 1,00 0,006
EGW 1,00 <0,001 0,93? 0,018 0,97 0,015
FRW 0,93 0,036 0,91 0,058 0,85 0,079

2 Signifikant von 1 verschieden (ra + SE x 1,96 < 1)
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Alle r, von BIO-KonH lagen Gber dem als Grenze definierten Wert von 0,80. In zwei Merkmalen
(zellzahl, Eutergesundheitswert) wurde ein Wert von 1,00 geschatzt. Die r, in den Merkmalen Milch-
kg (0,97), Fett-kg (0,98), Eiweill-kg (0,98), funktionale Nutzungsdauer (0,83) und Melkbarkeit (0,99)
waren signifikant verschieden. Sie waren allerdings bis auf die funktionale Nutzungsdauer numerisch
nahe an 1. Sechs r, waren jeweils bei BIO-KonN und KonH-KonN signifikant. Dies waren im Fall von BIO-
KonN Milch-kg (0,99), Fett-kg (0,98), EiweiR-kg (0,97), Persistenz (0,95), funktionale Nutzungsdauer
(0,42) und Eutergesundheitswert (0,926). Die r, von KonH — KonN waren in den Merkmalen Milch-kg
(0,97), Fett-kg (0,96), EiweiR-kg (0,97), Persistenz (0,93), funktionale Nutzungsdauer (0,72) und Zellzahl
(0,97) signifikant. Im Merkmal Fruchtbarkeitswert waren alle r, (0,85 — 0,93) nicht signifikant
verschieden. Die genetischen Korrelationen waren zwischen BIO und KonH in den meisten Fallen hoher

als zwischen den anderen Produktionssystemen.

In den Merkmalen Milch-kg, Fett-kg und EiweiB-kg waren alle r, zwischen den verschiedenen
Produktionssystemen signifikant aber nahe an 1. Das zeigt, dass die Gene, welche fiir die Auspragung
des Merkmals verantwortlich sind, in allen drei Produktionssystemen ahnlich sind und daher keine
Unterschiede in der Rangierung der Stiere aufgrund dieser Merkmale zu erwarten sind. Die Ergebnisse
stimmen mit der Untersuchung von Pfeiffer et al. (2016) tUberein, die dhnlich hohe Werte zwischen
den einzelnen Produktionssystemen schatzten. Etwas niedrigere aber dennoch hohe Werte (0,89 —
0,95) wurden von Schwarzenbacher & Fiirst (2013) festgestellt. Anders als in dieser Arbeit konnten
Gerber et al. (2006) feststellen, dass sich die genetischen Korrelationen zwischen dem biologischen
Produktionssystem und anderen konventionellen Produktionssystemen unterschiedlicher Intensitat
deutlich unterschieden. Das intensive Produktionssystem zeigte mehr Ahnlichkeiten (bzw. héhere r.)

zum biologischen Produktionssystem auf, als das extensive Produktionssystem.

Die Ergebnisse zwischen BIO und den konventionellen Produktionssystemen entsprechen auch denen
weiterer Studien (Simianer et al., 2007; Sundberg et al., 2010). Nauta et al. (2006) schatzten dagegen
deutlich geringere r, (0,78 — 0,88). Zwischen Produktionssystemen unterschiedlich hoher Intensitat als
auch zwischen Produktionssystemen mit oder ohne Weidegang konnten in frilheren Studien zum Teil
dhnlich hohe (Castillo-Juarez et al., 2000; Cerén-Mufioz et al., 2004; Van der Laak et al., 2016; Windig
et al., 2006) aber auch etwas niedrigere (Berry et al., 2003; Boettcher et al., 2003; Fahey et al., 2007;
Raffrenato et al., 2003) r, ermittelt werden. Generell waren die genetischen Korrelationen der

Produktionsmerkmale in beinahe allen Studien in einem hohen Bereich.
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Fir das Merkmal Persistenz wurden hohe r, (0,93 — 0,95) geschatzt. Es konnten sowohl zwischen
BIO — KonN als auch KonH — KonN signifikante Werte festgestellt werden. Aufgrund der Hohe der
Werte konnen die Genotyp-Umwelt-Interaktionen jedoch vernachldssigt werden und angenommen
werden, dass das untersuchte Merkmal in allen Produktionssystemen annadhernd ident ist. Die
festgestellten genetischen Korrelationen sind etwas geringer als in der vergleichbaren Studie von
Pfeiffer et al. (2016) die fir eine dhnliche Populationsdefinitionen r, zwischen 0,96 und 0,99

verzeichneten.

