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Einleitung

Einleitung

Durch strukturelle Organisation der Tierhaltung und Tierzucht wurden tierzlchterische
MafBnahmen im ,,Gesetz iiber die Haltung des Faselviehs* (1837) erstmals geregelt. Die neue
Gesetzgebung war der Grundstein fir die Bildung von Zuchtgenossenschaften. Durch
gemeinsame Interessen ihrer Mitglieder und an regionale Begebenheiten angepasste
Viehschlage, wurde die eigenstdndige Zucht spezieller Rassen bewahrt (Bussemer et al.,
1996). Mit Ende des Zweiten Weltkriegs trat die Arbeitsleistung als ztichterisches Merkmal
von Rindern in den Hintergrund. Ziichterische MaRnahmen waren von héheren Leistungen in
Milch und Fleisch gepragt, um die Versorgungslage der Bevolkerung zu verbessern. Durch
Abschnittsselektion und anschliefende Verpaarung phanotypisch Uberlegener Zuchttiere
konnte die mittlere Leistung ihrer Nachkommen gegeniiber dem Populationsmittel gesteigert
werden. Die Einflhrung der Zuchtwertschatzung ermdglichte es, basierend auf
mathematischen Modellen, den Phanotyp um Umwelt- und Resteffekte zu korrigieren. Somit
wurde die Abschnittsselektion noch effizienter. Doch dieser Ansatz hat ein Negativum: Die
Akkumulation von Inzucht. Unter Annahme einer unverwandten diploiden Basispopulation
ist, ab der zweiten Generation von Nachkommen, das Aufeinandertreffen
abstammungsgleicher Allele an einem Locus eines Individuums maoglich. Dieses Phanomen
ist als Inzucht definiert und lasst sich durch den Inzuchtkoeffizienten zwischen 0 und 1
quantifizieren. Das absolute Niveau des Inzuchtkoeffizienten wird haufig fehlinterpretiert. Ein
sicheres (oder unsicheres) Niveau existiert nicht (Woolliams et al., 2015a). Aus zlichterischer
Sicht ist ein moderates Niveau von Inzucht sogar erwunscht, da Allele mit positiver
Korrelation zum Merkmalskomplex des Zuchtziels fixiert werden sollen, d.h. in homozygoter
Form vorliegen sollen. Entscheidend ist der Anstieg des durchschnittlichen
Inzuchtkoeffizienten in der breiten Population (Woolliams et al.,, 2015a). Durch
Abschnittsselektion in geschlossenen Populationen wird die Inzuchtrate (Af) erhéht. Die Folge
einer zu hohen Af ist Inzuchtdepression mit reduzierter Fruchtbarkeit, Fitness oder
phanotypischer Auspragung letaler Allele (Falconer and Mackay, 1996). Somit unterliegen
heutige Zuchtprogramme einem Zielkonflikt zwischen der Maximierung des Zuchtfortschritts
in Leistungsmerkmalen (AG) und der Vermeidung von Inzuchtdepression durch zu hohe Af.
Dieser Zielkonflikt wurde von Meuwissen (1997b) durch die Optimum Contribution Selection
(OCS) gel6st. Diese ermoglicht die Maximierung des Zuchtfortschritts, bei gleichzeitiger
Restriktion der Inzuchtrate. Hierbei werden die genetischen Beitrdge der
Selektionskandidaten  zur ndchsten  Generation gemé&R ihrer  Zuchtwerte und

Verwandtschaftskoeffizienten optimiert. Weitere LOsungsansdtze fur den vorliegenden
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Einleitung

Zielkonflikt wurden bspw. von Berg et al. (2006) entwickelt. Der evolutionare Algorithmus
der Software EVA, berechnet ebenfalls optimierte genetische Beitrdge durch Maximierung
einer linearen Funktion von Zuchtwerten und Verwandtschaftskoeffizienten. Reduzierte
Inzuchtraten flhren zu einer effizienteren Konvertierung der genetischen Diversitat in
Zuchtfortschritt (Woolliams et al., 2015a). Im Falle einer zukinftigen Anderung der
ziichterischen Umwelt, konnte eine hohere genetische Diversitat wertvoll fur die Selektion auf
neue Merkmale werden. Zuchtprogramme zur Erhaltung regionaler Rassen verfolgen weitere
Ziele: Die Bewahrung der nativen genetischen Diversitdt und Originalitdit der Rasse.
Allerdings traten durch historische Einkreuzung Leistungsstarker Rassen unverwandte
Fremdallele in die ehemals geschlossenen Genpools vieler Regionalrassen ein. Diese
reduzieren den Verwandtschaftskoeffizienten ihrer Trager zur Population und sind positiv mit
dem Zuchtfortschritt korreliert (Wellmann et al., 2012). Folglich wirde die OCS nach
Meuwissen zur verstarkten Selektion auf Tréger eingekreuzter Allele und somit langfristig
zum genetischen Aussterben einer Rasse fihren. Wellmann et al. (2012) erweiterten daher
den Ansatz der OCS um die fremdgenetischen Anteile einer Rasse und die VVerwandtschaft an
nativen Allelen (natKin). Die Funktionalitat der resultierenden advanced OCS (aOCS) wurde
schon mehrfach bewiesen (Wang et al., 2017a; b). In diesem Projekt stehen die Mdglichkeiten

zur praktischen Umsetzung der aOCS in realen Zuchtprogrammen im Vordergrund.

Lokale Rinderrassen Baden-Wurttembergs

Im Fokus der vorliegenden Arbeit standen zun&chst die drei lokalen Rinderrassen Baden-
Wirttembergs: Vorderwélder, Hinterwalder und Limpurger. Im Folgenden werden die
Populationsparameter, Organisationsstrukturen und historischen Entwicklungen dieser Rassen
beschrieben. Alle Angaben wurden Hartwig et al. (2013) entnommen.

Das Vorderwalder Rind hat seinen Ursprung im Schwarzwald und hat eine milchbetonte
Doppelnutzung als Zuchtziel. Die Population umfasst 8 436 Herdbuchkiihe, wovon 6 911 an
der Milchleistungsprifung teilnehmen. Die Ubrigen 1 525 Herdbuchkiihe entfallen auf die
Mutterkuhhaltung ohne Leistungspriifung. Insgesamt gibt es 220 geprifte Altbullen. Um
Inzuchtdepression zu vermeiden und die Leistung in den Zielmerkmalen zu steigern, wurden
ab den 1960er Jahren die Rassen Airshire, Red Holstein und Montbéliard eingekreuzt. Tréager
der eingekreuzten Fremdallele waren, bezogen auf das Zuchtziel, genetisch Gberlegen. Somit
wurden diese durch die Abschnittsselektion bevorzugt und zur Nachzucht selektiert. Durch
langfristige Anwendung der Abschnittsselektion wurden die Fremdallele in der Population
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verbreitet und ihr Anteil am Genpool der Population erhoht. Dies resultierte in einer
indirekten Verdrangungszucht der nativen Vorderwalder Allele und fuhrte bis heute zu einem
Fremdgenetischen Anteil von etwa 60 %. Das Zuchtprogramm des Vorderwélder Rinds
basiert bis heute auf paternaler Linienzucht. Der Anteil des Natursprungs liegt bei 50 %
(Hartwig et al., 2013).

Die Hinterwalder Rasse ist ebenfalls im Schwarzwald angesiedelt. Sie ist die kleinste
mitteleuropdische Rasse und ist durch ihren gedrungenen Korperbau an die Bewirtschaftung
der Steillagen des Schwarzwaldes angepasst. Alleinstellungsmerkmale wie Robustheit und
Trittsicherheit werden dem Hinterwélder Rind zugesprochen. Allerdings konnten diese durch
fehlende Leistungsprifungen im zlichterischen Sinne nicht validiert werden. Die Entwicklung
bzw. Durchfuhrung entsprechender Leistungspriifungen ist aufgrund praktischer Aspekte sehr
aufwendig und damit haufig nicht umsetzbar. Die Population umfasst 2 331 Herdbuchkiihe,
wovon 1790 in Mutterkuhbetrieben gehalten werden. Die restlichen 541 stehen in
Milchviehbetrieben und nehmen annéhernd vollstandig an der Milchleistungspriifung teil.
Bezogen auf die Gesamtpopulation der Herdbuchkiihe betrdgt die Teilnahme an der
Milchleistungsprifung nur 23 %. Somit fehlen haufig Zuchtwerte der zur Zucht eingesetzten
Tiere. Das Zuchtziel ist ein milchbetontes Doppelnutzungsrind mit guter Eignung zur
Mutterkuhhaltung. Durch ihre geringe Milchleistung wurden, &hnlich wie beim Vorderwalder
Rind, leistungsstérkere Rassen eingekreuzt. Der Natursprunganteil liegt bei 84 %. Auch hier
werden Anpaarungsentscheidungen auf Basis von Bullenlinien getroffen (Hartwig et al.,
2013).

Das Limpurger Rind ist geographisch dem Nordosten Baden-Wurttembergs zuzuordnen.
Mitte des 19. Jahrhunderts wurden die Bestande durch hohe Nachfrage nach qualitativ
hochwertigem Fleisch stark dezimiert. Hiervon konnte sich die Rasse nicht mehr erholen und
galt in den 1960er Jahren als ausgestorben. In den 1980er Jahren wurden Tiere mit Anteilen
von Limpurger Genen aufgefunden. Basierend auf 56 Kuhen versuchte man die Rasse zu
konsolidieren. Heute umfasst die Rasse etwa 500 Herdbuchkiihe und 25 Herdbuchbullen. Der
Anteil des Natursprungs liegt bei 12 %. Die Milchleistungsprifung wird auch hier
durchgefuhrt, allerdings nur bei 22 % aller Herdbuchkiihe. Die Zuchtarbeit basiert
hauptséchlich auf der Konservierung der genetischen Diversitdat und hat ein genugsames
Doppelnutzungsrind mit guter Eignung zur Mutterkuhhaltung zum Ziel (Hartwig et al., 2013).
Auch hier fehlt eine geeignete Leistungsprufung zur Absicherung der Eignung zur
Mutterkuhhaltung.
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Alle beschriebenen Rassen werden durch das Agrarumweltprogramm des Landes Baden-
Wirttemberg (MEKA, heute FAKT) zur Konservierung der Agrobiodiversitat unterstutzt.
Diese sieht Subventionszahlungen fur eingetragene Herdbuchtiere vor.

Zielesetzungen

Nach einer eingehenden Priifung der vorliegenden Daten der drei lokalen Rassen wurden
Hinterwélder und Limpurger als Modellpopulationen flr weitergehende Auswertungen im
Rahmen der vorliegenden Arbeit ausgeschlossen. Durch fehlende Leistungsprifungen und
damit nicht vorhandene Zuchtwerte ist eine Anwendung von OCS oder aOCS zur Erhéhung
des Zuchtfortschritts nicht moglich. Die vorliegende Arbeit basiert auf der Population des
Vorderwélder Rinds als Modellpopulation mit historischer  Einkreuzung  zur
Leistungssteigerung. Dennoch werden in der allgemeinen Diskussion Strategien entwickelt,
um Rassen wie Hinterwalder und Limpurger in vereinfachter Form ziichterisch bearbeiten zu

kdnnen.

Die Ziele des Projekts waren: (I) Ein Vergleich verschiedener OCS Methoden, um deren
Anwendbarkeit  begleitend  zur  Zuchtwertschdtzung  und  unter  gegebenen
Populationsparametern nach Hartwig et al. (2013) zu bestétigen. (11) Eine Machbarkeitsstudie
zur empirischen Absicherung der Anwendbarkeit der gewahlten OCS Methode. Durch die
Machbarkeitsstudie sollten die Kosten der Implementierung der OCS beim Vorderwalder
Rind abgeschatzt und dem Nutzen gegenlbergestellt werden. (I1I) Die Entwicklung
geeigneter Losungsstrategien zur Implementierung einer OCS Methode im Anschluss an die
Zuchtwertschatzung am  Landesamt fir Geoinformation und Landentwicklung
Baden-Waurttemberg. Im Vordergrund stand dabei die Entwicklung der routinemaRigen
Anwendung der OCS Methode. (IV) Die Entwicklung eines geeigneten Zuchtprogramms.
Hierbei musste der hohe Natursprunganteil (~50 %) der vorliegenden Population beachtet

werden.



Zusammenfassung

Zusammenfassung

In den letzten Dekaden sind hohe Inzuchtraten in ziichterisch bearbeiteten Rinderrassen unter
Anwendung der Abschnittsselektion in die Kritik geraten. Grunde hierfur sind die ineffiziente
Konvertierung der genetischen Diversitat in Zuchtfortschritt und erhohtes Risiko fur
Inzuchtdepression (Falconer and Mackay, 1996; Woolliams et al., 2015a). Eine Ldsung bietet
die Optimum Contribution Selection (OCS) (Meuwissen, 1997b). Diese ermdglicht die
Maximierung des Zuchtfortschritts bei gleichzeitiger Restriktion der Inzuchtrate. Dieser
Ansatz wurde von Wellmann et al. (2012) um zwei Komponenten erweitert: Den
fremdgenetischen Anteil und die native genetische Diversitat der betrachteten Rasse. Erst
durch diese Erweiterungen kann die advanced OCS (aOCS) fiir die Erhaltungszucht von
Regionalrassen mit historischer Einkreuzung zur Leistungssteigerung genutzt werden. Die
Grundlagenforschung zur Funktionalitat der aOCS ist bereits abgeschlossen (Wang et al.,
2017a; b). Die Ziele dieses Projekts waren (I) ein Vergleich verschiedener OCS Methoden,
um deren Anwendbarkeit begleitend zur Zuchtwertschatzung und unter gegebenen
Populationsparametern nach Hartwig et al. (2013) zu bestétigen. (11) Eine Machbarkeitsstudie
zur empirischen Absicherung der Anwendbarkeit der gewéhlten OCS Methode. Durch die
Machbarkeitsstudie sollten die Kosten der Implementierung der OCS beim Vorderwalder
Rind abgeschatzt und dem Nutzen gegenibergestellt werden. (I1l) Die Entwicklung
geeigneter Losungsstrategien zur Implementierung einer OCS Methode im Anschluss an die
Zuchtwertschatzung am  Landesamt fir Geoinformation und Landentwicklung
Baden-Wirttemberg. Im Vordergrund stand dabei die Entwicklung der routinemaRigen
Anwendung der OCS Methode. (IV) Die Entwicklung eines geeigneten Zuchtprogramms.
Hierbei musste der hohe Natursprunganteil (~ 50 %) der vorliegenden Population beachtet

werden.

Kapitel 1 enthalt eine offene Diskussion der finanziellen, strukturellen und sozialen Hurden,
die die Umsetzung der OCS in realen Zuchtprogrammen behindern. Dieses Kapitel bezieht
sich auf kooperative Zuchtprogramme in kleinb&uerlichen Strukturen Deutschlands, da dies

eine haufige Organisationsstruktur von Regionalrassen ist.

Kapitel 2 ist eine Machbarkeitsstudie. Unter Einbeziehung der diskutierten Hirden aus
Kapitel 1, wird ein konkretes Zuchtprogramm entwickelt. Dieses soll unter realen
Bedingungen umsetzbar sein. Um die Anwendbarkeit des Zuchtprogramms empirisch
abzusichern, wird eine stochastische Simulationsstudie durchgefiihrt. Diese dient der Analyse

von Schwachstellen im entwickelten Zuchtprogramm und der Formulierung des
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Optimierungsprozesses mit aOCS. Zusatzlich ermdglicht die spezielle Formulierung des

Simulationsprozesses einen direkten Vergleich der simulierten und realen Populationen.

Kapitel 3 stellt eine Erweiterung der Machbarkeitsstudie aus Kapitel 2 dar und soll die
Anwendbarkeit des entwickelten Zuchtprogramms unter aktuellen Bedingungen der
Vorderwalder Rasse absichern. Der fremdgenetische Anteil der Vorderwélder Rasse lag im
Jahr 2014 bei bereits 61 %. Deshalb wurde der Optimierungsprozess der aOCS angepasst, um

Madglichkeiten zur Reduzierung der fremdgenetischen Anteile zu priifen.

Die vorliegende Dissertationsschrift endet mit einer allgemeinen Diskussion. In dieser werden
konkrete Empfehlungen erarbeitet, die die Implementierung des entwickelten
Zuchtprogramms aus Kapitel 2 in der Vorderwdalder Rasse und vergleichbaren

Regionalrassen ermdglichen.



Summary

Summary

Over the last decades, cattle breeding schemes that used truncation selection provoked high
inbreeding rates and were perceived increasingly critical. Reasons are the inefficient
conversion of genetic variance in genetic gain and an increased risk of inbreeding depression
(Falconer and Mackay, 1996; Woolliams et al., 2015a). A solution was found by Meuwissen
(1997) by introducing Optimum Contribution Selection (OCS). OCS facilitates the
maximization of genetic gain meanwhile restricting inbreeding rates to predefined levels.
Wellmann et al. (2012) extended the existing OCS approach by two components: Migrant
contributions and native genetic variance of the breed under observation. The resulting
advanced OCS (aOCS) facilitates the implementation in regional breeds that have been
crossbred with commercial breeds for upgrading reasons. Basic research has already been
carried out (Wang et al., 2017a; b). The objectives of the underlying project were (I) a
comparison of OCS approaches to be implemented in Vorderwald cattle by underlying
population parameters following Hartwig et al. (2013). (II) A feasibility study to give
empirical prove of the applicability of the chosen OCS approach in Vorderwald cattle. The
main focus was on the costs of implementing OCS in Vorderwald cattle. These were
contrasted with the benefits. (II1) The development of strategies to implement an OCS
approach in connection to the breeding value estimation at the Landesamt fiir Geoinformation
und Landentwicklung Baden-Wirttemberg. The development of routine applications was
paramount here. (IV) The development of a suitable breeding scheme that fits a proportion of

50 % natural mating in the actual VVorderwald population.

Chapter 1 is an opinion article about financial, structural and social obstacles that impede the
implementation of OCS in real breeding schemes. This chapter is mainly related to small scale
cooperative breeding schemes of Germany, since this is a common organizational structure of

regional breeds.