In allen Produktionssystemen waren die r, im Merkmal funktionaler Nutzungsdauer signifikant
verschieden. Allerdings unterschieden sich die Werte stark voneinander und waren auch unerwartet
weit von 1 entfernt. Auch die Standardfehler unterschieden sich in diesem Merkmal voneinander und
lagen bei BIO — KonN bei einem hohen Wert von 0,125. In BIO — KonN (0,42) und KonH — KonN (0,72)
lagen die r, zudem unter der numerischen Grenze von 0,80. Ein Grund fir diese inkonsistenten Werte
kénnten das komplexe Modell der Zuchtwertschatzung, sowie die Zensierung der Daten sein (Filirst &
Flrst-Waltl, 2006). Diese Ergebnisse zeigen deutliche Genotyp-Umwelt-Interaktionen, die aufgrund
ihrer Hohe auch zu einer veranderten Rangierung der Stiere fihren kdonnten. Aufgrund der hohen
Standardfehler sollten diese stark ausgeprdgten Genotyp-Umwelt-Interaktionen dennoch nicht
Uberinterpretiert werden. Obwohl Simianer et al. (2007) ebenfalls eine niedrige genetische Korrelation
von 0,74 zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen schatzten, widersprechen
sich die niedrigen Werte mit den Ergebnissen der meisten anderen Studien (Ahlman et al., 2011;
Pfeiffer et al., 2016; Schwarzenbacher & Fiirst, 2013). Besonders die Ergebnisse von Pfeiffer et al.
(2016) sind in diesem Zusammenhang interessant, da der verwendete Datensatz aus derselben
Population erstellt wurde. Dennoch unterscheiden sich die geschatzten Werte ganzlich (r. > 0,88). In
der Arbeit von Pfeiffer et al. (2016) wurden allerdings nur Pseudoph&notypen von Kiihen verwendet,
die zwischen 2004 und 2010 geboren wurden. Somit gingen in ihre Studie mehr zensierte funktionale
Nutzungsdauerdaten mit ein. Zudem konnten Fiirst-Waltl et al. (2013) unterschiedlich hohe genetische
Korrelationen (-0,16 bzw. -0,19) zwischen Milchleistung und funktionaler Nutzungsdauer in extensiven
bzw. intensiven Produktionssystemen feststellen. Dennoch lasst sich durch diesen Umstand nicht die
Genotyp-Umwelt-Interaktion von 0,72 zwischen KonH und KonN erklaren. Auch die niedrigen
genetischen Korrelationen zwischen BIO und den konventionellen Produktionssystemen sind unklar.
Zwar ist die Abgangsrate in biologisch gefiihrten Betrieben geringer (Deger et al., 2015; Rozzi et al.,
2007), jedoch lassen sich die Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen diesen Produktionssystemen
nicht durch eine um zwei Monaten verlangerte funktionale Nutzungsdauer bei biologisch gehaltenen
Fleckviehkiihen (Deger et al., 2015) erklaren. Generell unterscheiden sich die Abgangsursachen nur

wenig zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen. In den meisten
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Untersuchungen fihren Fruchtbarkeitsprobleme bzw. Unfruchtbarkeit die Statistik an (Ahlman et al.,

2011; Deger et al., 2015; Rozzi et al., 2007; ZuchtData, 2015).