Chapter 2 is a feasibility study. On basis of the identified obstacles of Chapter 1, a concrete
and easy to implement breeding scheme will be developed. A stochastic simulation will be
carried out, to reveal flaws in the developed breeding scheme and aOCS approach.

Additionally, results of the stochastic simulation are directly comparable to real data.

Chapter 3 is an extension of the feasibility study of Chapter 2 and proofs the feasibility of
the developed breeding scheme under actual conditions of the Vorderwald cattle breed.
Migrant contributions to the VVorderwald cattle breed reached 61 % in 2014. Thus, the aOCS

approach was modified to test for possibilities of reducing this level.
7



Summary

The thesis will end with a general discussion. Recommendations will be given, how to
implement the developed breeding scheme of Chapter 2 in Vorderwald cattle and
comparable breeds.
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Kapitel 1

Zusammenfassung

Die Selektion nach optimierten Genbeitragen, englisch Optimum Contribution Selection
(OCS), ermdglicht ein Optimieren des Zuchtfortschritts bei gleichzeitiger Begrenzung des
Inzuchtzuwachses. Obwohl die Vorziglichkeit der OCS gegeniiber der Abschnittsselektion
mehrfach nachgewiesen wurde, fand bisher kaum eine Implementierung in Zuchtprogrammen
statt. In der vorliegenden Arbeit sollen Ursachen identifiziert und im Sinne der
Organisationstheorie diskutiert werden, die eine Implementierung der OCS in die Praxis
behindern. Diskutiert werden organisatorische, finanzielle und politische Aspekte.
Grundvoraussetzung der OCS sind Zuchtwerte fur die Zielmerkmale sowie Pedigree- oder
Markerinformationen. Die nachgeschalteten Berechnungen der OCS ergeben konkrete
Einsatzfrequenzen der Zuchttiere einer Population. Somit wird der Genfluss reguliert und die
Inzuchtrate optimiert. Schon die Einhaltung der Einsatzfrequenzen stellt die Umsetzung der
OCS in Zuchtprogrammen, vor allem mit steigendem Natursprunganteil, vor groRe
Herausforderungen. In theoretischen Simulationen werden die Einsatzfrequenzen per se
eingehalten. In der Praxis erfordert dies allerdings eine zentralisierte Organisation der
Anpaarungen in einer Population. Es ist anzunehmen, dass dies bei Ziichtern und Haltern auf
Widerstand stof3en wird, da die Selektion im Kuhpfad und die Anpaarungen in der Herde eine
ihrer Kernkompetenzen ist. Die finanziellen Rahmenbedingungen innerhalb der
Zuchtprogramme und fir die kunstliche Besamung sowie die gesetzlichen Regelungen zu
FordermaBnahmen behindern die Umsetzung der OCS in die Praxis. Entscheidend ist
insbesondere der Forderrahmen fir Erhaltungszuchtprogramme, der es ermdglichen sollte,
Uberbetriebliche MaRnahmen des Zuchtprogramms wie die Herdbuchfuhrung direkt zu

fordern und Haltungspramien mit der aktiven Beteiligung am Zuchtprogramm zu verknupfen.

Schltsselwdrter: Optimum Contribution Selection, Erhaltungszuchtprogramm, tiergenetische

Ressourcen, Férdermalinahmen;
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Summary

Problem analysis of practical implementation of Optimum Contribution Selection in

small breeds

Optimum Contribution Selection (OCS) facilitates the optimization of breeding progress
while simultaneously restricting inbreeding rates. Although the superiority of OCS compared
with Truncation Selection has been proven several times, the implementation of OCS in
practical breeding programs is still missing. The aim of this study is to identify possible
reasons for the missing implementation and to discuss them in terms of the organizational
theory. The Aspects to be discussed originate from organizational, financial and political
issues. Basic requirements for OCS are breeding values and pedigree- or markerinformation.
The results of the computations by OCS are specific fielding frequencies for sires and dams of
a population. Hereby the geneflow is regulated meanwhile the inbreeding rate is optimized.
Practical breeding programs face problems to satisfy the fielding frequencies, especially by
increasing natural service. In theoretical simulations, the fielding frequencies are satisfied per
se. In practical breeding programs, centralized organization of matings are needed. This will
lead to pushbacks by breeders, because selection in the dam path and mating decisions are
their key tasks. Financial framework conditions for breeding programs and artificial
insemination as well as the legal regulation for subventions impede the implementation of
OCS in breeding programs. Especially the framework conditions for government-funded
measures in conservation breeding programs are major obstacles. Intercorporate measures like
the maintenance of the herdbook or the active participation of members of the conservation

breeding program cannot be subsidized.

Keywords: Optimum Contribution Selection, conservation breeding, genetic resources,

government-funded measures
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Einleitung

Schon Mitte des 20. Jahrhunderts wurde Inzucht als Problem bei domestizierten
Nutztierrassen identifiziert. Durch Fokussierung auf maximalen Zuchtfortschritt in
Leistungsmerkmalen wie Milch und Fleisch, fand das Management von Inzucht jedoch kaum
Beachtung. Durch die Koselektion naher Verwandter aufgrund hoher Zuchtwerte stiegen die
Inzuchtraten bei vielen Nutztierrassen ab den 1980er Jahren stark an. Inzuchtdepression mit
Auspragung von Letalallelen sowie verminderte Fruchtbarkeit und Fitness sind bekannte
Folgen. Die Entwicklung der Inzuchtraten und deren Reduzierung wurden vielféltig
diskutiert. GODDARD UND SMITH (1990) beschrieben die Maoglichkeit einer Optimierung der
Bullenzahlen, um die Inzuchtraten zu verringern. VILLANUEVA ET AL. (1994) erforschten die
Selektion nach einem angepassten Index, der das Gewicht der Pedigreeinformationen zur
Berechnung der Zuchtwerte reduziert und so die Koselektion naher Verwandter vermeidet.
WEIGEL UND LIN (2000) untersuchten die Mdglichkeiten eines Anpaarungsalgorithmus zur
Reduzierung der Inzuchtrate. Ein wichtiger Schritt war die Entwicklung der Selektion nach
optimierten Genbeitrdgen, englisch ,,Optimum Contribution Selection* (OCS) (MEUWISSEN,
1997; WRAY UND GODDARD, 1994). Mit Hilfe dieser Methode kann der Zuchtfortschritt
maximiert werden, wéhrend die Inzuchtrate eine vorher definierte Grenze nicht Ubersteigt.
Verschiedene Autoren haben in Modellrechnungen die Uberlegenheit dieser Methode
gegeniber der Abschnittsselektion nachgewiesen (AVENDARO ET AL., 2003; GANDINI ET AL.,
2014; KEARNEY ET AL., 2004; KOENIG UND SIMIANER, 2006; SONESSON UND MEUWISSEN,
2000; WEIGEL, 2001).

Andere Autoren konnten zeigen, dass neben der Inzucht auch die Einkreuzung
leistungsstarker Rassen die Eigenstandigkeit lokaler Populationen gefahrdet (HARTWIG ET AL.,
2014). WELLMANN ET AL. (2012) erweiterten daher den Ansatz der Selektion nach optimierten

Genbeitrdgen um eine Komponente zur Reduzierung eingekreuzter Genanteile.

Die Implementierung  einer  OCS Methode  erscheint  insbesondere  in
Erhaltungszuchtprogrammen sinnvoll, bei denen ein besonderer Fokus auf die Bewahrung der
genetischen Variabilitat innerhalb einer Rasse gelegt wird. Die Vielzahl an wissenschaftlichen
Publikationen zu den Vorteilen der OCS l&sst grof3es Interesse an der Einfiihrung in die Praxis
vermuten. Tatsé&chlich finden sich jedoch kaum Zuchtprogramme, bei denen die Methode
implementiert ist. In der vorliegenden Arbeit sollen Faktoren identifiziert und im Sinne der
Organisationstheorie (vgl. HEROLD ET AL., 2012) diskutiert werden, die eine Einflhrung der
Selektion nach optimierten Genbeitrégen in die Praxis behindern.
12
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Organisatorische Aspekte

In Abbildung 1 ist schematisch der Ablauf eines Zuchtprogramms dargestellt. Wie zu sehen
ist, fligen sich die Berechnungen der OCS zwischen Zuchtwertschatzung und Selektion ein.
Essentielle Bestandteile zur OCS sind Zuchtwerte flr die Zielmerkmale sowie Pedigree- oder
Markerinformationen fiir die Verwandtschaftsanalyse bzw. fur die Identifikation von

Fremdrasseneinflissen.

Zuchtprogramm Verantwortliche Akteure

Zuchtziel definieren Ziichter, Zuchtleiter

Zuchtbuch fihren Zuchtorganisation

Leistungsprifung durchfihren Leistungspriif- bzw. Zuchtorganisation, Ziichter

Zuchtwertschatzung durchfiihren Zuchtwertschdtzstellen, Zuchtorganisation
Optimierte Genbeitrage Zuchtwertschdtzstelle, Zuchtorganisation,
berechnen Zuchtleiter

Selektion durchfihren Zuchtleiter, Besamungsstation, Ziichter

Paarung ausgewahlter Tiere Ziichter, Zucht- bzw. Besamungsorganisation
|

Zuchtfortschritt in der Zuchtstufe

Ubertragung Zuchtfortschritt in die Produktionsstufe

Abb. 1. Ablauf der verschiedenen ziichterischen MaRnahmen in einem Zuchtprogramm sowie wesentliche Akteure.

Steps of breeding measures within a breeding program and important stakeholders
Herdbuchfihrung

Grundvoraussetzung fir die Berechnung von Verwandtschaftsverhaltnissen und Inzuchtraten
einer Population ist ein moglichst lickenloses und tiefes Pedigree oder die Verfugbarkeit von
Markerinformationen. Als MalB fir die Tiefe und Vollstdndigkeit eines Pedigrees wird haufig
der Pedigree Completeness Index (PCI) (MACCLUER ET AL., 1983) verwendet. Der PCI gibt
den Anteil bekannter Ahnen (ber eine zu definierende Anzahl an Generationen wieder. Ein
niedriger PCI schrankt die Mdglichkeiten der OCS ein, da keine oder fehlerhafte Annahmen
zur Verwandtschaft der Tiere einer Population getroffen werden (OLIEHOEK UND BlIMA, 2009;

S@RENSEN ET AL., 2008). Dazu tragt auch die Fiuhrung von Zuchttieren der gleichen Rasse in
13



Kapitel 1

verschiedenen Zuchtbichern ohne nationale bzw. internationale Verknipfung bei. Beim
Wechsel in ein anderes Zuchtgebiet werden nur die notigsten Angaben aus der
Zuchtbescheinigung in das neue Zuchtbuch Ubertragen. Dadurch kommt es zu
unvollstandigen, fehlerhaften oder fehlenden Pedigrees. Die Verbindung der Tiere zu ihren

Ahnen ist gekappt.

Ein weiteres Problem kann durch finanzielle Férderung der Haltung von Herdbuchtieren
entstehen: Durch die finanzielle Beihilfe je eingetragenem Herdbuchtier steigt die Zahl
registrierter Tiere und damit nimmt die PopulationsgroRe zu, was fiir die gefahrdeten Rassen
zu begriRen ist. Der Groliteil der neu registrierten Tiere kann allerdings nur in das Vorbuch
eingetragen werden, da sie zwar rassetypisch aber ihre VVorfahren unbekannt sind. Diese Tiere
sind fir pedigreebasierte OCS zunachst nutzlos, weil aufgrund der fehlenden Vorfahren-
Informationen der PCI gleich null ist. Erst eine vollstandige Grol3elterngeneration flhrt zu
PClIs > 0. Diese wird frihestens in der zweiten Nachkommengeneration, also bei den Enkeln

der neu registrierten Tiere, erreicht.

Eine zusatzliche Herausforderung zur Umsetzung der OCS st die richtige Codierung
eingekreuzter Tiere anderer Rassen. In der géngigen Zuchtpraxis koénnen solche Tiere
teilweise gleich codiert werden wie die Ausgangsrasse. AuRerdem besteht die Mdglichkeit,
Aquirassen zu definieren und Tiere dieser Rassen als reinrassig in das Herdbuch der
Ausgangsrasse aufzunehmen. Beispiele hierfur sind die Nutzung von Montbéliard-Bullen in
der Fleckviehzucht oder Franzdsisch Alpiner Ziegenbdcke bei Bunten Deutschen Edelziegen.
Der Landesverband Thiringer Ziegenziichter e.V. (LTZ) und die Gesellschaft zur Erhaltung
alter und gefahrdeter Haustierrassen e.V. (GEH) warnt die Zlchter der Thiringer Waldziege
davor, die genetische Eigenstandigkeit ihrer Beobachtungspopulation (TGRDEU, 2016) durch
die Einkreuzung britischer Toggenburger-Ziegen zu gefahrden. Hintergrund ist die Festlegung
der Toggenburger- Ziegen als Aquirasse zur Thiringer Waldziege durch den
Ziegenzuchtverband in Rheinland-Pfalz. Somit kdénnen in Rheinland-Pfalz importierte
britische Bocke direkt in der Herdbuchzucht der Thiringer Waldziege eingesetzt und die
Nachzucht aus Toggenburger x Thuringer Waldziege als reinrassige Herdbuchtiere
eingetragen werden (LTZ unD GEH, 2014).

Leistungsprifung

Neben korrekten Daten zur Abstammung der Tiere kommt der Leistungsprifung fir die

Zielmerkmale eine wichtige Bedeutung zu. Nur mit Abstammungsinformationen und
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Leistungsdaten kann eine Zuchtwertschatzung durchgefiihrt werden, die das Fundament der
OCS Dildet. Insbesondere in Erhaltungszuchtprogrammen entstehen dadurch groRe
Hindernisse. Merkmale wie die Milchleistung werden bei geféhrdeten Populationen immer
seltener erfasst. Oftmals erfolgt dort eine Umnutzung. Beispielsweise vom milchbetonten
Zweinutzungsrind unter Milchleistungsprifung, zur Mutterkuh ohne Milchleistungsprifung.
Wiegungen zur Erfassung der Fleischleistung sind aufwendig und daher selten etabliert. Aus
den Schlachthofen fallen fur gefdhrdete Rassen wenige bis gar keine Daten an, da die Tiere
Uberwiegend direkt vermarktet werden. Alten Nutztierrassen wird meist eine besondere
Robustheit und Widerstandsfahigkeit sowie Angepasstheit an die jeweilige Entstehungsregion
zugeschrieben. In der Regel wird keines dieser Merkmale Uber eine Leistungsprifung erfasst
und kann damit zuchterisch nicht Gberprift werden. Deshalb stehen keine Zuchtwerte flr

diese Alleinstellungsmerkmale zur Verfligung und lassen sie fragwdrdig erscheinen.
Selektion

Die Selektion ist einer der wichtigsten aber auch kritischsten Punkte in einem
Zuchtprogramm. Werden hier die richtigen Entscheidungen getroffen, ist in der nédchsten
Generation ein maximaler Zuchtfortschritt in den Zielmerkmalen zu erwarten. In Zeiten der
kiinstlichen Besamung und genomischen Selektion findet die Selektion im Bullenpfad vor
allem durch die Besamungsstationen statt. Neben der genetischen Uberlegenheit eines Bullen,
spielen vor allem strategische Uberlegungen zur Sicherung von Marktanteilen und
Gewinnstreben eine grofle Rolle. In den landwirtschaftlichen Betrieben beruht die
Entscheidung fur einen Bullen auf dessen Gesamtzuchtwert sowie bestimmten
betriebsindividuell wichtigen Teilzuchtwerten wie z.B. der Leichtkalbigkeit (SWALVE UND
HOVER, 2003). Auch die Zugehorigkeit zu einer Zucht- oder Besamungsorganisation
bestimmt die Auswahl der Bullen durch die Landwirte (SCHIERENBECK, 2012): Es werden
aktuelle und vom Anpaarungsplaner vorgeschlagene Bullen ausgewéhlt oder genommen was
gerade ,,im Tank* des Besamungstechnikers oder Tierarztes ist. Das ,,Auge des Ziichters*
entscheidet in einem Besamungszuchtprogramm vor allem (ber die Selektion im Kuhpfad.
Zuchter und Halter geféhrdeter Rassen lehnen Besamungszuchtprogramme oftmals ab, da sie
sich in ihrer zlchterischen Freiheit eingeschrankt sehen. Zuchtwerte werden kritisch gesehen.

Die eigene Einschatzung und Begutachtung gewinnt an Stellenwert.

Gewinnorientierte  Selektionsentscheidungen  auf dem  Bullenpfad  durch  die

Besamungsstationen, Kritik an und Missverstdndnis von Zuchtwerten seitens der Zichter und

der hohe Stellenwert der eigenen Einschdtzung auf den Zuchtbetrieben stehen schon in
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herkdbmmlichen  Zuchtprogrammen in  Konkurrenz  zur Umsetzung maximalen
Zuchtfortschritts in der Gesamtpopulation. Die Implementierung eines Modells wie der OCS
in die zlchterische Praxis, mit Selektion von Bullen nach strikten mathematischen Modellen

und final definierten Einsatzfrequenzen aller Zuchttiere, ist in héchstem Malie schwierig.
Anpaarungsmanagement

Das Anpaarungsmanagement der Population stellt einen maRgeblichen Faktor in einem
Zuchtprogramm dar. Durch die konkreten Einsatzfrequenzen der Zuchttiere bei Verwendung
der OCS wird der Genfluss reguliert und die Inzuchtrate optimiert. Durch Befolgung des
Anpaarungsplans der OCS werden Anpaarungen naher Verwandter vermieden. Damit sinkt
die Wahrscheinlichkeit des Aufeinandertreffens zweier Allele gleicher Herkunft, was die
Inzuchtkoeffizienten der Nachkommen verringert und die Moglichkeiten der OCS in der
Folgegeneration weiter verbessert (SONESSON UND MEUWISSEN, 2000 UND 2002). In einer
Population, in der hauptsachlich kinstlich besamt wird, stellt die Umsetzung der
Einsatzfrequenzen und des Anpaarungsplans kein Problem dar. Dies konnte auch anhand
verschiedener Modellrechnungen gezeigt werden (GRANLEESE ET AL., 2016). In theoretischen
Simulationen werden Objektivitat, Rationalitdt und O0konomisch optimiertes Handeln als
Pramisse vorausgesetzt. Unter realen Bedingungen ist dies allerdings oft nicht der Fall.
Menschen handeln nicht unbedingt verlasslich, sie verfolgen eigene Interessen und lassen sich
von Gefuihlen oder Wahrnehmungen leiten (BEA UND GOBEL, 2010). PicoT ET AL. (2008)
beschreiben dies als das Organisationsproblem: Durch Nicht-Wissen oder Nicht-Wollen
entstehen Koordinations- oder Motivationsprobleme, die das menschliche Handeln und die
Ablaufe innerhalb einer Organisation beeinflussen. Schon in Besamungszuchtprogrammen
stoRt eine Reglementierung der Anpaarungshaufigkeit bestimmter Bullen oder das
Vorschreiben konkreter Anpaarungen auf Widerstand. Die Anpaarungsentscheidung ist eine
elementare Aufgabe der Zlchter, welche ungerne an Dritte abgetreten wird. In
Erhaltungszuchtprogrammen ist der Anteil des Natursprungs in der Regel sehr hoch. Die
Einhaltung der Einsatzfrequenzen nach OCS st eine groRBe Herausforderung.
Betriebsspezifische ~ Anpaarungspléne durch  AuBenstehende erfordern immensen
Organisationsaufwand und stof3en oftmals auf Ablehnung bei den Ziichtern.

Die Umsetzung der Einsatzfrequenzen erfordert vertragliche Regelungen des Bulleneinsatzes

zwischen Zuchtorganisation und Ziichtern. Sind Zucht- und Besamungsorganisation nicht in

einer Institution vereint, sollten auch zwischen ihnen vertragliche Regelungen getroffen

werden. Die Bedingungen sind vom Einzelfall des Zuchtprogramms abhéngig und nicht zu
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pauschalisieren. Nicht nur die Selektionsentscheidungen und Einsatzfrequenzen der
verschiedenen Bullen sind entscheidend, sondern auch die Frage, wer die Kosten flr
entgangenen Gewinn aus nicht durchgefiihrten Besamungen bestimmter Bullen tragt. Die
Berechnungen der OCS sind immer fur das definierte Zuchtziel der Gesamtpopulation
optimiert. Herdenspezifische, einzelbetriebliche Zuchtziele missen unter das Wohl der
Gesamtpopulation gestellt werden. Da die Regulation der Inzuchtrate von den
Einsatzfrequenzen abhangt (WoOLLIAMS ET AL., 2015), sollten die Anpaarungen zentral durch
den Zuchtleiter oder die Zuchtorganisation organisiert werden. Sind die Zlchter zu keiner
vertraglichen Regelung des Bulleneinsatzes bereit, missen Alternativen zur Einhaltung der
Einsatzfrequenzen gefunden werden. Denkbar sind Streichungen von Bullen von den
Besamungslisten, sobald diese ihre maximale Einsatzfrequenz erreicht haben oder die
Kopplung von Fordermalnahmen an die Einhaltung von Anpaarungsvorschldgen durch

Zuchtleiter oder Zuchtorganisation.

Besamungsorganisationen sind entweder den Zuchtorganisationen zuzuordnen oder agieren
als unabhangige Wirtschaftsunternehmen. Im Gegensatz zur Zichtervereinigung, die als
hochste Prioritdat den Zuchtfortschritt in ihren Mitgliedsbetrieben im Auge haben sollte,
handeln unabhangige Besamungsstationen vorwiegend nach ¢konomischen Prinzipien und
streben Gewinnmaximierung an. Somit kann es zu Interessenkonflikten bei der Umsetzung
der OCS kommen. Gerade in kleineren Populationen werden die Berechnungen der OCS
geringere Einsatzfrequenzen fir die einzelnen Vatertiere ergeben (VGL. WEIGELAND UND LN,
2002). Die Einsatzfrequenzen sind gleichbedeutend mit der Menge an bendtigten
Samenportionen pro Bulle und Anpaarungsrunde. Je geringer die Einsatzfrequenzen ausfallen,
desto teurer wird die Produktion der Samenportionen fiir die Besamungsstationen. Damit
steigen auch die Besamungskosten flr die Zlchter. Zur Vermeidung unverhéltnismaRig hoher
Besamungskosten sollten die Berechnungen der OCS mit einer Mindesteinsatzfrequenz pro
Vatertier durchgeftihrt werden.

Uberwiegt in einem Zuchtprogramm der Natursprung oder ist er sogar die einzige verfiigbare
Anpaarungsmethode, mussen Strategien zur Umsetzung der Anpaarungen nach OCS
entwickelt werden. Wie kommt der Bulle zur Kuh oder umgekehrt? Zudem mussen Vatertiere
in optimalen Anpaarungssystemen in verschiedenen Herden eingesetzt werden, also zwischen
Herden rotieren. Daflir mussen eine Infrastruktur aufgebaut und Hygienekonzepte entwickelt
werden. Wo noch vorhanden, sollten historisch gewachsene Strukturen wie die

Gemeindebullenhaltung erhalten oder sogar wieder ausgebaut werden.
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Gewichtung von Inzuchtzuwachs und Zuchtfortschritt

Da in Erhaltungszuchtprogrammen die Sicherung bzw. die Steigerung der effektiven
PopulationsgroRe die wichtigsten Faktoren sind, muss vorab eine Populationsanalyse
durchgefiihrt werden, um fir die vorliegende Population eine geeignete Inzuchtrate zu
bestimmen. Zuchtfortschritt und Inzuchtrate der vergangenen Generationen unter
Abschnittsselektion sollten berechnet und eine Simulation der vergangenen Generationen
unter Anwendung der OCS durchgefiihrt werden. Die Gegenlberstellung der Ergebnisse aus
Simulation und Realitat zeigt die Optimierungschancen auf. Der Zuchtfortschritt kann als
Gewinn und die Inzuchtrate als Risiko oder Kosten betrachtet werden. Die Inzuchtrate und
effektive PopulationsgroRe die durch die OCS erreicht werden soll, ist von der

Risikobereitschaft der Akteure im Zuchtprogramm abhangig.
Wissensstand und Identifikation

Ein Zuchtprogramm mit OCS stellt héhere Anforderungen sowohl an das ziichterische Wissen
der administrativen Organe im Zuchtprogramm als auch an die Identifikation der Ziichter mit
dem Zuchtprogramm. Gerade bei den Zuchtern und Zuchtverantwortlichen erzeugt die
Verénderung Unsicherheit oder Angst vor Misserfolg und wird haufig als Missbilligung der
bisherigen Zuchtarbeit empfunden. Aufkldrung Uber notwendige Anpassungen im
Zuchtprogramm und eine prazise Darstellung der Fakten, mit Vor- und Nachteilen, in
Kombination mit engem personlichem Kontakt zwischen Wissenschaft und Praxis, sind
unumganglich. Um Wissensasymmetrien zu vermeiden, musste im Fall der kooperativen
Zuchtprogramme eine deutlich intensivere Einbeziehung der Zichter in die
Entscheidungsfindungen des Zuchtprogramms erfolgen als derzeit (blich. Bei
Zuchtprogrammen von Zuchtunternehmen erscheint die Entscheidungsfindung einfacher. Sie
findet in kleineren Gremien (Aufsichtsrat, Geschéaftsfihrung) statt und die Zuchter kdnnen

vertraglich zur Umsetzung verpflichtet werden.
Finanzielle und politische Aspekte
FordermaRnahmen

Die Konzentration der Tierzucht auf wenige Spezies und Rassen mit Uberregionaler und
teilweise weltweiter Bedeutung schrankte die Attraktivitat kleinerer, regionaler Populationen
deutlich ein (SCHERF UND PILLING, 2015). Die Einfuhrung der kinstlichen Besamung und der
genomischen Selektion flihrte bei Hochleistungsrassen zu einer Beschleunigung des

Zuchtfortschritts und damit zu einem rasanten Anstieg der Produktionsdifferenz zwischen den
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Uberregionalen (Welt-)Rassen und den regionalen genetischen Ressourcen (HARTWIG UND
BENNEWITZ, 2014). Deren wertgebende Attribute, wie z.B. ihr Beitrag zur Agrobiodiversitat,
ihr Beitrag zum Erhalt der Kulturlandschaft, ihre Eigenschaft eines lebendigen Kulturgutes
oder das In-Sich-Tragen zukinftig wertgebender Eigenschaften, sind allesamt derzeit nicht
monetar bewertete Merkmale, die daher nicht zum Einkommen der Landwirte beitragen. Der
Erhalt der lokalen Populationen kann aber nicht alleine den Tierhaltern tGberlassen werden, da
die Kosten der Erhaltung den Ertrag aus den Produkten dieser Rassen in der Regel bei weitem
Ubersteigen. Da der Erhalt der regionalen genetischen  Ressourcen von
gesamtgesellschaftlichem Interesse ist, sollte der Ausgleich des finanziell entgangenen
Nutzens mit 6ffentlichen Mitteln gefordert werden (SCHULTE-COERNE ET AL., 2014). Derzeit
erfolgt die Forderung im Rahmen der ,,Gemeinschaftsaufgabe Agrarstruktur und
Kiistenschutz“ (GAK), finanziert von Bund und L&ndern. Forderfahig sind Zucht- und
Vatertiere sowie die Bereitstellung von Tieren fur die Sperma- oder Embryonengewinnung
(BMEL, 2016). Zum Erhalt der Forderung missen Tiere einer gefahrdeten Rasse im
Herdbuch eingetragen sein und der Tierhalter am Erhaltungszuchtprogramm der
Zuchtorganisation teilnehmen sowie alle genetisch relevanten Daten fiir das Zuchtprogramm
zur Verfugung stellen (BMEL, 2016). Laut SCHULTE-COERNE ET AL. (2014) und der
Empfehlung des FACHBEIRATS TIERGENETISCHE RESSOURCEN (2013) mussen auch gefahrdete
Rassen ziichterisch bearbeitet werden, um eine Steigerung der Wirtschaftlichkeit zu erreichen.
Wird in einer gefahrdeten Rasse kein Zuchtfortschritt erzielt, steigen die finanziellen
Nachteile gegeniber Intensivrassen weiter an. Schon jetzt kdnnen diese nicht vollstandig
durch staatliche FérdermaRnahmen kompensiert werden. Ein weiterer Anstieg der finanziellen
Nachteile senkt das Interesse an der Haltung einer gefédhrdeten Nutztierrasse und tragt somit
direkt zu deren Aussterben bei. Die zichterische Bearbeitung von gefédhrdeten Rassen ist
durch das Ziel der Bewahrung genetischer Diversitat nur mit moderaten Inzuchtraten und
dadurch eingeschranktem Zuchtfortschritt moglich. Eine signifikante Steigerung des
Zuchtfortschritts bei gleichbleibender Inzuchtrate ist wiinschenswert, um die weitere
Ausbreitung der Produktionsdifferenzen zu vermeiden. Diese Faktoren bestarken die

Verwendung der OCS in solchen Zuchtprogrammen.

Eine weitere Hrde fir die Einfuhrung eines komplexen Ziichtungsverfahrens wie der OCS ist
der Ausschluss von juristischen Personen und Personengesellschaften von den GAK-
Forderzahlungen (BMEL, 2016): Um die Verwandtschaftsverhéltnisse in einer Population
festzuhalten, ist das Fuhren eines Zuchtbuchs notwendig. Dies ist Aufgabe der

Zuchtorganisationen und verursacht Kosten. Zusatzlich ist die Produktion von
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Samenportionen bei gefahrdeten Rassen weniger profitabel, da pro Bulle deutlich weniger
Portionen abgesetzt werden konnen als bei den Wirtschaftrassen. Gerade in
Erhaltungszuchtprogrammen spielt die Konservierung der genetischen Vielfalt eine grofle
Rolle. Somit muss hoheres Gewicht auf die Reduzierung der Inzuchtrate gelegt werden.
Studien haben gezeigt, dass eine starke Restriktion der Inzuchtrate bei den Berechnungen der
OCS zur gleichméligeren Verteilung der Einsatzfrequenzen uber die Selektionskandidaten
fihrt (AVENDARNO ET AL., 2003; KEARNEY ET AL., 2004; KOENIG UND SIMIANER, 2006;
WEIGELAND UND LIN, 2002). Das bedeutet, dass von einer héheren Anzahl Bullen jeweils
weniger Spermaportionen produziert werden kénnen. Durch Fihrung des Zuchtbuchs sowie
unrentablerer Spermaproduktion entsteht auch hier ein finanzieller Nachteil aus dem Erhalt
tiergenetischer Ressourcen. Durch den Ausschluss der Zuchtorganisationen als juristischer
Personen und Personengesellschaften von Forderzahlungen ist eine Kompensation nicht

maoglich.
Entlohnung nachhaltiger Zuchtarbeit

Die Entlohnung nachhaltiger Zuchtarbeit mit OCS kann nicht ausschlie3lich durch
Ausgleichszahlungen der Offentlichen Hand erreicht werden. ES muissen weitere
Mdoglichkeiten zur Kompensation herangezogen werden. Durch den Einsatz der OCS wird
langfristig die hohere genetische Diversitdt zu gezielteren Selektionsentscheidungen in
spateren Generationen beitragen und die Wirtschaftlichkeit einer Rasse erhéhen (SONESSON
UND MEUWISSEN, 2000 uND 2002). Durch Fitness- und Fruchtbarkeitsmerkmale im Zuchtziel
sinken die Kosten fur tierdrztliche Behandlungen und mehrfache Inseminationen. GEHRING ET
AL. (2017) konnten am Beispiel der Rasse VVorderwalder aufzeigen, dass ein flachendeckendes
Gesundheitsmonitoring grundsatzlich zur Beurteilung von Gesundheitsmerkmalen bei kleinen
Populationen beitragen kann. Auf Basis der vorhandenen Daten konnten sie derzeit keine
Uberlegenheit der regionalen Rasse Vorderwilder Rind gegeniiber Fleckvieh feststellen. Sie
empfehlen daher eine intensivere Teilnahme der VVorderwélder-Betriebe an dem freiwilligen
Monitoring. Neben dem Zuchtfortschritt ist auch die reduzierte Inzuchtrate ausschlaggebend
fur die Verbesserung der Fitness- und Fruchtbarkeitsmerkmale (HERMAS ET AL., 1987). Durch
erhdhte genetische Diversitdt wird Inzuchtdepression vermieden und die Auspragung von
letalen Allelen bzw. Allelen die Erbfehler auslosen reduziert (FALCONER, 1967; WIGGANS ET
AL., 1995). Die Verringerung von Tierarzt- und Besamungs-Kosten tragt zur Steigerung der

Wirtschaftlichkeit einer Rasse bei.
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Maglichkeiten flr weitere Entlohnungen durch den Einsatz der OCS bietet die Bewerbung
von nachhaltiger Zuchtarbeit am Endprodukt. Regionalrassen bieten groRe Chancen fiir die
Vermarktung in kurzen Vermarktungsketten, das heil3t dort, wo der Mehrwert des Produktes
einer speziellen Rasse direkt an den Verbraucher kommuniziert werden kann. GALLI UND
BRUNORI (2013) definieren als Merkmale kurzer Vermarkungsketten, dass ,,kurz* sowohl eine
physische als auch eine soziale N&he beschreibt. Physische N&he bedeutet, dass die Produkte
nur kurze Wegstrecken transportiert oder direkt auf dem Hof vermarktet werden. Soziale
Néhe meint, dass Verbraucher und Erzeuger in direkten Kontakt zueinander treten. Es gibt
keine oder nur wenige Zwischenhandler. Mit dem Produkt kénnen Informationen zu seiner
Herkunft, der Identitat des Produzenten oder den Werten des Verbrauchers ausgetauscht
werden. In einer solchen Atmosphéare steigen die Moglichkeiten zur Vermittlung nicht-
monetarer Werte genetischer Ressourcen und der Produktqualitdt. HEROLD ET AL. (2010)
zeigten am Beispiel der Schweineziichtung in Vietnam, wie Zuchtprogramme fiir lokale
Schweinerassen mit einer kurzen Vermarktungskette verbunden werden konnen. Ansétze fir
solche kurzen Vermarktungsketten in Verbindung mit Zuchtprogrammen fr lokale Rassen in
Deutschland sind die Béuerliche Erzeugergemeinschaft Schwabisch Hall mit der
Zuchtervereinigung Schwabisch-Héllisches Landschwein, das Réhnschaf-Projekt des BUND
Hessen (BUND HESSEN, 2016) gemeinsam mit dem Bund Naturschutz in Bayern (BUND
NATURSCHUTZ IN BAYERN, 2010) sowie die Ziichtervereinigung Limpurger Rind mit dem

Weideochsen vom Limpurger Rind g.U. (ZUCHTERVEREINIGUNG LIMPURGER RIND, 2013).
Synthese