Fir das Merkmal Zellzahl wurden hohe r, im Bereich von 0,95 bis 1,00 festgestellt. Nur zwischen den
konventionellen Produktionssystemen war r, signifikant. Da dieser Wert hoch (0,97) ist, kann ebenfalls
angenommen werden, dass sich in dem Merkmal Zellzahl kaum Unterschiede zwischen den einzelnen
Produktionssystemen finden. Die Resultate dieser Arbeit decken sich mit den Ergebnissen von Pfeiffer
et al. (2016), Sundberg et al. (2010) als auch Schwarzenbacher & Fiirst (2013) die zwischen biologischen
und konventionellen Produktionssystemen ebenfalls hohe Werte (0,94 — 1,00) ermittelten. Deutlich
niedrigere genetische Korrelationen (0,52 — 0,75) schatzten hingegen Simianer et al. (2007) bei
deutschen Holsteinklihen. Die Autoren fiihrten diese niedrigen Korrelationen auf vermehrte
Zellzahlprobleme aufgrund von harteren Umweltbedingungen in Biobetrieben zuriick. Zwischen
extensiven und intensiveren Produktionssystemen wird ebenfalls von hohen genetischen
Korrelationen berichtet (Castillo-Juarez et al., 2002; Fahey et al., 2007; Raffrenato et al., 2003; Van der

Laak et al., 2016; Windig et al., 2006).

Die r, fir das Merkmal Melkbarkeit lagen (ber 0,98. Bis auf BIO-KonH (0,99) waren alle
Produktionssysteme nicht signifikant von 1 verschieden. Dies bedeutet, dass die untersuchten
Produktionssysteme bezlglich der Melkbarkeit kaum bis keine Unterschiede aufweisen und daher die
gleichen Stiere zur Besamung eingesetzt werden konnen. Vergleichbare Studien liefern die gleichen
Resultate, Schwarzenbacher & First (2013) als auch Van der Laak et al. (2016) konnten zwischen
verschiedenen Produktionssystemen genetische Korrelationen von 0,99 bis 1,00 in den Merkmalen

Melkbarkeit bzw. Melkgeschwindigkeit und Temperament wahrend des Melkens schatzen.

Fir das Merkmal Eutergesundheitswert wurde die geringste genetische Korrelation zwischen KonH-
KonN (0,93) ermittelt. Die genetischen Korrelationen zwischen BIO-KonN und besonders BIO-KonH
waren nicht signifikant und deutlich héher (0,97 — 1,00). Da das Merkmal Zellzahl in den
Eutergesundheitswert einflielt, sind die genetischen Korrelationen beider Merkmale beinahe ident.
Zusatzlich ist auch noch Mastitis ein Teil dieses Wertes. Fiur dieses Merkmal berichteten Pfeiffer et al.

(2016) von genetischen Korrelationen in der Héhe von 0,95 — 1,00.

Etwas niedrigere r, (0,85 — 0,93) als in anderen Merkmalen wurden fir das Merkmal
Fruchtbarkeitswert geschitzt. Dennoch konnte keine Signifikanz zwischen den Produktionssystemen
ermittelt werden. Die Hohe der genetischen Korrelationen deutet auf eine leichte Genotyp-Umwelt-
Interaktion hin, vermutlich jedoch ohne Auswirkung auf die Rangierung der besten Stiere. Im
Gegensatz zu dieser Arbeit stellten Simianer et al. (2007) eine Genotyp-Umwelt-Interaktion fiir das

Merkmal Rastzeit (0,78-0,83) zwischen biologischen und konventionellen Produktionssystemen fest.
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Sundberg et al. (2010) ermittelten ebenfalls signifikante Genotyp-Umwelt-Interaktionen fir einige
Fruchtbarkeitsmerkmale. Niedrige Werte (0,64) schatzten auch Boettcher et al. (2003) fiir das Merkmal
Zwischenkalbezeit zwischen Produktionssystemen mit und ohne Weidegang. Jedoch wurden in den
restlichen berlcksichtigten Studien (Castillo-Juarez et al., 2000; Kearney et al., 2004b; Pfeiffer et al.,
2016; Schwarzenbacher & Fiirst 2013; Windig et al., 2006) genetische Korrelationen von beinahe 1,00
in verschiedenen Fruchtbarkeitsmerkmalen festgestellt. Pryce et al. (1999) zeigten, dass die
Fruchtbarkeit der Tiere starker von der Milchleistung als von der Fiitterung beeinflusst wird. Auch in
dieser Arbeit wurde die niedrigste r, zwischen den Produktionssystemen mit dem groRten Unterschied
im Herdenjahreseffekt (KonH — KonN 2.106kg) geschatzt. Allerdings kdnnen Leistungsunterschiede
nicht alleine fliir Genotyp-Umwelt-Interaktionen verantwortlich gemacht werden (Sundberg et al.,

2010).

Die hohen genetischen Korrelationen der Fitnessmerkmale zwischen den einzelnen
Produktionssystemen kénnen auch dadurch erklart werden, dass in allen Produktionssystemen Stiere
mit relativ hohem Fitnesswert eingesetzt werden. Andererseits konnte die Erklarung auch ein
Informationsdefizit der biologisch geflihrten Betriebe oder deren Zufriedenheit mit dem
Osterreichischen Gesamtzuchtwertes sein (Flrst, 2013). Zwar zeigte es sich in einer Befragung von
Steininger et al. (2013), dass sich die individuellen Zuchtziele einzelner Zichter/Innen kaum
unterschieden, besonders Fitnessmerkmale wie Fruchtbarkeit, Nutzungsdauer und Eutergesundheit
stehen unabhangig von Betriebsintensitat und Wirtschaftsweise im Mittelpunkt. Biologisch
wirtschaftende Ziichter/Innen werten den Fitnesskomplex dennoch signifikant hoher als ihr Kollegium
in der konventionellen Landwirtschaft (Nauta 2009; Steininger 2015, unveroffentlicht zit. nach Pfeiffer
et al., 2016). Auch auf Low-Input Betrieben sind Ziichter/Innen funktionale Merkmale im Zuchtziel,
besonders in Bezug auf Eutergesundheit, Charakter und Kalbeverhalten, wichtiger als auf High-Input

Betrieben (Nauta, 2009).

Zusammengefasst sind die meisten genetischen Korrelationen, mit Ausnahme der Merkmale
funktionale Nutzungsdauer und Fruchtbarkeitswert, hoch. Auch wenn in einigen Merkmalen
signifikant von 1 verschiedene Werte geschatzt wurden, so sind diese Genotyp-Umwelt-Interaktionen
aufgrund der Hohe der Korrelationen zu vernachlassigen. Die niedrigen Werte in der funktionalen
Nutzungsdauer und dem Fruchtbarkeitswert konnten moglicherweise aufgrund ihrer niedrigen
Heritabilitat (siehe Kapitel 5.1) zustande gekommen sein. Das Feststellen von Genotyp-Umwelt-
Interaktionen ist laut Calus et al. (2004) bei nieder-heritablen Merkmalen schwieriger als bei
Merkmalen mit einer hohen Heritabilitat. Dennoch zeigen beide Merkmale deutliche Genotyp-
Umwelt-Interaktionen. Im Fall der funktionalen Nutzungsdauer sind diese Werte nicht wirklich

erklarbar, jedoch verfiigen die genetischen Korrelationen Uber hohe Standardfehler. Eine
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Wiederholung der Berechnung mit gezielt selektierten Rohdaten bezliglich unzensierter Daten
kénnten Aufschluss Uber die inkonsistenten Ergebnisse geben. Dagegen sind die genetischen
Korrelationen des Fruchtbarkeitswertes nicht signifikant verschieden. Aufgrund dieser Studie und
bereits anderen 6sterreichischen Studien kann derzeit kein eigenes Zuchtprogramm fiir biologisch

wirtschaftende Betriebe empfohlen werden.

6 Zusammenfassung

Diese  Masterarbeit befasste sich mit den Unterschieden zwischen verschiedenen
Milchproduktionssystemen beziiglich Heritabilititen und genetischen Korrelationen zwischen
Produktions- und Fitnessmerkmalen und den Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen diesen
Produktionssystemen. Als Produktionssysteme wurden einerseits eine biologische Gruppe und
andererseits zwei konventionelle Gruppen definiert. Diese beiden konventionellen Gruppen wurden
aufgrund ihrer Produktionsintensitat anhand des Herdenjahreseffektes in eine konventionell hohe

(intensiv, KonH) und konventionell niedere (extensiv, KonN) Gruppe eingeteilt.