Wie bereits gezeigt, stellt die praktische Implementierung der OCS insbesondere
Zuchtervereinigungen vor grofle Herausforderungen. In den meisten Bereichen des
Zuchtprogramms, vor allem bei Selektion und Anpaarung, missen Anpassungen
vorgenommen werden. Diese schrianken die Kompetenzen der Zichter ein und kdnnen damit
zu einer zunehmenden Unzufriedenheit der Zlchterschaft mit ihrer Organisation flhren: Die
Zuchter flhlen sich bevormundet und kénnten sich gegen Entscheidungen héherer Instanzen
wehren. Zum Ausgleich der Einschrankungen sollten Ziichter starker in die verschiedenen
Entwicklungs- und Entscheidungsschritte eines Zuchtprogramms integriert werden. In der
Vergangenheit wurden bspw. Zuchtziele und Leistungsprifungen von der Zuchtorganisation
oder der Politik definiert und diktiert. Zur starkeren Identifikation mit dem Zuchtprogramm,
kdnnen Zuchtziele in Absprache mit den Ziuchtern definiert werden. Wie dies funktionieren
kann, zeigt die aktuelle Anpassung der Zuchtziele bei Fleck- und Braunvieh im
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Zuchtwertschatzverbund DAC  (Deutschland —  Osterreich  —  Tschechien). Nach
wissenschaftlichen Vorarbeiten zu neuen Merkmalen, den genetischen Beziehungen der
Merkmale untereinander sowie der aktuellen wirtschaftlichen Gewichte, fanden regionale
Veranstaltungen in allen beteiligten Landern statt, bei denen die Zlchter tber die aktuellen
Arbeiten informiert wurden. Die Zuchter konnten das Fir und Wider unterschiedlicher
Merkmalssets oder Gewichtungen diskutieren und regionale Zuchtziele definieren. Auf
zentralen Abschlussveranstaltungen diskutierten die Vertreter der Zuchtorganisationen aus
den verschiedenen Léndern die regionalen Varianten und einigten sich auf jeweils einen
neuen Gesamtzuchtwert flr Fleckvieh und Braunvieh (RINDERZUCHT AUSTRIA, 2016). Da die
Entscheidung im Konsens und auf einer breiten Basis getroffen wurde, konnte die Akzeptanz
der Verdnderungen in der Zuchtwertschdtzung, z.B. in der Rangierung von Bullen, gesteigert
werden. Weitere Mdoglichkeiten zur Einbindung der Zlchter bestehen im Bereich der
Leistungsprufungen. Die Erhebung der Leistungen fallt in ihren Aufgabenbereich. Die zu
prufenden Leistungen werden derzeit allerdings von Zuchtorganisation und Politik
vorgegeben. Nach Besprechung der Zuchtziele und daftir nétiger Leistungspriifungen mit den
Zichtern konnte die Leistungserfassung, wie z.B. Wiegungen in der Mutterkuhhaltung, auf
groere Zustimmung treffen. Durch die Beteiligung der Zichter an der Erarbeitung der
Zuchtziele entsteht Motivation und eine moralische Verpflichtung zur Einhaltung der
erarbeiteten Ergebnisse. Bei der Gewichtung der Inzuchtrate als Basis fur die Berechnungen
der OCS st eine weitere Integration der Zlchter und Tierhalter moglich. Durch
wissenschaftliche Aufklarung Uber akzeptable Inzuchtraten und erreichbaren Zuchtfortschritt
werden die Ziichter befahigt, am Entscheidungsprozess der Gewichtung teilzunehmen und
gleichzeitig groReres Verstandnis fur die Anwendung der Methode zu gewinnen. Insgesamt
kann durch die direkte Einbeziehung der Zichter und Tierhalter das oben beschriebene
Organisationsproblem des Nicht-Wissens und Nicht-Wollens durchbrochen werden. Ganz
konkret kdnnen z.B. regionale Diskussionsgruppen dabei helfen, Informationsasymmetrien zu
vermeiden und die Zuchter aktiver in die Zuchtarbeit zu involvieren sowie verantwortlicher
zu machen. Ansatze hierzu findet man beispielsweise in den Arbeiten Elinor Ostroms
,»polyzentrische  Organisationsstrukturen“ zur gemeinschaftlichen Verwaltung von
Gemeingutern (OsTrROM, 2009; BPB, 2011). Fir die Weiterentwicklung gemeinschaftlicher
Zuchtprogramme kann die Idee dorflicher oder kommunaler Zuchtprogramme genutzt werden
(vgl. HEROLD ET AL., 2010; VALLE ZARATE UND MARKEMANN, 2010; RORLER ET AL., 2013;
MULLER ET AL., 2015; WoOLDU ET AL., 2016). Diese sind auf eine starkere Beteiligung der

Zuchter und Tierhalter ausgerichtet.
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Die finanziellen Rahmenbedingungen innerhalb der Zuchtprogramme sowie die gesetzlichen
Regelungen zu FordermaRnahmen durch die EU und die Bundesrepublik Deutschland
behindern die Umsetzung der OCS in die Praxis. Mit sinkenden PopulationsgroRRen verringert
sich die Profitabilitat der Spermaproduktion fir die kinstliche Besamung. Zuchtbuchfuhrung
und Rasseorganisation erzeugen weitere Kosten. In kleineren Populationen mit héheren
Natursprunganteilen gewinnt die Optimierung des Zuchtfortschritts unter Einhaltung einer
bestimmten Inzuchtrate an Bedeutung. Die OCS ist eine geeignete Methode um die
Inzuchtrate und somit die effektive Populationsgrofle zu regulieren. Im Bereich der
FordermaBnahmen zum Erhalt genetischer Vielfalt ist ein Umdenken erforderlich: Ein
Losungsansatz ist die Vergabe von staatlichen Foérdermitteln fur die Durchfihrung von
Erhaltungszuchtprogrammen (ScHULTE-COERNE, 2015) direkt an die Zuchtorganisationen.
Damit konnte die Vergabe der Forderzahlungen fir die Landwirte z.B. an konkrete
Leistungen im Zuchtprogramm gebunden werden. Auch eine Kopplung der Férderzahlungen
an den Vatertiereinsatz ist denkbar, um die optimierten Genbeitrdge moglichst exakt in der
Zuchtungspraxis realisieren zu kénnen. Auf diese Weise wird der Einsatz mehrerer Vater auf
einem Betrieb und von mehr Vétern Uber Betriebe hinweg geférdert. Dies hatte zudem einen
positiven Effekt auf die Qualitdt der Zuchtwertschdtzung, da bei Uberbetrieblichem
Vatertiereinsatz genetische und Umwelt-Effekte besser voneinander getrennt werden kénnen

und die Sicherheit des Zuchtwertschatzverfahrens steigt.

Ein gemeinschaftliches Zuchtprogramm unter Anwendung der OCS erfordert gute Kenntnisse
bei den Zuchtverantwortlichen wie Zuchtleitern und Zuchtberatern. Im Rahmen des EU-
Projekts ,,Preparatory action on EU plant and animal genetic resources* konnte festgestellt
werden, dass wissenschaftliche Weiterentwicklungen im Bereich genetischer Ressourcen nur
ungeniigend genutzt und umgesetzt werden oder nicht die richtigen Akteure erreichen
(TRAON, 2016). Kenntnisse Uber die theoretischen Hintergrinde der OCS und ihrer
Implementierung sind hierfur ein gutes Beispiel. In Modellsimulationen wurde vielmals die
Uberlegenheit der OCS gegeniiber der Abschnittsselektion gezeigt (AVENDARO ET AL., 2003;
GANDINI ET AL., 2014; KEARNEY ET AL., 2004; KOENIG UND SIMIANER, 2006; SONESSON UND
MEUWISSEN, 2000; WEIGEL, 2001). Diese Ergebnisse erreichten aber nicht die Praxis bzw.
scheiterte die Umsetzung an organisatorischen Hindernissen, die Zuchtprogramme mit sich
bringen. Die Informationsasymmetrie bezieht sich auch auf die Methodik der Zuchtberatung.
In einem gemeinschaftlichen Zuchtprogramm muss auch die Zuchtberatung interaktiv
gestaltet sein. Durch theoretische Weiterbildung von Ziichtern werden diese befahigt,

zuchterisch korrekte Entscheidungen zu treffen.
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Die Erhaltung genetischer Ressourcen wird durch ihre aktive Nutzung gefordert. Daher ist die
Etablierung angemessener Vermarktungswege wichtig. Die OCS ermdglicht auch in kleinen
Populationen einen gewissen Zuchtfortschritt bei Begrenzung und Monitoring der Inzuchtrate.
Sind Leistungsprifungen fir die Alleinstellungsmerkmale oder besonderen Qualitatsattribute
der genetischen Ressourcen etabliert, kdnnen Zuchtwerte flr diese Merkmale geschatzt und
das Zuchtprogramm auf die besondere Produktqualitat ausgerichtet werden. Dies schrankt die
genetische Vielfalt der Population nicht nennenswert ein. Die Vermarktung genetischer
Ressourcen kann langfristig nur funktionieren, wenn ihre besonderen Eigenschaften und ihr
Nutzen kommuniziert werden (TRAON, 2016). Spanien und die Schweiz haben bereits ein
Label entwickelt mit dem auf die Herkunft einer genetischen Ressource hingewiesen werden
kann (AMMANN, 2016; CASTELLANOS MONCHO, 2016).

Die Vorziglichkeit der OCS steht auRer Frage. Es bedarf jedoch einer Vielzahl an
flankierenden MaBRnahmen, um diese Methode langfristig und nachhaltig in
Zuchtprogrammen etablieren zu kdnnen. Entscheidend ist insbesondere der Férderrahmen far
Erhaltungszuchtprogramme, der es ermdglichen sollte, Uberbetriebliche Malnahmen des
Zuchtprogramms wie die Herdbuchfiihrung oder die Zuchtleitung direkt zu férdern und

Haltungspramien mit der aktiven Beteiligung am Zuchtprogramm zu verkniipfen.
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Abstract

In the middle of the 20™ century increasing inbreeding rates have been identified as a threat to
livestock breeding. Consequences are reduced fertility and fitness, as well as phenotypic
expression of lethal alleles. An important step was the introduction of Optimum Contribution
Selection (OCS) by Meuwissen (1997). OCS facilitates simultaneous management of genetic
gain and inbreeding rates. However, using a standard OCS methodology in regional breeds
with historical introgression for upgrading reasons, could lead to reinforced selection on
introgressed genetic material, since it is favourable for genetic gain as well as for reducing the
average kinship to the population (Wellmann et al., 2012). Consequently, regional breeds may
become genetically extinct by using a standard OCS approach. Thus, an advanced OCS
(aOCS) approach by Wellmann (2017) takes introgressed genetic material into account. Major
goals of this study were (I) to gather key information for feasibility of aOCS under practical
conditions of the actual breeding scheme of Vorderwald cattle, (II) to identify superior
strategies for realization in the actual scheme and (I11) to examine whether historical breeding
decisions, to increase genetic gain by introgression of commercial breeds, could have been
avoided by using aOCS. Stochastic simulations of this study were designed to create
populations, out of the gene pool actually available in former times, by using aOCS.
Simultaneously, all practical constraints of a breeding scheme were met. Thus, simulated
populations are comparable with real data. Annual genetic gain was highest in reality (1.56)
compared to simulation scenarios (1.12 - 1.40). Introgressed genetic material increased to
61.3 % in reality, but was conserved at a final value of 15.3 % (+ 0.78) across simulations.
The classical rate of inbreeding and rate of native inbreeding (Wellmann et al., 2012) were
constraint to 0.092 % on an annual basis. This is equal to effective population sizes of 100,
respectively. Observed values for both rates of inbreeding were 0.082 - 0.087 % and
0.087 - 0.088 % for classical and native kinship, respectively. The corresponding figures in
reality were 0.067 % and 0.184 %, respectively. This study proves that aOCS is feasible for
Vorderwald cattle. Strategies for implementation have been identified. Finally, we conclude
that historical breeding decisions could have been avoided by using aOCS. Genetic gain
would be reduced by at least 12.2 %, but introgressed genetic material, genetic diversity and

native genetic diversity would be more convenient for a breed under conservation.

Keywords: Migrant Contribution, Native Contribution, Native kinship, Simulation, Regional
breed

32



Kapitel 2

Implications

Actually, Vorderwald cattle has an extremely high proportion of introgressed genetic material
of 61.3 %. The breeding organisation of Vorderwald cattle is aware of that and wants to
conserve the remaining native genetic material and consolidate the breed. Economical
disadvantages of a breed contribute to the probability of extinction. Thus, advanced OCS
seems to be the method of choice to retain native genetic material, genetic diversity and native
genetic diversity, meanwhile achieving a moderate rate of genetic gain to reduce that risk.

Introduction

In the middle of the 20™ century increasing inbreeding rates have been identified as a threat to
livestock breeding. Inbreeding rates (AF) were almost unsupervised while the main aim was
to maximize genetic gain (AG). Consequences are reduced fertility and fitness as well as
phenotypic expression of lethal alleles. Management of AF and possibilities for their
reduction have been widely discussed. Since its invention, Optimum Contribution Selection
(OCS) has been the gold standard to maximize AG while restricting AF to predefined levels
(Meuwissen, 1997a; Meuwissen and Sonesson, 1998). Several authors confirmed the
superiority of OCS over Truncation Selection (Sonesson and Meuwissen, 2000; Weigel, 2001;
Avendafo et al., 2003a; Kearney et al., 2004; Koenig and Simianer, 2006; Gandini et al.,
2014). Other authors have shown that introgression of commercial breeds endangers the
originality of regional breeds (Hartwig et al., 2014a). In breeds with historical introgression, a
standard OCS approach would lead to reinforced selection on introgressed alleles, since
carriers of introgressed alleles are less related to the population and superior in terms of
breeding values (Wellmann et al.,, 2012). Consequently, regional breeds may become
genetically extinct, by using a standard OCS method. This is why Wellmann et al. (2012)
developed an advanced OCS (aOCS) method. Advanced OCS facilitates simultaneous
management of AG, AF, rate of native inbreeding (AFna) (Wellmann et al., 2012) and
introgressed genetic material, i.e. Migrant Contributions (MC). In breeds under conservation,
the major goals are originality, genetic diversity and uniqueness. At the same time, those
breeds have economic disadvantages compared to commercial breeds. However, profitability
of a breed will contribute to its chances of conservation (Meuwissen, 2009). This is why
aOCS is of great interest for breeds under conservation. Basic research on appropriate
exploitation of aOCS procedures has already been carried out (Wellmann et al., 2012; Wang
et al., 2017a; b). Thus, this study will examine the possibilities of implementing aOCS in the

actual breeding scheme of Vorderwald cattle, as a model population with historical
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introgression. Our aim was a comparison with real data. Hence, a simulation study was
carried out, based on a breeding population that was actually available in former times.
Advanced OCS was designed to maximize AG under side constraints. A young sire breeding
scheme was designed for stochastic simulations. Similar schemes have been modelled by
Gandini et al. (2014). Various annual flows of replacement of proven sires (FoR-strategy) will
be examined, assuming that this should have an impact on AG (Gandini et al., 2014).
Additionally, we tested whether the extent of progeny testing of mature bulls (PT-strategy)
has an impact on AG (Gandini et al., 2014) while applying aOCS. All simulation scenarios
were carried out for overlapping generations. Major goals of this study were (1) to gather key
information for feasibility of aOCS under practical conditions of the actual breeding scheme
of Vorderwald cattle, (I1) to identify a superior combination of FoR-strategy and PT-strategy
for realization in the actual scheme and (lll) to examine, whether historical breeding
decisions, to increase AG by introgression of commercial breeds, could have been avoided by

using aOCS.

Material and methods

Base population

The raw dataset, provided by the State Agency for Spatial Information and Rural
Development Baden-Wirttemberg, consisted of 348,020 individuals with information on sex,
breed, date of birth and estimated breeding values (EBV) for the total merit index (TMI). In
Germany, EBVs are standardized with mean 100 and a genetic standard deviation of 12. We
processed the raw dataset for individuals with known EBVs and at least 3 equivalent complete
generations (MacCluer et al., 1983). Pruning the raw dataset for these individuals resulted in a
pedigree of 94,457 individuals, born between 1938 - 2014. Individuals with unknown
pedigree and born before 1970, were defined as native founders with a MC of 0 %.
Individuals from foreign breeds or with unknown pedigree and born after 1970, were defined
as migrant founders with a MC of 100 %. This assumption is based on results of Hartwig et al.
(2014). Their results prove that heavy introgression of foreign breeds to Vorderwald cattle
started in 1970. After defining native and migrant founders, MC was calculated with optiSel
(Wellmann, 2017) for all individuals included in the pedigree. The resulting pedigree was
used for population analyses of the real population. To start the simulation process with the
breeding population that was available at 1984, the real pedigree was cropped at that point of

time.
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General Simulation process

The simulation process is visualized in Figure 1. Birth cohorts of 1985 — 2014 consisted of
3,512 individuals on average. Thus, the simulation process was modelled to create 3,512
progeny per iteration, to create a comparable population. The simulation process was carried
out for 30 iterations to reflect 30 years in reality. In iteration 1 and 2, there was a lack of male
descendants for restock of proven sires (Figure 1). The cropped pedigree included solely
proven sires and the first fictitious male descendants cannot be assumed to be mature yet. This
is why we subdivided the process in 2 stages. Stage 1 was carried out for 2 iterations to create
fictitious male descendants. Fictitious males of the first iteration were assumed to be mature
in iteration 3 (iteration 1 — pregnancy of dam; iteration 2 — rearing). Hence, Stage 2 comprises
an additional section to visualize selection of mature bulls and subsequent progeny testing.
Stage 2 was carried out for the missing 28 iterations. Both stages were carried out for
overlapping generations. Each step of the iterative simulation procedure will be described in

separate sections in the following (cr. Figure 1).

Sampling of breeding candidates

Each iteration of the simulation process started with sampling of additional individuals to be
labelled as deceased. This was modelled to facilitate a realistic deployment of females.
Sampling depended on an age distribution that reflects the demography of a cattle population
and was carried out for concrete birth cohorts of one year. Birth cohort B; consisted of all
individuals born in the latest iteration t. Sampled living females belonged to birth cohorts B; —
Bis. Subsequently, dams were defined as breeding candidates in birth cohorts Bi.; — Bis.
Available proven sires belonged to birth cohorts B3 — Bt.14, assuming that those were progeny

tested and had to produce semen before deployment in the broad population.
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Schematic structure of the simulation process

1938 Real pedigree 1984 1985  Real pedigree 2014 Comparison 1985 Simulated pedigree 2014
e :

Y _ : 5
;
=
Stage 1 Sampling of Stage 2 Estimation
breeding of breeding
candidates N values
\.t;b

Estimation Sampling of Progen
Advanced of breeding IREP) breeding geny Phenotyping
0cCs . testing
values candidates
I
t Selection of

mature bulls

Phenotyping ez

OCS

Figure 1 To start the simulation process, the available base population in 1984 was derived by cropping the real pedigree at that point of time. The simulation process was carried out for 30
iterations, equaling 1 year in reality. Thus, a fictitious pedigree was created, comparable to real data.
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Advanced OCS

Advanced OCS is implemented in the open source R package optiSel (Wellmann, 2019) and
allows for simultaneous management of AG, AF, AF,; and MC (Wang, Bennewitz, and
Wellmann 2017; Wellmann, Hartwig, and Bennewitz 2012). Advanced OCS was solely used
for selection of proven sires for deployment in the broad population. The result of an aOCS
approach for overlapping generations is a vector ¢ with genetic contributions c;j; of each
individual i to the next birth cohort t. The genetic contribution of each individual i cannot be
negative, i.e. ci>0. This is a general constraint of OCS approaches. As a second constraint,
genetic contributions of each sex equal 0.5, since the proportion of genes of diploid species
originate half from sires and half from dams, i.e. ¢;’s = 0.5 and c;'d = 0.5, where s and d are
indicative vectors of sex (0/ 1). Due to the limited number of progeny per cow and year,
female contributions were forced to be equal, i.e. ¢/'d; = ¢/'d, = ... = ¢/'d,. Since we face a
breeding scheme with a substantial amount of natural service (50.2 %), the maximum genetic
contribution per sire and year was forced to not exceed 0.05, i.e. ci; <0.05. As a result, the
aOCS procedure selected at least 10 sires per year (i.e. ¢;'s/10=0.05) to satisfy the
population under natural mating. According to the absolute number of progeny per birth
cohort, a single sire could service a maximum of 351 females on an annual basis
(3,512/10~351). As objective function, aOCS was designed to maximize AG by
maximizing c;ii EBV, where EBV is a vector of EBVs of selection candidates. The
maximization of ¢ EBV was done under constraints. Effective population sizes of 50 — 100
have been suggested in literature, to keep a breed vital in the long-term (Meuwissen, 2009).
Thus, we chose an N, and a native effective population size (Near); (Wellmann, 2017)) of 100

to restrict AF. We calculated AF for overlapping generations per year as

1
2+ Ng*L

AF =

= 0.092 %,

where L is the generation interval of 5.41 (Hartwig et al., 2013). The first constraint of the
aOCS procedure was defined as an upper bound for average classical kinship in birth cohort
t+1:

ub. classKin;,; = @classKin + (t— 1983) * AF,
where @classKin is the average classical kinship of living individuals in 1984 (0.017),
sampled by the age distribution of the simulation process, and t is the year of optimization.
We calculated AF4; for overlapping generations as

AF,,, = ———— =0.092 %,

2% Nenat) * L

per year.
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The second constraint of the aOCS procedure was defined as an upper bound for kinship at
native alleles in birth cohort t+1:
ub.natKin,,.; = @natKin + (t — 1983) * AF,4,
where @natKin is the average kinship at native alleles of living individuals in 1984 (0.019).
Based on pedigree data, MC is the expected percentage of introgressed alleles carried by an
individual i. MC was managed by introducing an additional upper bound for average MC of
the next birth cohort t+1:
ub.MCpyqy < OMC,,

where @MC; is the average MC of breeding candidates in year t. Computation of genetic
parameters MC, classKin and natKin was carried out by optiSel. Estimated optimum
contributions of sires were allocated randomly across females (cr. Figure 1; “Random

mating”), since selection of dams is a key competence of breeders.

Phenotyping
Phenotypes were allocated to females when those belonged to birth cohort Bs.,, assuming a
performance test at their first lactation. The phenotype of female i was defined as its true
breeding value TBV; plus an environmental effect. As TBVs are unknown in reality, we
assumed EBVs at 1984 to be true (EBV1gss = TBV1984, Where EBV19g4 Was a vector of EBVs of
individuals in 1984 and TBV;9g4 Was a corresponding vector of TBVSs):

Phenotype; = TBV ; + E;

The environmental effect followed a normal distribution:

1—h?
El’"N 0, VAt * h2 )

with VA; being the additive genetic variance assessed through mean inbreeding of the

population at time t (3F,):
VA, = @F, x 122

Vorderwald cattle is a dual-purpose breed with emphasis on milk yield and fitness. The actual
breeding objective comprises performance traits with 44 %, 44 % and 12 % for milk yield,
fitness and meat production, respectively. According to documentations about historical
breeding decisions in Vorderwald cattle (Bussemer et al., 1996), we derived the historical
breeding objective. In 1965, this was solely comprised of performance in milk yield and meat
production. For 1996, the objective was explained to be 5,000 Kg milk per cow and year,
4.0 % milk fat and 3.6 % milk protein in 1996 (Bussemer et al., 1996). In comparison with the

actual breeding objective, we concluded that the direction of selection has been amended
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towards fitness, to the disadvantage of meat production. We hypothesized a TMI, based on an
individual’s own performance, that is equivalent to a simulated trait with a heritability of
h? = 0.25. This should be in favour of realized h? in reality, since the historical breeding
objective comprised no fitness traits. Those are known to be less heritable, compared to
performance traits in meat production of cattle (Knapp and Nordskog, 1946; Utrera, 2004;
Andersen-Ranberg et al., 2005). The TBVs of individuals in ongoing iterations were estimated
with:
TBV; = 0.5 TBV giye; + 0.5 TBVpam i + MS;,
where TBVsjre i is the true breeding value of the sire and TBVpan i is the true breeding value of
the dam of individual i. MS; represents the mendelian sampling term of individual i, chosen
from a normal distribution:
MS;~N(0,0.5 * VA,).

Estimation of breeding values
Estimation of breeding values was carried out with asReml (Butler, 2009). The mixed linear
model was:

Yi=uta;+e,
where y; is the phenotype of individual i, u is the intercept which was modelled as a fixed
effect, a; is the random animal effect, which equals the TBV of individual i, and e; is the
environmental effect for individual i. A breeding value estimation was implemented in
simulations to enable changes in EBVs, due to increasing accuracies (r) over time. Otherwise,
results would be incomparable with real data.

Selection of bull calves (exclusively Stage 2)

Bull calves were selected as candidates for progeny testing in birth cohort B;. Selection was
limited to male descendants of 10 sires with the highest optimum contributions in iteration t-1.
Selection was done by truncating the best 1, 3 or 5 half-brother/s per sire, on the basis of
EBVs. In this part, aOCS was omitted as discussed later on (cr. Discussion - aOCS scenarios).
As a result, we examined 3 strategies for flows of replacement (FoR-strategy) of proven sires
with 10, 30 or 50 young sires for annual restock (FOR10-, FOR30- and FoR50-strategy,

respectively).
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Progeny testing (exclusively Stage 2)

We assumed bull calves to become mature at the end of B:. Thus, those were progeny tested in
Bt.1. Matings for progeny testing were allocated randomly across female candidates belonging
to Bi2-Bis. We examined 3 strategies for annual progeny testing of young bulls
(PT-strategy) with 300, 600 or 900 matings for progeny testing in total (PT300-, PT600- and
PT900-strategy, respectively). Combining FoR-strategies and PT-strategies, resulted in 9
different scenarios of the simulation process as shown in Table 1. Subsequently, young sires

got available for deployment in the broad population when those belonged to By.4.

Genetic gain
For comparison of simulation scenarios and reality, we defined AG as the average annual

improvement in mean EBVs of birth cohorts within a given time period of n years:

__ @EBViin— OEBV:
t —(t+n) — n !

AG
where @EBV; is the average EBV of a given birth cohort t averaged over 5 replicates. To
verify average value differences, we performed a two-factorial ANOVA and a Tukey HSD test.
Response variable was AGigss - 2014. We assumed the FoR-strategy and PT-strategy as factor

variables.

Rates of inbreeding
For a better understanding of time specific developments, we defined AF and AF,4 in a given
time period of n years, averaged over 5 replicates as

@classKin;,, — @classKin,

AF; _ (t4m) = n

and

@natKing,, — @natKin,

AFnat(t - (t+n)) = n

Migrant Contribution
Furthermore, we defined AMC as the average annual increase in mean MC of birth cohorts

within a given time period of n years:

AMC _ @MCpin—OMC,

t —(t+n) — n

where @MC; is the average MC of a given birth cohort t averaged over 5 replicates.
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Number of deployed sires
Since natural service is the dominating reproduction path in Vorderwald cattle, the number of
annually deployed sires will influence the feasibility of a breeding scheme. This is why we

will give an average number of annually deployed sires for each scenario as
2013 @sires;
29

@Sires;oga—2013 =

Where @Sires; is the average number of deployed sires in a given year t averaged over 5

replicates.

Results

Restricted parameters

With regard to a feasibility study that considers practical conditions there was marginal
variation in values of constraint parameters MC, classKin and natKin (cr. Table 1 for SDs).
Hence, results will be visualized exemplarily for scenario For30 + PT300. The Development
of mean MC in birth cohorts is shown in Figure 2. In reality, AMCigs4 - 1996, AMC1996 - 2005,
AMC2005- 2014 and AMCiggs - 2014 Were 0.73 %, 2.0 %, 0.88 % and 1.15 %, respectively.
Between 1984 to 2005, MC increased by 27.3 %, since AMCiggs - 2005 Was 2.7- and 2.3-fold
higher compared to AMCiggs-1995 and AMCo005 - 2014, respectively. In simulation scenarios,
AMCigg4-1935 Was - 14.8 % (£ 0.0004) across all scenarios, reducing MCiggs to 11.8 %
(= 0.0004). Subsequently, MC was conserved at a final value of 15.3 % (£ 0.78) (cr. Table 1
for values of specific scenarios). As a result, AMC1gss - 2014 Was - 0.38 %.
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Development of Migrant Contribution in birth cohorts
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Figure 2 We examined 9 different scenarios. Those depended on combinations of strategies for flow of replacement of sires
(FoR-strategy) and number of matings to test young sires for restock (PT-strategy). Presented graphs visualize mean Migrant
Contribution (MC) of birth cohorts in the real population (black) and simulated populations averaged over 5 replicates with
SD (blue). Development of MC varied virtually negligible across simulation scenarios (Table 1). Thus, results are presented
exemplarily for the FOR30 + PT300-scenario (30 young sires for restock with 300 matings for progeny testing, annually) to

ensure a clearer presentation.

The development of classKin and natKin is visualized in Figure 3. ClassKin developed with
an irregular pattern in the real population; AFiggs-1096, AF1906-2005 and AFyo0s-2014 Was
0.09 %, - 0.008 % and 0.13 %, respectively. Overall, AFigg4-2014 Was 0.067 %. On the other
hand, natKin increased steadily with a AFnat 19842014y Of 0.184 %. Across all simulation
scenarios, classKin and natKin decreased in 1985 with a AFjggs-1085 OF -0.2% and a
AFnat(19s4 - 1985y Of - 0.05 %. In subsequent iterations both values increased linearly with a
AF1984-2014 Of 0.082—-0.087 % and a AFnatgsa—2014) Of 0.087 —0.088 %. Constraints for
inbreeding rates (ub.classKin and ub.natKin) and corresponding developments in classKin
and natKin in simulation scenarios are visualized in Figure 4. Approximately, AFnat1984 - 2014
(0.087-0.088%) met ub.natKin (0.092 %). However, AFiggs-2014 Was lower
(0.082 - 0.087 %) across all scenarios, meanwhile being constrained to the same value
(ub.classKin = 0.092 %).
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Development of classical and native kinship in populations
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Figure 3 We examined 9 different scenarios. Those depended on combinations of strategies for flow of replacement of sires
(FoR-strategy) and number of matings to test young sires for restock (PT-strategy). Presented graphs visualize mean
classical kinship coefficient (classKin, solid lines) and native kinship coefficient (natKin, dashed lines) of birth cohorts in
real population (black) and simulated populations averaged over 5 replicates with SD (blue). Development of classKin and
natKin varied virtually negligible across simulation scenarios (Table 1). Thus, results are presented exemplarily for scenario

FoR30 + PT300 (30 young sires for restock with 300 matings for progeny testing, annually) to ensure a clearer presentation.

Development of classical and native kinship with corresponding upper bounds
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Figure 4 Average classical kinship coefficient (classKin, light blue) and native kinship coefficient (natKin, dark blue).
Dashed lines represent corresponding upper bounds in respective iterations. Development of classKin and natKin varied
virtually negligible across simulation scenarios (Table 1). Thus, results are presented exemplarily for scenario

FoR30 + PT300 (30 young sires for restock with 300 matings for progeny testing, annually) to ensure a clearer presentation.
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Genetic gain

Development of AG is visualized in Figure 5. Differences in AG were not significant across
PT-strategies (p = 0.29). Thus, AG is exclusively visualized for scenarios with fewest number
of matings for progeny testing (i.e. PT300-strategy). In reality, AG19s4 - 2014 Was highest (1.56),
With AGioss-1997, AG1o97-2006 and AGaooos-2014 OF 1.21, 2.26 and 1.36, respectively. All
scenarios of the simulation show a strong increase in AGiggs - 1985 (8.8 £ 0.1). Thereafter, AG
develops almost linearly. Values for AGigss-2014 (1.12—1.40) of specific scenarios are
presented in Table 1. The impact of FoR-strategies on AG is significant with p = 3*10™%.
Results of the Tukey HSD test on FoR-strategies averaged over PT-strategies are visualized in
Figure 6 and presented in Table 1. AGigss-2014 Of FOR10-scenarios (1.12-—1.18) was
significantly inferior (p =0.05) to FoR30-scenarios (1.35-1.37) and FoR50-scenarios
(1.35 - 1.40).

Development of genetic gain in reality and different simulation scenarios
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Figure 5 We examined 9 different scenarios. Those depended on combinations of strategies for flow of replacement of sires
(FoR-strategy) and number of matings to test young sires for restock (PT-strategy). Graphs visualize the development of
mean estimated breeding value (EBV) for the Total Merit Index (TMI) of birth cohorts. Differences were not significant
across PT-strategies (Table 1). Thus, graphs are presented for scenarios with the lowest number of matings for progeny
testing (300 in total), but various numbers of young sires for annual restock of proven sires (50, 30 or 10; coloured) and real

population (black). Results were averaged over 5 replicates. Graphs include SDs.
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Average annual genetic gain over 30 iterations of the simulation process
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Figure 6 Boxplot of annual genetic gain, measured as improvement in mean estimated breeding values (EBVs) for the Total
Merit Index (TMI) among birth cohort B1984 (starting point of simulation) to birth cohort B2014 (end point of simulation).
Different colours indicate different flows of replacement of proven sires, with levels of 10, 30 or 50 young sires for annual
restock (FoR10 , FOR30 and FoR50 strategy, respectively). Additionally, 3 strategies for progeny testing of young sires were
examined, with levels of 300, 600 or 900 matings for progeny testing in total (PT300, PT600 and PT900 strategy,
respectively). Results of different FOR strategies were averaged over PT strategies, with 5 replicates per strategy

combination. Different letters indicate significant differences at p < 0.01.

Deployed proven sires
Numbers for @Sires;ogs-2013 are presented in Table 1. Across all simulations @SireSigss - 2013

varies between 53.2 - 72.7. In reality, 77.9 £ 30.2 sires were annually deployed.

Discussion

The discussion will cover an analysis of performance and limitations of the given aOCS
procedure in connection with the designed young sire breeding scheme. Subsequently,
simulation scenarios will be compared in terms of AG, MC, classKin and natKin. First ideas
for improvements in the actual breeding scheme of Vorderwald cattle will be derived.
Furthermore, a comparison of simulation scenarios with real data will identify opportunities
and limitations of implementation of aOCS and clarify whether historical breeding decisions
could have been avoided. Subsequently, we will decide for superior scenarios and give ideas
for practical implementation in a young sire breeding scheme. Finally, we will discuss efforts
of adding genomic information to optiSel. SDs of all parameters (MC, AG, AF and AFy4) Were

marginal. Thus, our study was based on merely 5 replicates per scenario.
45



Kapitel 2

Table 1 Different simulation scenarios are explained by a combination of flow of replacement of sires (FoR-strategy) and extent of progeny testing

of young sires (PT-strategy).

Scenarios FoR? PT’ PT/YS n AG® AF AFa MCyo14 @Sires

Reality ~2-3" =250-300 =~50-60° 1 1.56 0.067 0.184 61.3 77.9+30.2
Forl0 + PT300 10 300 30 5 1.12°+0.06 0.084+0.002 0.088+0.0003 14.3+0.8 60.3+115
Forl0 + PT600 10 600 60 5 1.15%+0.07 0.087 £0.004 0.088 +0.0003 154 +1.8 53.6+10.7
Forl0 + PT900 10 900 90 5 1.18%+0.05 0.086+0.002 0.088+0.0004 16.5+1.0 53.2+10.3
For30 + PT300 30 300 10 5 1.35°+0.03 0.082+0.001 0.087 +0.0005 13.2+0.7 67.9+14.0
For30 + PT600 30 600 20 5 1.37°+0.04 0.084+0.001 0.087 +0.0002 15.2+0.7 66.2+135
For30 + PT900 30 900 30 5 1.36°+0.05 0.084+0.001 0.087+0.0002 16.1+0.7 57.1+135
For50 + PT300 50 300 6 5 1.35°+0.06 0.085+0.001 0.087 +0.0001 13.7+0.5 72.7+18.3
For50 + PT600 50 600 12 5 1.40°+0.05 0.085+0.002 0.087+0.0003 14.8+0.8 64.4+145
For50 + PT900 50 900 18 5 1.37°+0.06 0.085+0.002 0.087 +0.0001 154+0.8 56.9+13.1

Scenarios = Different scenarios are explained by combinations of FoR-strategy and PT-strategy; FOR = Annual flow of replacement of sires; PT = Extent of progeny testing of
young sires; PT/YS = Matings for progeny testing per young sire; n = Replicates per scenario; AG = Annual genetic gain, measured as improvement in mean estimated breeding
values (EBVSs) for the Total Merit Index (TMI) among birth cohorts Biggs - Bao1a: AF = Rate of Inbreeding for overlapping generations in %; AF, = Rate of native Inbreeding for
overlapping generations in %; MCyy4 = Average Migrant Contribution of birth cohort 2014 as final value; @Sires = Average humber of deployed sires per iteration among birth
cohorts Biggs - Boois;

! Three different FoR-strategies were examined with 10, 30 or 50 young sires for restock of proven sires per year.

% Three different PT-strategies were examined. These were 300, 600 or 900 matings for progeny testing of all young sires in total.

*Genetic gain was defined as the annual improvement in mean EBV of birth cohorts.

*According to personal communication (Dr Franz Maus, February 22, 2018).

*According to (Hartwig et al., 2013).