Fir diese Arbeit gingen Pseudophdnotypen (de-regressierte Zuchtwerte und Yield Deviations) von
130.737 Fleckviehkiihen in die Berechnungen ein. Die statistischen Analysen liegen einem
approximativen multivariaten Zweischrittansatz zugrunde. Im ersten Schritt erfolgte die Berechnung
der Pseudophanotypen. Im zweiten Schritt wurden univariate bzw. multivariate lineare Tiermodelle,
zur Schatzung genetischer Parameter angewandt. Die Genotyp-Umwelt-Interaktionen wurden in
dieser Arbeit Giber die genetischen Korrelationen zwischen den verschiedenen Produktionssystemen
in einzelnen Merkmalen geschatzt. Es wurden insgesamt neun Merkmale bericksichtigt (Milch-,
Fett-, und Eiwei-kg, Persistenz, funktionale Nutzungsdauer, Zellzahl, Melkbarkeit,

Eutergesundheitswert und Fruchtbarkeitswert).

Die Heritabilitaten der definierten Produktionssysteme unterschieden sich besonders in den
Produktionsmerkmalen nur geringfligig voneinander. Die hochsten Werte konnten dennoch in den
meisten Fallen im konventionell hohen Produktionssystem geschatzt werden. Zumindest in den
Produktionsmerkmalen sind diese Ergebnisse in Ubereinstimmung mit friiheren Studien (u.a. Gerber
et al., 2006; Sundberg et al., 2010), nicht jedoch in den Fitnessmerkmalen (u.a. Nauta et al., 2006;
Sundberg et al.,, 2010; Van der Laak et al., 2016). In den Fitnessmerkmalen konnte eine starkere
Ahnlichkeit zwischen dem biologischen und dem konventionell niederen Produktionssystem
festgestellt werden als zwischen dem biologischen und dem konventionell hohen Produktionssystem.

Anders war dies in den Produktionsmerkmalen der Fall, hier unterschied sich das biologische
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Produktionssystem weniger vom konventionell hohen Produktionssystem als vom konventionell

niederen Produktionssystem.

GroRere Unterschiede zwischen den Produktionssystemen konnten in den genetischen Korrelationen
zwischen Produktions- und Fitnessmerkmalen ermittelt werden. Besonders auffallig war das
konventionell niedere Produktionssystem, welches in beinahe allen Merkmalskombinationen die am
starksten unerwiinschte genetische Korrelation aufwies. Zwar konnten dies auch Castillo-Juarez et al.
(2000; 2002) und Kolmodin et al. (2002) feststellen, allerdings besagen die Ergebnisse von Flirst-Waltl
et al. (2013) und Windig et al. (2006) genau das Gegenteil. Generell korrelierten die meisten
Fitnessmerkmale erwartungsgemal} negativ mit den Produktionsmerkmalen. In den meisten Fallen
waren die Werte des biologischen Produktionssystems naher an den Werten des konventionell hohen
Produktionssystems. Dies ist insofern Ulberraschend, da die biologische Landwirtschaft eher als

extensiv angesehen wird (Boelling et al., 2003; Nauta et al., 2006; Simianer et al., 2007).

Die genetischen Korrelationen zwischen den einzelnen Produktionssystemen waren hoch (= 0,93). Dies
war auch in der Mehrzahl der bericksichtigten Literatur der Fall (siehe Kapitel 3.5.2). Nur in den
Merkmalen funktionale Nutzungsdauer und Fruchtbarkeitswert konnten etwas niedrigere Werte
festgestellt werden. Allerdings wurden im Merkmal Nutzungsdauer hohe Standardfehler und im
Fruchtbarkeitswert keine signifikanten genetischen Korrelationen ermittelt. Zudem wurden in
friheren Studien in diesen Merkmalen (siehe Tabelle 8 und Tabelle 10) fast ausschlielich hohe
genetische Korrelationen zwischen verschiedenen Produktionssystemen geschatzt. Aufgrund der
Ergebnisse dieser Studie und anderen Studien kann derzeit kein eigenes Zuchtprogramm fir biologisch

wirtschaftende Betriebe empfohlen werden.
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