A B Different superscripts label significantly different values at p < 0.01 in terms of FoR-strategies.
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Breeding schemes

The actual breeding scheme of Vorderwald cattle is illustrated in Figure 7. All figures are
long-term averages of the last 10 years (Dr Franz Maus, personal communication, February
22, 2018). The active breeding population consists of 6,300 dams in total. However, 3,160
dams are serviced naturally by 80 unproven sires and 3,140 dams are serviced by artificial
insemination by 10 proven sires. Thus, assuming an even distribution of born males and
females 3,150 bull calves are born in the broad population. Out of those 3,150 bull calves, 42
bull calves are selected for a performance test on station. Selection is done by the breeding
director on the basis of pedigree-based EBVs (Dr Franz Maus, personal communication,
February 26, 2019). Subsequently, 37 of the 42 young bulls do not have sufficient
performances to justify a progeny test. However, those replace the sires for natural mating
without passing a progeny test. Additionally, 40 young bulls for replacement of sires for
natural mating originate from field testing. Field testing involves measurement of daily gain
and a rating of conformation. As a result, 5 young bulls have sufficient performances on
station to justify a progeny test. Subsequently, 2 - 3 out of those 5 young bulls successfully
pass the progeny test and get available for restock of proven sires for artificial insemination in
the broad population. A time frame of usage of proven sires for artificial insemination is not
clearly defined. Young sires that do not pass the progeny test successfully (2 - 3) will restock
sires for natural mating. Directed mating is planned, but has not been introduced yet. Gandini
et al. (2014) carried out stochastic simulations on basis of young sire breeding schemes and
similar population sizes (500 — 6,000 dams) ‘“according to criteria of the European
Commission” (Gandini et al., 2004) on “population sizes of local dairy cattle breeds
designated as endangered”. Their simulations were carried out by implementing a standard
OCS strategy. The breeding scheme for stochastic simulations of our study was based on the
actual Vorderwald cattle population and used the young sire breeding schemes of Gandini et
al. (2014) as a template. The first major difference of both modelled schemes is the existence
of progeny testing of young bulls in our study (PT-strategies). This has been reported to have
an impact on AG (Meuwissen and Sonesson, 1998). Additionally, FoR-strategies should have
an impact on AG (Gandini et al., 2014). Thus, we examined 3 FoR-strategies in combination
with 3 PT-strategies. Furthermore, Gandini et al. (2014) did not consider reasonable amounts
of natural service. In comparison to the actual breeding scheme, the scheme of this study
omitted performance records as additional selection criterion for young bulls. Finally, progeny
testing of all selected mature bulls was a major difference, since sires for natural mating of the

actual scheme do not pass a progeny test at all.
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The introduction of subsidies for registered breeding animals of Vorderwald cattle provoked
heavy registration in the herdbook in recent years. Thus, a breeding population of 6,300 dams
(Figure 7) was established. Since all dams are registered breeding animals, a nucleus is
non-existent. This is why we did not consider a breeding scheme based on a nucleus.

Actual Breeding scheme of Vorderwald cattle

2 - 3 young sires for artificial insemination + 80 young bulls for natural service

Active breeding population No progeny test Progeny test
37 young bulls 5 young sires

Field test
Hec test (with performance) (with performance)

6,300 dams (3,160 serviced naturally) 20 bull calves

80 sires (natural mating) 40 young bulls
10 sires (artificialinsemination) (field test)

cted ma

proven si

SaA|ed |INg Z¥
s|iInq 8unoA /¢
s|Inq 8unoA g

Performance test on station

42 young bulls

Figure 7 Presented figures are long term averages of 10 years and presented on an annual basis (Dr Franz Maus, personal
communication, February 22, 2018). 6,300 dams are available, thereof 3,160 are serviced naturally. 42 bull calves are
selected in the broad population for a performance test on station. 37 of those calves will restock sires for natural mating
without passing a progeny test. The missing 40 bull calves for restock of sires for natural mating originate from field tests. 5
young bulls successfully pass the performance test on station and are subsequently progeny tested. 2 3 pass the progeny test
successfully and will restock proven sires for artificial insemination. Directed mating is planned but has not yet been

introduced.

Advanced OCS scenarios

All simulation scenarios show a strong increase in AGiggs-1985 (+ 8.8 £0.1) after the first
iteration, while MC was heavily reduced (AMCiggs - 1985 = -14.8 % + 0.0004) (Figures 2 and
5). Additionally, classKin and natKin decreased (AFiggs_1985 =-0.2 % and AFnatioss -
1085) = - 0.05 %) (Figure 4). This might be explained by the identical base population of all
simulation scenarios in connection with the optimization opportunities when aOCS is
implemented for the first time. Deployed proven sires of the first iteration had an average MC
of only 11.1 % £ 0.2 (26.6 % in broad population), an average EBV of 71.3+£0.3 (53.5 in
broad population) and were by chance not closely related across all scenarios (results not

shown). In subsequent iterations, all simulation scenarios conserved MCy14 to a final value of
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15.3 % + 0.78. This is reasoned in a lack of the upper bound for MC. The upper bound was
expressed as ub.MC.« <@MC.. Thus, the average MC of population t+1 was constraint by the
lowest value achieved at any given point of the simulation process, since
ub.MCy+1 > ub.MCysp > ub.MCys. A fixed ub.MC, to the starting value of 26.6 % in the base
population, would have been preferable. However, aOCS roughly satisfied the upper bound
for AF: (ub.natKin = 0.092 %) with 0.087 - 0.088 % across all scenarios. Simultaneously,
ub.classKin (0.092 %) was not fully exploited with an AF of 0.082 -0.087 % across all
scenarios (Table 1). Native alleles are a subset of all alleles of a given population. Assuming a
closed population of Vorderwald cattle in former times, selection within native alleles
(domestication, breeding) resulted in related individuals. As soon as foreign alleles (i.e. MC)
were introgressed, carriers of those alleles were less related to the population. As an artefact,
classKin will always be smaller than natKin, and restricting natKin by an upper bound will
automatically restrict classKin at a lower level. This is in line with results of scenario
maxEBV.A.D.MC of Wang et al. (2017a). The constraint setting of their simulation was equal
to ours, with upper bounds for MC, AF and AF.,. We agree with Wang et al (2017a) that a
restriction for classKin can be omitted when MC and natKin are restricted. Both parameters,
classKin and natKin, show a linear and parallel increase across all scenarios (Figure 4). We
conclude that aOCS could stop the increasing deviation of classKin and natKin in the actual
population and simultaneously conserve (or even reduce) MC. Conserving or reducing MC is
of special interest for the actual population, with a MCy4 of 61.3% (Table 1). Since
increasing extent of progeny testing per mature bull positively influences the accuracies of
EBVs, we assumed the PT-strategy to have an impact on AG. However, a significant impact
could not be observed (p =0.29). The extent of progeny testing per mature bull was varied
between 6 (FOR50 + PT300) and 90 (FoR10 + PT900). Thus, the corresponding r was in a
range of 0.4 - 0.75 across all scenarios (results not shown), when young sires got available for
broad deployment in B:.3. On a population level, fluctuation of EBVs should be compensated
across all deployed sires. This might explain the non-significant impact of PT-strategies on
AG. However, we have to be aware of realization of AG in single herds, when deploying sires
with r = 0.5. This is analogous to the spread of risk in genomic breeding schemes. Optimally,
this spread of risk might be transferred by deploying optimum contributions of sires in each
herd (Kohl and Herold, 2017). However, feasibility of this approach is questionable, since
@Siresiogs - 2013 Was 53.2-67.9 across all scenarios. Hence, we suggest to implement
sufficient spread of risk in single herds, even if optimum contributions of sires cannot

completely be transferred. Increasing accuracy of breeding value estimation could be an
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added value, since broader deployment of sires would result in enhanced approximation of
herd effects. Furthermore, AGigss-2014 In FOR30- and FoR50-scenarios was superior
(1.36 £0.01 and 1.37 + 0.03, respectively) to FoR10-scenarios (1.15 £+ 0.03). We conclude
that FOR30- and FoR50-strategy are superior in terms of AG with no drawbacks in terms of
MC, AF and AFpat.

Prior to the actual simulation process, we performed on various other procedures. Those
tested for enhanced results by selecting bull calves for progeny testing with an additional
aOCS approach. However, results did not improve in any aspect with about twice the
computational time. The idea of the actual simulation process was to conserve genetic
diversity and uniqueness of the breed, by selecting mature bulls for progeny testing across all
deployed proven sires in every year. To ensure sufficient AG, mature bulls were selected by

truncation.

Comparison with real data

In reality, heavy introgression of Montbéliard took place between 1995 - 2005 to upgrade the
breed in terms of daily gain (Hartwig et al., 2014b). As a result, AMC increased notably faster
than before (2.7-fold) and thereafter (2.3-fold), based on AMCiggs - 1996, AMC1g96 - 2005 and
AMC2005 - 2014 With 0.73 %, 2.00 % and 0.88 %, respectively. Furthermore, introgression of
Montbéliard is directly reflected in the development of AG. During introgression, AGiggs - 2005
was 1.9- and 1.7-fold higher, compared to AGiggs-1006 and AGooos-2014, respectively.
Additionally, introgression led to decreasing classKin (with AFig96_ 2005 = - 0.008 %),
following the explanation of the previous section. Simultaneously, natKin heavily increased
(with AFphs = 0.184), due to replacement of native alleles by MC and subsequent directional
selection within the remaining native gene variants. These two opposed trends led to a
growing deviation between classKin and natKin in reality. AG was higher in reality (1.56)
compared with any scenario of the simulation (1.12 - 1.40, Table 1). Four aspects might have
contributed to that circumstance: (1) Since this is a feasibility study, it was based on the actual
breeding scheme of VVorderwald cattle and was designed to meet all practical constraints. One
of those constraints is the absence of selection in the dam path. This is a core competence of
breeders. Deducting this core competence would lead to unwillingness of breeders to realize
aOCS in their breeding scheme. However, breeders certainly select for superior dams. This
might have contributed to higher rates of AG in reality. (I1) AG increases as heritabilities of
traits increase (Gandini et al., 2014). We assumed a TMI, based on own performance,

equivalent to a simulated trait with h* = 0.25. With respect to a historical breeding objective,
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comprising solely performance traits, this might have been too low. (I11) Inbreeding has not
been supervised in reality. However, low AFiggs 2014 (0.067 %) compared to simulations
(0.082 — 0.087 %) is reasoned in introgression of MC, since real AFig96 2005 Was - 0.008 %.
Woolliams et al. (2015) suggested a comparison of AG at equal AF, because larger AF
increase risks and turn genetic variance in AG inefficiently. Thus, a comparison of real
AF5005 2014 (0.13) and AF1934 2014 OF Simulations seems more appropriate, since introgression
was stopped in 2005 and the genepool was closed again. This results in a 1.5-fold higher AF
in reality. Additionally, replacement of native alleles by MC is undesired in regional breeds
under conservation. Thus, a further comparison of AFnari984 2014 is advisable with 0.184 %
and 0.087 % in reality and across all simulations (2.1-fold higher), respectively. Hence, AG in
reality was achieved at an expense of genetic diversity and uniqueness. (IV) Introgression
caused higher AG in reality. Introgression of foreign breeds was avoided in simulations.
Additionally, the lack of ub.MCy.;, described in the preceding section, entailed an enormous
decline in MC. However, MC is known to be positively correlated to AG (Wellmann et al.,
2012). Thus, simulation scenarios produced AG out of the remaining 11.8 % + 0.0003 of
MCigg5 (compared to 26.3 % in reality) and inferior native gene variants. Our aim was to
clarify whether historical breeding decisions, to increase AG by introgression of commercial
breeds, could have been avoided by using aOCS. Thus, a comparison of AG in reality and
superior simulation scenarios seems most appropriate. AG in reality was superior to
FoR30- and FoR50-strategies, with 12.8 % and 12.2 %, respectively. However, a direct
comparison is interfered, because of the enormous decline in MCjggs. A further comparison of
AG is mandatory to demonstrate how poorly MC is exploited after introgression was halted in
2005. MC increased in reality by 27.3 % in 1984 - 2005 (Figure 2). The additional MC,
resulted in a higher rate of AG of only 12.4 %, based on AGigss-1097 (1.21, before
introgression) and AGaoos - 2014 (1.36, after introgression). Finally, AGiggs- 2014 in FOR30- and
FoR50-scenarios was superior to AGaos-2014 In reality (including exploitable MC), with
3.7% and 4.4%, respectively. Final values of MCyns were 13.2%-16.1 % across
corresponding scenarios and 61.3 % in reality. Conclusively, historical breeding decisions
could have been avoided with a loss of 12.2 - 12.8 % in AG, but resulting in an almost unique

breed of VVorderwald cattle.

Deciding for superior scenario
FoR30- and FoR50-strategy have been identified to be superior to FoR10-strategy.

PT-strategies had no significant impact on AG. Involving practical terms, selection of bull
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calves as well as husbandry and progeny testing of mature bulls, is a financial issue of the
breeding organization. The actual breeding scheme selects 42 bull calves for a performance
test on station (Figure 7). Subsequently, 5 of those pass a progeny test. Actually, the breeding
scheme of Vorderwald cattle accepts EBVs of young sires, on basis of 25 - 30 daughters
(Hartwig et al., 2013). Expecting an even distribution of born males and females, at least
50 - 60 matings are required to test 5 young sires. Eventually, this results in 250 - 300 matings
in total. The FOR30- and FoR50-strategy selected 30 or 50 bull calves for progeny testing,
respectively. Since differences in AG of FOR30- and FoR50-strategy were not significant, we
recommend to implement the FOR30-strategy in connection with the PT300-strategy. As a
result, the number of matings for progeny tests (300) is comparable to actual numbers. This
will cause the lowest costs for selection, husbandry and progeny testing, meanwhile

maximizing benefits (AG).

Improving the breeding scheme

The actual breeding scheme of Vorderwald cattle is confounded by 3 factors. (I) Sires for
natural mating do not pass a progeny test. (1) Only half of those have performance records.
(1) Directed mating has not been introduced yet. Therefore, bull calves have been selected in
the broad population of 6,300 dams (Figure 7). This is cost effective, but the risk of losing
promising young sires due to soon drop out of bull calves is high (sale and culling).
Restructuration of the breeding scheme might improve population parameters, even before
introducing aOCS. Consequent selection of half-brothers over sires, on basis of EBVSs, is new
and organizationally challenging. To simplify that task, we recommend to accelerate the
implementation of directed mating. An additional aOCS approach could optimize and allocate
matings among elite cows. This might result in further enhanced population
parameters (Gandini et al., 2014). As an added value, the risk of losing valuable genetic
material, due to soon drop out of bull calves, would be minimized. However, establishment of
a nucleus is not possible at the moment. As an assumption of the simulation process, all
female descendants of young sires reached the performance test. This is unrealistic, because
some of those will be unavailable. However, applying the most cost-effective FOR30 +
PT300-scenario, 5 daughters reached the performance test in simulations. In connection with
a realistic chance of survival of heifers of 72 % (Wathes et al., 2008), 14 - 15 matings are
sufficient for progeny testing of mature bulls in reality. Thus, the absolute number of matings
for progeny testing increases to 420 - 450 when the FOR30-strategy is realized. The additional
costs of extended progeny testing (420 - 450 toward 250 - 300 in reality; cr. Table 1) might be
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compensated by fewer performance tests of bull calves on station (30 toward 42 in reality,
cr. Table1). In reality, 77.9+30.2 sires were deployed on an annual basis. The
FoR30 + PT300-scenario deployed 67.9 + 14.0 sires. Thus, fewer sires will be available to
naturally service 3,160 dams. Additionally, realizing optimum contributions in the naturally
serviced dam population, is an obstacle to overcome (Kohl and Herold, 2017). Sires for
artificial insemination produced semen and were subsequently culled so far. However, it is
mandatory to keep a sufficient proportion of sires, to service dams naturally. As a solution,
one half-brother could be kept per half-sibling group and year. The idea is, to deploy a half-
brother, if aOCS selects for a culled sire. In this way, at least the optimum contributions of the
sire-sire-path will be realized. From an organisational point of view, we recommend to
establish a bull rotation program (Kohl and Herold, 2017) or re-establish municipal husbandry

of sires for natural mating.

Further studies

Following this study, we will examine the impact of applying identified superior strategies to
the actual breeding population of Vorderwald cattle in connection with the designed young
sire breeding scheme. We will clarify about further possibilities of reducing the number of
bull calves for restock of sires. Thus, the FoR50-strategy will be replaced by a
FoR20-strategy. Additionally, we will test for either equalizing or lowering MC in the
population. This is of special interest, considering the alarming levels of MC in the actual
population. Finally, an internal cost accounting and analyses of organizational efforts will

clarify about financial issues of the breeding scheme.

Adding genomic data

Advanced OCS is available within the open source R-package optisel. Pedigree data is known
to be biased (Oliehoek and Bijma, 2009). Thus, estimation of classKin, natKin and MC is
impeded. Adding genomic information to optiSel facilitates the estimation of all parameters,
based on shared haplotype segments (runs of homozygosity) (Wang et al., 2017b). As a result,
estimates are realized values rather than expected values and entail enhanced selection
decisions by the aOCS procedure. However, genomic data is not available at the moment.
There are arising projects that aim at genotyping a subpopulation of VVorderwald cattle, but
applicability of genome-based methods is unforeseeable.
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Conclusion

This study assumes purposive and economically optimal actions of all parties. In reality this is
frequently not the case (Kohl and Herold, 2017). Conviction of breeders is essential for
effectively realizing aOCS in the given breeding scheme of Vorderwald cattle. Developed
strategies should be openly discussed. In this way, a personal commitment might be raised
(Kohl and Herold, 2017). Furthermore, this study proves that aOCS with optiSel is feasible for
Vorderwald cattle, given the designed young sire breeding scheme. Selection of 30 bull calves
per year, with subsequent progeny testing, was proposed for annual restock of proven sires.
Given the constraint setting of the aOCS procedure, less AG arose in superior scenarios
(1.35£0.03 in FoR30 + PT300), when compared with real data (1.56). However, there was a
lack in the upper bound for MC. Thus, MCy14 Was heavily reduced to 15.3 % (£ 0.78) across
all simulation scenarios. In reality MCyo14 rose to alarming levels (61.3 %). Genetic diversity
was conserved at a Nemay Of 100 with a AFny Of 0.087 % + 0.0005 in FoR30 + PT300-
scenario. Hence, the upper bound for AFpns was roughly satisfied (0.092 %). This is why we
conclude that historical breeding decisions could have been avoided by using aOCS with the
FoR30 + PT300-scenario. As a result, AG would be reduced by 12.2 %, but introgressed
genetic material, genetic diversity and native genetic diversity would be more convenient for

a breed under conservation to safeguard future changes in livestock breeding.
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Abstract

Vorderwald cattle are a regional cattle breed from the Black Forest in south western Germany.
In recent decades, commercial breeds have been introgressed to upgrade the breed in
performance traits. On one hand, native genetic diversity of the breed should be conserved.
On the other hand, moderate rates of genetic gain are needed to satisfy breeders to keep the
breed. These goals are antagonistic, since the native proportion of the gene pool is negatively
correlated to performance traits and carriers of introgressed alleles are less related to the
population. Thus, a standard Optimum Contribution Selection (OCS) approach would lead to
reinforced selection on migrant contributions (MC). Our objective was the development of
strategies for practical implementation of an OCS approach to manage the MC and native
genetic diversity of regional breeds. Additionally, we examined the organizational efforts and
the financial impacts on the breeding scheme of Vorderwald cattle. We chose the advanced
Optimum Contribution Selection (aOCS) to manage the breed in stochastic simulations based
on real pedigree data. In addition to standard OCS approaches, aOCS facilitates the
management of the MC and the rate of inbreeding at native alleles. We examined two aOCS-
strategies. Both maximized genetic gain, while strategy (1) conserved the MC in the breeding
population, and strategy (II) reduced the MC at a predefined annual rate. These two
approaches were combined with one of three flows of replacement of sires (FoR-strategies).
Additionally, we compared breeding costs to clarify about the financial impact of
implementing aOCS in a young sire breeding scheme. According to our results, conserving
the MC in the population led to significantly (p <0.01) higher genetic gain
(1.16 £0.13 points/ year) than reducing the MC (0.88 £ 0.10 points/ year). In simulation
scenarios that conserved the MC, the final value of MC was 57.6% % 0.004 while being
constraint to 58.2%. However, reducing the MC is only partially feasible based on pedigree
data. Additionally, this study proves that the classical rate of inbreeding can be managed by
constraining only the rate of inbreeding at native alleles within the aOCS approach. The
financial comparison of the different breeding schemes proved the feasibility of implementing
aOCS in Vorderwald cattle. Implementing the modelled breeding scheme would reduce costs
by 1.1% compared to the actual scheme. Reduced costs were underpinned by additional
genetic gain in superior simulation scenarios compared to expected genetic gain in reality
(+4.85%).

Keywords: migrant contribution, native contribution, native kinship, breeding costs, regional
breed
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Implications

Vorderwald cattle are a regional cattle breed that has been crossbred with commercial breeds
for upgrading in milk and meat performance. This led to decreasing originality and native
genetic diversity of the breed. Advanced Optimum Contribution Selection facilitates the
management of those parameters and simultaneously maximizes the genetic gain. However,
the implementation of advanced Optimum Contribution Selection is impeded by practical
limitations. Thus, we developed solutions to practically implement advanced Optimum
Contribution Selection in small scale breeding schemes of regional breeds. Eventually, this

could contribute to the preservation of the agrobiodiversity.

Introduction

Vorderwald cattle are a livestock breed from the Black Forest in south western Germany.
Despite the moderately low performance of the breed, it is well adapted to the local landscape,
has a cultural value and contributes to the agricultural biodiversity. Over the past 50 years, the
breeding program focused on performance traits, and ignored the value of maintaining the
genetic originality of the breed. This led to increased introgression from commercial breeds
for upgrading (Hartwig et al., 2014). Introgressed alleles replaced native gene variants and
lowered the probability that alleles at a locus are identical by descent. Thus, genetic gain (4G)
was achieved at a low rate of inbreeding (44 (Kohl et al., 2019), but at the expense of
decreasing genetic originality. The loss of genetic diversity can be measured in two different
ways: (I) by the effective population size (Ne), which is the number of individuals in an
idealized population under random mating that would cause the same amount of decrease in
genetic diversity as the population under study, and (I1) by the native effective population size
(Necnan), Which is the corresponding parameter that quantifies how fast the genetic diversity at
native alleles is decreasing (Wellmann et al., 2012). Vorderwald cattle actually has an Ne of
102 but a Meman Of only 34. This means that genetic diversity is high and the breed is vital in
the long-term, but only little of its genetic diversity is explained by native gene variants
(Hartwig et al., 2014). Huge amounts of irreplaceable genetic resources have passed genetic
bottlenecks. Genetic bottlenecks for the genetic diversity at native alleles are caused by
several factors, which include (1) direct displacement of native alleles by introgressed alleles
and (Il) directional selection for performance traits within the mixture of native and
introgressed alleles. Today, performance traits are drastically improved in commercial breeds
and consumer demands on animal welfare are rapidly growing. This leads to changes in
livestock breeding with traits like robustness, fitness and fertility being increasingly focused.
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Selection for 4¢ led to effective population sizes as low as 52 in commercial breeds like
German Holstein (Koenig and Simianer, 2006). Thus, alleles with large effects on new traits
have already passed genetic bottlenecks in commercial breeds (Woolliams et al., 2015). This
will impede the selection for new traits. The additional genetic diversity that can be found in
local breeds like Vorderwald cattle, is mandatory to safeguard future changes in livestock
breeding. As commercial breeds like Red Holstein and Montbéliard have already been
introgressed to Vorderwald cattle (Hartwig et al., 2014), there is a need for the management
of introgressed genetic material. Optimum Contribution Selection (OCS) has been the
standard to maximize 4¢ and simultaneously manage 4f (Meuwissen, 1997). However, in
breeds with historical introgression for upgrading reasons, OCS would lead to reinforced
selection on introgressed alleles, since these are rare in the population and positively
correlated to 4G (Wellmann et al., 2012). Displacement breeding would be the consequence.
This is why Wellmann et al. (2012) invented an advanced Optimum Contribution Selection
(a0CS) method, which facilitates the simultaneous management of 4G, Af, the rate of
inbreeding at native alleles (4fa9) (Wellmann et al., 2012) and the amount of introgressed
genetic material, i.e. migrant contributions (MC). The MC is the portion of alleles descending
from other breeds. The MC calculated from pedigree data, is the expected percentage of
introgressed alleles carried by an individual. On a population level, the MC already exceeds
60% in Vorderwald cattle. Therefore, starting the management of MCs is imperative. This
study continues the investigation of Kohl et al. (2019). In that preceding article a deeper
insight in the underlying simulation process with explanations of the iterative phenotyping
and breeding value estimation of the population under study is given. We examined
opportunities to manage the MC with aOCS in Vorderwald cattle until marker data is
available. In Germany, most regional breeds cannot afford the costs of genotyping.
Additionally, the populations are frequently too small to build proper reference populations.
Breeds with related gene pools could extent the reference populations with additional
genotype data. However, genotyping and development of methodologies is outstanding.
Hence, the genomic management of regional breeds is not widespread. Many regional breeds
like Vorderwalder, Hinterwalder, German Angler and German Gelbvieh have to deal with
historic migration for upgrading in performance traits (Bennewitz and Meuwissen, 2005).
Thus, a pedigree based aOCS approach is of great interest to manage the native genetic
diversity and originality of those breeds till marker data is affordable and methodologies are
developed. The objectives of this study were (I) the development of strategies for practical
implementation of an aOCS approach to manage the MC and Afzae in breeding schemes of
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regional cattle breeds, (II) to examine the financial effects of implementing aOCS in
connection with the modelled breeding scheme of Kohl et al. (2019) in the Vorderwald cattle
breed. On one hand, conservation or reduction of the MC is needed. On the other hand,
moderate rates of AG are mandatory to satisfy breeders to keep the breed. This is why we
tested two different aOCS-strategies. (1) Keeping the MC at its current value while
maximizing AG at a given Afzag. (1) Gradual displacement of the MC by native genetic
material with an annual rate of -0.35%, while maximizing 4G at a given Afzas. Introduction
of an aOCS approach to an existing breeding scheme requires modifications. Especially in
regional breeds like VVorderwald cattle, where natural service is an important reproduction
technique (50%). This is why we used ZPLAN+ (Tdaubert et al., 2010), to examine the
financial effects of the modelled breeding scheme compared to the actual scheme of

Vorderwald cattle.

Material and methods

The aim of the stochastic simulation was to reflect reality and predict future developments of
the breed by using aOCS under practical conditions. Since sufficient marker data is not yet
available, and will not be in the foreseeable future, the simulations rely on pedigree data. A
detailed description of the simulation protocol and the breeding scheme can be found in Kohl
et al. (2019). The simulation process was iterated 21 times, whereby each iteration equaled
one year. This reflects 4 generations with overlapping generations, on basis of a generation
interval of 5.41 (Hartwig et al., 2013). This timeframe was chosen, because we assume that
marker data should be available afterwards. Further opportunities of aOCS by utilizing marker
data have already been examined by Wang et al. (2017).

Base population

The raw dataset, provided by the State Agency for Spatial Information and Rural
Development Baden-Wirttemberg, consisted of 354 451 individuals with information on sex,
breed, date of birth and estimated breeding values (EBV) for the total merit index (7MI).
Vorderwald cattle are a dual-purpose breed. The actual 7M/ is composed of performance
traits in 44%, 44% and 12% for milk yield, fitness and meat production, respectively. Thus,
we assumed a breed specific 7M/ based on an individual’s own performance, equivalent to a
simulated trait with a h2 = 0.25 for our simulations (Kohl et al., 2019). In Germany, £BVs are
standardized with mean 100 and a genetic standard deviation of 12. The iterative estimation of
breeding values within the simulation process was modelled to reflect this variation and
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enable changes in EBVs due to increasing accuracies (r) over time. We processed the raw
dataset for individuals born before 2012 with at least 3 equivalent complete generations
(MacCluer et al., 1983). Pruning the raw dataset for these individuals resulted in a pedigree of
89 911 individuals born between 1938-2012. Individuals born before 1970 and with unknown
pedigree were defined as native founders and had a MC of 0%. Individuals from foreign
breeds and individuals with unknown pedigree born after 1970 were defined as migrant
founders with a MC of 100%. This assumption is based on results of Hartwig et al. (2014)
who found that severe introgression of foreign breeds to Vorderwald cattle started in 1970.
After defining native and migrant founders, the MC was calculated for all individuals in the
pedigree. Birth cohorts 2004-2012 consisted of 3 372 individuals on average. Therefore, the
simulation process was designed to create 3 372 progeny per year, assuming that the

population size remains constant.

Selection candidates

Each year of the simulation started with sampling of deceased individuals (Kohl et al., 2019).
Selection candidates were labeled as purebred in the herd book of Vorderwald cattle. As
aOCS was applied for overlapping generations, we defined concrete birth cohorts which
spanned one year. Birth cohort B: consisted of living individuals born in year ¢ Available
proven sires for broad deployment were aged between 3 and 15 years, so these belonged to
birth cohorts Bz to B:rz5 Old sires were replaced by young sires, which completed 10
matings for progeny testing in B:;. As a result, those had accuracies of £BVs of ~ 0.5 (Kohl
et al., 2019) by the time of getting available for broad deployment in Bz The flow of
replacement of sires (FoR-strategy) has a significant impact on 4G when aOCS is
implemented (Kohl et al., 2019). This is why we tested three different strategies: 10, 20 or 30
young sires for annual restock (FoR10-, FoR20-, and FoR30-strategy, respectively). Living

dams belonging to birth cohorts By.; - Bi.g were available for breeding.

Advanced Optimum Contribution Selection strategies

The result of OCS approaches for overlapping generations is a vector c¢; with the desired
genetic contributions cj; of each individual i to the next birth cohort t+1. The genetic
contribution of each individual i cannot be negative, i.e. ¢jt> 0. This is a general constraint for
all OCS approaches. As a second constraint, the total genetic contributions of each sex equal
0.5, since the genes of diploid species originate 50% from sires and 50% from dams, i.e. ¢{'s;
= 0.5 and c¢{d; = 0.5, where s; and d; are indicative vectors of sex (0/ 1). Due to the limited
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number of progeny per cow and year, female contributions were forced to be equal, i.e. ¢ =
cy for all females i, j. Advanced OCS was only applied to the bull path. Since we face a
breeding scheme with a substantial amount of natural service (= 50%), the maximum genetic
contribution per male candidate was forced to not exceed 0.05, i.e. ¢ < 0.05 for all males i.
As a result, aOCS selected at least 10 sires per year (c;'s;/ 10 = 0.05) to satisfy the population
under natural service. According to the absolute number of descendants per birth cohort, a
single sire could service a maximum of 337 females per year (3 372/10~ 337).
Maximization of 4G can be achieved by maximizing ¢, EBV, where EBV is a vector of EBVs
for TMI of the selection candidates. The maximization of ¢, EBV is done under constraints.
Effective population sizes of 50-100 have been suggested in literature to keep a breed vital in
the long-term (Meuwissen, 2009). Thus, we chose an N.gar of 100 to be on the safe side. As
an artefact of introgression, the classical kinship (c/assKin) is smaller than the native kinship
(natKin). Restricting the natKin by an upper bound will automatically restrict the classKin
and will manage both parameters simultaneously (Kohl et al., 2019). We calculated the

desired value for the annual increase in native Kinship as

Afpar = ————— = 0.092,

2% Nenat) * L

, Where L is the generation interval of 5.41. The first constraint of the aOCS procedure poses
as an upper bound for natKin in the population at time t+1:

ub.natKing ., = OnatKinyyq, + (t — 2011) * Afyae,

where @natKin,,,, IS the average native kinship of the population in 2012. The second
constraint poses as an upper bound for the MC in the population at time t+1.:
ub.MCt+1 = MC2012 - (t - 2011) * AMC,

where MCzo:2 is the average MC of 58.2% of the base population in 2012 and AMC is the
desired annual rate of decrease in MC. Our aim was to examine the possibilities of reducing
the MC, and the arising impact on A4G. We tested two different aOCS-strategies. Both
strategies maximized 4G. The MC was constrained in the first strategy as AMC= 0% to
conserve the MC (conserve-MC-strategy), and in the second strategy as AMC = - 0.35% to
reduce the MC annually (reduce-MC-strategy). AMC of -0.35% was identified as the
maximum value, for which most simulation scenarios solved the optimization problem within
the chosen time frame of 4 generations. Both aOCS-strategies were combined with all FoR-
strategies, so six different scenarios were examined in total. Each scenario was replicated 5

times. Presented results are means averaged over replicates.
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Genetic gain
For a better interpretation of the results, we calculated 4¢ as the average annual improvement

in the mean EBV of the birth cohorts between year # and ¢, as:

@EBV:,— BEBV¢,
ta—t1

Ath,tz =

where @EBV, is the average EBV of birth cohort ¢ averaged over 5 replicates. To verify
average value differences, we performed a two-factorial ANOVA and a Tukey Honestly
Significant Difference (HSD) test. Response variable was 4Gzo1z 2033. The FoR-strategy and
the aOCS-strategy were used as factor variables. The development of 4G in the real
population was included for comparison. The average 4¢ of real data between 2005 and 2015
was 1.18 points/ year. Hence, we assumed that the 4G will evolve linearly with 1.18

points/ year in reality.

Rates of inbreeding

We calculated 4fand A4f. for a time interval spanning from year t; to t, as

@classKin,, — @classKin,,
t, =ty

Aftl, ty —

and

@natKin,, — @natKin,
t, =t

)

Afnat(tl, ty) =

whereby the average was taken over 5 replicates.

Migrant Contributions

We calculated 4MC as the average annual change of the mean M(C of the birth cohorts for the

time interval from year t; to t, as:

@MCy,— BMCy,
tr—ty

AMCtL ty ==

where @MC, is the average MC of a birth cohort ¢ averaged over 5 replicates.
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Number of deployed sires

Since natural service is an important reproduction technique in Vorderwald cattle, the number
of annually contributing sires influences the feasibility of a future breeding scheme. This is

why we calculated the average number of annually contributing sires:

. Sires
@Sires, = %

where ) Sires; is the sum of sires that contributed to birth cohort t, averaged over 5

replicates.

Breeding costs

We used the software ZPLAN+ (Téubert et al., 2010) to calculate breeding costs of the young
sire breeding scheme (Kohl et al., 2019) in connection with a FoR23-strategy and 10 matings
for progeny tests per young bull. The calculated costs of the young sire breeding scheme were
compared to the costs of the actual scheme of VVorderwald cattle (Kohl et al., 2019). Reasons
for choosing a FoRZ23-strategy rather than a FoR10-, FoR20- or FoR30-strategy will be
given in the discussion (section - Transfer to a practical breeding scheme). ZPLAN+ utilizes
a deterministic evaluation of breeding schemes. It is based on selection index theory (Hazel
and Lush, 1942) and geneflow (Hill, 1974) in populations with overlapping generations. The
results of ZPLAN+ provide population parameters, discounted costs and discounted returns of
a breeding scheme. However, results of ZPLAN+ were exclusively used to estimate breeding
costs per animal and year, because population parameters and discounted returns are based on
selection index theory rather than aOCS based simulation results. Alternative softwares to
evaluate various breeding schemes are SelAction (Rutten et al., 2002) and ADAM (Pedersen et
al., 2009). The output of SelAction includes the response to selection measured in economic
units (Rutten et al., 2002). The software ADAM uses stochastic simulations to evaluate
selective breeding schemes. However, SelAction and ADAM do not facilitate a monetary
evaluation of the costs of different schemes. Hence, we chose ZPlan+ for our study. The costs
of a breeding scheme are composed of fix and variable costs. The fix costs of the actual
breeding scheme and the young sire scheme were assumed to be equal. The variable costs
included: milk recording (33€/ year/ cow), selection of bull calves (10€/ calve), performance
tests of bull calves (50€/ bull), keeping of waiting bulls (100€/ bull/ year), evaluation of
daughters (50€/ daughter), production of straws (1€/straw) and storage of straws
(0.03€/ straw) (Priv. Doz. Dr. Pera Herold, personal communication, 10 May 2018). The sum
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of all breeding costs is covered by each individual of a breeding scheme. Thus, the total
breeding costs were divided by the number of individuals (Vereinigte Informationssysteme
Tierhaltung w.V., 2011).

Results
Genetic gain
Figure 1 shows the development of 4¢ in the simulation scenarios and the calculated 4G in
reality. All simulations show a strong increase of the EBVs in the first birth cohort
(4G2012 2013 = +9.1 £ 0.7), which was followed by slightly lower £BVs in the following two
birth cohorts (4Gz013 2015= -0.51£0.32). After 2015, the EBVs increased linearly in
scenarios conserve-MC + FoR10, conserve-MC + FoR20 and conserve-MC + FoR30 with
AG2012 2033 0f 1.01 £ 0.05, 1.24 + 0.06 and 1.27 + 0.06, respectively.

Development of genetic gain of birth cohorts in different simulation scenarios and

extrapolated reality for Vorderwald cattle

Scenario

approximated
140- Reality

conserve-MC
+ FoR30

conserve-MC
+ FoR20

conserve-MC
+ FoR10

reduce-MC
+ FoR30

Estimated breeding value
N
o

reduce-MC
+ FoR20
100-

reduce-MC
+ FoR10

2005 2010 2015 2020 2025 2030
Birth cohort

Figure 1 Development of mean estimated breeding values for the total merit index of birth cohorts in simulation scenarios
and reality. Development in the real population was calculated based on the real data between 2005 and 2015. We assumed
that the genetic gain will evolve linearly with an annual rate of 1.18 points/year. In simulation scenarios, we examined
varying flows of replacement of sires with 10, 20 or 30 on an annual basis (FOR10, FoR20 and FoR30, respectively) in
combination with two different aOCS strategies. The first one conserved the mean MC in subsequent birth cohorts (conserve-
MC). The second one reduced MC with an annual rate of —0.35% (reduce-MC). Results of simulation scenarios were
averaged over five replicates (+SD). aOCS = advanced Optimum Contribution Selection strategy; MC = migrant
contribution.

In scenarios reduce-MC + FoRZ20 and reduce-MC + FoR30, AG2zo15 2029 (0.80 £ 0.14 and
0.92 = 0.10, respectively) was significantly higher (p = 9*10-19) than the annual increase in the
following birth cohorts (4Gzo29, 2033 = -0.36 £ 0.36 and -0.22 £ 0.32, respectively). As a result,

AG2012 2033 Was 0.84 + 0.05 in reduce-MC + FoR20 and 0.92 + 0.13 in reduce-MC + FoR30.
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The optimization problem could not be solved in 2029 for scenario reduce-MC + FoR10
because no solution existed. However, A4Gzpi1z 2029 Was 0.91 + 0.05. According to the
Tukey HSD test, 4G2012 2033 Was significantly affected by the aOCS-strategy and by the FoR-
strategy (p=2*10" and 2*10°®, respectively). Conserving the MC realized higher
AG2012 2033 (1.16 £ 0.13) than reducing the MC(0.88 +0.1). The FoR10-strategy produced
lower AG201z 2033 (1.0 £ 0.05) than the FoR20- and FoR30-strategy (1.04 £0.22 and
1.09 £ 0.21, respectively). The lower variation of 4Gzo:2 2033 In FoR10-scenarios is reasoned
in the missing results of scenario reduce-MC+ FoR10 in 2033. However, we performed an
additional Tukey HSD test for AGzpiz 2029 that proved present results. Additionally,
conserve-MC + FoR20 and conserve-MC + FoR30 produced a higher AGzo:z 2033 than

calculated for reality. Other scenarios created less (Figure 1 and Table 1).
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Table 1 Different simulation scenarios are explained by a combination of implemented aOCS strateg) and FoR strategy of Vorderwald cattle.

Scenarios FoR' a0Cs” n AGao12 2033 Afnat Negnay Af Ne MCogz3
Reality ~2-3" TS 1 1.18° NA® NA NA NA NA
conserve-MC + FoR10 10 conserve MC 5 1.01+0.05%% 0.092+0.0004 100.8  0.097 £0.002  94.6 57.8+0.18
conserve-MC + FoR20 20 conserve MC 5 1.24 +0.06% 0.091+0.0006 101.3  0.099 +0.004  93.2 57.8+0.28
conserve-MC + FoR30 30 conserve MC 5 1.27 +£0.06%* 0.091+0.0005 101.5  0.093+0.004  99.3 57.3+0.51
reduce-MC + FoR10 10 reduceMC 5 NA/0.91+0.05"*" 0.092+0.0007 101.0 0.090+0.002  103.1 NA/50.7+0.29
reduce-MC + FoR20 20 reduce MC 5 0.84+0.05%" 0.091+0.0007 101.8  0.083+0.002 111.8 49.4 +0.10
reduce-MC + FoR30 30 reduce MC 5 0.92+0.13%" 0.091+0.0004 101.9  0.081+0.001  114.0 49.2 +0.23

Scenarios = Different scenarios are explained by a combination of FoR-strategy and aOCS-strategy; FoR = Annual flow of replacement of sires; aOCS = Advanced Optimum
Contribution Selection strategy; N = Replicates per scenario; AG = Genetic gain. Afn,; = Rate of native Inbreeding for overlapping generations per year. Restricted to 0.092;
Neraty = Native effective population size; Af' = Rate of Inbreeding for overlapping generations per year. Not restricted by aOCS; N, = Effective population size; MCyg34 =
Average migrant contribution of birth cohort 2033 as final value;

! Three different FoR-strategies were examined with 10, 20 or 30 young sires for restock per year.

2 Two different aOCS-strategies were examined. Either conserving or reducing migrant contributions in the next birth cohort with an annual rate of 0.0% or -0.35%,
respectively.

3Genetic gain was defined as improvement in mean estimated breeding values (EBVs) for the Total Merit Index (TMI) among birth cohorts Byos, - Booa.

*According to personal communication (Dr Franz Maus, February 22, 2018).

>Genetic gain in reality was calculated based on the real data between 2005 and 2015.

®NA = Not available

" reduce-MC + FoR10 was the only simulation scenario for which the aOCS optimization problem could not be solved in 2029. Thus, NAs relate to 2033. The given figure
relates to 2029.

ABXY Different superscripts label significantly different values at p < 0.01 in terms of FoR-strategies (A vs. B) or aOCS-strategies (X vs. Y).
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Migrant contributions

The development of the average MC of the birth cohorts is shown in Figure 2. In the
conserve-MC scenarios, AMCzp1z2 2013 Was -4.33% + 0.25. In the reduce-MC scenarios,
AMC2012 2013 Was -6.20% = 0.25. This decline in MC was followed by an increase till 2015 in
all scenarios (AMCz013-2015 = +0.62% + 0.27). After 2015, the MC evolved linearly and
eventually reached 57.6% +0.004 and 49.3% +0.002 for conserve-MC- and
reduce-MC-scenarios, respectively. As a result, the corresponding AMC201z 2033
were -0.18% + 0.02 and -0.58% + 0.01. Overall, the reduce-MC-scenarios reduced the MC
by 8.9% + 0.002.

Development of MCs of birth cohorts in different simulation scenarios for Vorderwald

cattle
0.50- Scenario
__ .| conserve-MC
+ FoR30
c
L conserve-MC
= + FoR20
2 055
= conserve-MC
s + FoR10
|8
ot
c - reduce-MC
c + FoR30
(=)
= 0.50- reduce-MC
+ FoR20
. reduce-MC
+ FoR10
0.45-
2015 2020 2025 2030
Birth cohort

Figure 2 Development of mean MC of birth cohorts in simulation scenarios. We examined varying flows of replacement of
sires with 10, 20 or 30 on an annual basis (FOR10, FoR20 and FoR30, respectively) in combination with two different aOCS
strategies. The first one conserved the mean MC in subsequent birth cohorts (conserve-MC). The second one reduced MC
with an annual rate of -0.35% (reduce-MC). Results of simulation scenarios were averaged over five replicates (+SD). MC =
migrant contribution; aOCS = advanced Optimum Contribution Selection.

Classical kinship and kinship at native alleles

The realized Af Afy. and the upper bound on Af;. are visualized in Figure 3. Across all
simulated populations the A4f,.- was 0.091 + 0.0006 per year, which was only slightly below
the constraint setting of Af... (0.092 per year). Affollowed similar trends with 0.091 + 0.007

across all scenarios, although it was not constrained by the aOCS procedures. As a result, the
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realized Newmar and Ne were 101.4 + 0.4 and 102.1 + 8.7 across all simulated populations,

respectively.

Development of average classical and native kinship coefficients of evolving populations
in different simulation scenarios for Vorderwald cattle

0.09- ——| upper bound natKin

natKin
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Figure 3 We examined varying flows of replacement of sires with 10, 20 or 30 on an annual basis (FoR10, FOR20 and
FoR30, respectively) in combination with two different aOCS strategies. The first one conserved the mean MC in subsequent
birth cohorts (conserve-MC). The second one reduced the MC with an annual rate of —0.35% (reduce-MC). Both aOCS
strategies restricted the average Kinship at native alleles (natKin) of the population by an upper bound (black and solid),
meanwhile the classical kinship (classKin) was not managed. The graphs are subdivided for different simulation scenarios
(colour) and both kinship coefficients (solid and dashed). Results of simulation scenarios were averaged over five replicates
(£SD). aOCS = advanced Optimum Contribution Selection strategy; MC = migrant contribution.

Selected sires

The mean number of sires that contributed to the birth cohorts is visualized in Figure 4.
Different bar graphs are shown for the different FoR-strategies. In all scenarios increasing
numbers of sires contributed to the birth cohorts at the beginning of the simulation with
gSireszo1z = 14.6 £ 2.0, gSireszo15 = 21.4 + 4.3 and gSireszoz0 = 36.5 + 7.2. Subsequently,
the number of contributing sires was rather constant with gSireszozo - 2033 = 46.2 + 3.6 across

conserve-MC-scenarios and 29.7 + 6.0 across reduce-MC-scenarios.

Breeding costs
We give a brief overview of costs of the young sire scheme in combination with the
FoR23-strategy. Costs are compared to the actual scheme to give a better understanding of

the financial opportunities. According to the results of ZPLAN+, costs sum up to
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18.44 €/ breeding animal/ year and 18.23 €/ breeding animal/ year for the actual breeding
scheme and the young sire scheme, respectively. Thus, costs could be decreased by 1.1 % by
implementing aOCS in connection with the young sire scheme.
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Bar graph of annually contributing sires in different simulation scenarios for

Vorderwald cattle
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Figure 4 We examined varying flows of replacement of sires with 10, 20 or 30 on an annual basis (FOR10, FoR20 and
FoR30, respectively) in combination with two different aOCS strategies. The first one conserved the mean MC in subsequent
birth cohorts (conserve-MC). The second one reduced MC with an annual rate of —0.35% (reduce-MC). The bar graphs are
subdivided for FoR strategies. Bars visualise the average of annually contributing sires averaged over five replicates (+SD).
a0CSs = advanced Optimum Contribution Selection strategy; MC = migrant contribution.
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Discussion

Comparison of scenarios

The first two years belong to Stage 1 of the simulation process of Kohl et al. (2019) in which
no new male selection candidates became available. The EBVs increased strongly in all
scenarios in the first birth cohort (4G22 2013 = +9.1 £ 0.7; Figure 1) while the MC decreased
(AMC2012 2013= -4.33% + 0.25 and -6.20% + 0.25; Figure 2). This reflects the huge short-term
optimization opportunities of aOCS in breeding schemes that formerly used truncation
selection (Kohl et al., 2019). Probably, the MC decreased because the most influential sires
had by chance a MC that was slightly below average. In the following years, the £BVs of the
birth cohorts were slightly smaller (4Gzo13 2015 = -0.51 + 0.32) because keeping the desired
level of the native kinship in the population required the use of less superior sires. These sires
were chosen from the same pool as in 2012 because until 2015 no new male candidates were
introduced. The number of contributing sires indeed increased from 2012 to 2015
(#Sireszo12=14.6 £ 2.0, whereas gSireszo;5 = 21.4 +4.3; Figure 4). The MCs increased
slightly between 2013 and 2015, but were kept below the constraint setting (4MC2013 2015 =
+0.62% + 0.27 in all scenarios). In 2015, first young sires got available for broad deployment,
so the introduction of new proven sires finished the impediment of selection. Those were less
related to the population and had on average higher £BVs compared to their older companions
(results not shown). As expected, the £BVs increased linearly and the MCs were conserved in
scenario conserve-MC from birth cohort 2015 onwards. The numbers of contributing sires
further increased until ~2020 across all scenarios (gSireszo15 = 21.4 + 4.3 toward gSireszozo =
36.5+7.2). Over the course of the simulation process, AMCzo1z 2033 was -0.58 + 0.01
and -0.18% = 0.02 for reduce-MC and conserve-MC, respectively, while the constraint
setting for AMC was -0.35% and 0.0%, respectively. Thus, all scenarios reduced the M(C at a
higher rate than desired. This was an artefact of the random decrease of the MCin 2013.

All scenarios that selected for reduced MC reached a selection plateau for the EBVs around
2023, which was after the second generation was born. The reason is that pedigree data was
used for estimating the MC. When pedigree data is used, then the MC of an individual is
always the average of the M(Cs of its parents. Continued averaging of these values in newborn
individuals narrows the range of the MCs in the population and the mean of the MCs
converges to a value which is above the minimum MC that was present in a selection
candidate in 2012. Hence, the number of bulls whose M(C surpasses the threshold value for
MC is strongly decreasing after a few years. This reduces the number of males that can be

used for breeding, which in turn reduces strongly the achievable selection intensity on the
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EBV for TMI. After some years of management, the OCS problem can no longer be solved.
The optimization problem could not be solved for scenario reduce-MC + FoR10 in 2029
because not enough sires with low M(C existed that had a sufficiently low native kinship with
the population. The situation was slightly better in scenarios FoR20- and FoR30because sires
could be selected from a larger pool. The number of sires to select from is 130, 260 and 390 in
FoR10-, FoR20- and FoR30-scenarios, respectively. This shows clearly that pedigree data
cannot be used longer than 2 generations to reduce the MC of a population. We assumed a
breed specific heritability for the TMI of hZ = 0.25 (Kohl et al., 2019) to run the stochastic
simulations. However, Gandini et al. (2014) reported that the 4G will increase as heritabilities
of traits increase when an OCS approach is implemented. Thus, the 4G that will be realized
by implementing aOCS in reality might deviate from the observed results. However, the
utilized h? = 0.25 is realistic with respect to the composition of the actual TMI of Vorderwald

cattle.

Deciding for superior strategies

According to the results of the Tukey HSD tests, AG was affected significantly by aOCS-
strategies (p = 2*10-11) as well as FoR-strategies (p = 2*10-6). The conserve-MC scenarios
resulted in a higher 4G than the reduce-MC scenarios. The total selection intensity was the
same in both scenarios because the population sizes and the increases in the native kinship
were equal (Figure 3). However, in the conserve-MC scenarios selection was only on EBVs
for TMI, whereas in the reduce-MC scenarios, selection was on both: the £BVs and the MCs.
The constraint for the MC became difficult to satisfy after a few years of selection because
pedigree data was used to estimate the MC. Consequently, more and more of the selection
intensity was allocated to reduce the MC and less of it was allocated to achieve genetic gain.
Consequently, genetic gain was lower in the reduce-MC-scenarios than in conserve-MC-
scenarios and eventually approached zero. Subsidies for breeders for conserving the breed
instead of keeping commercial breeds, are not sufficient to cover the expenses (Kohl and
Herold, 2017). Thus, further economical disadvantages through a lower 4G must be avoided.
In a breeding program that reduces the MC, pedigree data must be replaced by genomic data
after no more than 2 generations of selection because otherwise, the £BVs would soon reach a
selection plateau. This reduced genetic gain could lead to a growing probability of extinction
for the Vorderwald breed (Meuwissen, 2009). Conclusively, we recommend to implement the
conserve-MC-strategy until genotype data is available to reduce the MC. Genomic data

enhances the aOCS approach by estimation of M based on shared haplotype segments (runs
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of homozygosity) (Wang et al., 2017). As soon as genotypes are accessible, further studies are
needed to examine possibilities of reducing the MC in connection with an adjusted breeding
scheme.

The FoR20- and FoR30-strategy resulted in a significantly higher 4G than the FoR10-
strategy (p = 2*10-6). The highest 4G was achieved by the conserve-MC + FoR30 strategy,
but was not significantly different from the genetic gain of the conserve MC + FoR20
strategy. Since selection as well as husbandry and progeny testing of young sires is cost

intensive, we recommend to implement the FoR20-strategy and conserve the MC.

Transfer to a practical breeding scheme

The actual breeding scheme of Vorderwald cattle selected 42 bull calves annually to pass a
performance test on station. Subsequently, 2-3 of them were selected to replace sires for
artificial insemination after passing a progeny test (Kohl et al., 2019). According to our
results, the FoR20-strategy is sufficient to maximize 4G when aOCS is used. However, the
simulation is based on the assumption that semen will be taken from all young sires. This is
unrealistic because some of them will not be available at the time of production. Based on
results of Wathes et al. (2008), we assume that 10% of bull calves might pass away between
selection (within 1% month) and progeny testing (= 12" month). Consequently, we
recommend to select 22-23 bull calves for a performance test on station. Subsequently, all
surviving young bulls should pass a progeny test and produce straws, irrespective of their
performance. Thus, at least 20 young sires will be available for annual restock of proven sires.
Conclusively, the superior FoRZ20-strategy of simulations is transferred to a practical
breeding scheme by implementing a FoR23-strategy in reality. This is why we compared
costs of the actual breeding scheme to a young sire scheme in connection with a FoR23-
strategyin ZPLAN+.

Furthermore, we highly recommend to accelerate the implementation of selection of elite
dams. This would facilitate directed mating with sires of sires. Selection of dams should be
optimized by a modified aOCS approach that additionally optimizes female contributions.
Consequently, bull calves could be selected not only in the broad population but also among
descendants of elite matings (Kohl et al., 2019). This would result in 3 benefits: (I) Further
enhanced population parameters (Gandini et al., 2014). (I11) Unavailability of bull calves at the
time of selection (sale and culling) could be avoided. (1) Simplified selection of bull calves,
since dams are known. Currently, 3 160 dams are serviced naturally (Kohl et al., 2019). This
is a further obstacle to overcome. In the actual breeding scheme, 80 sires were available for
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that task. According to our results;, aOCS deployed 39.9+1.3 sires in
conserve-MC + FoR20. This shows that fewer sires will be available for natural mating. To
meet this practical constraint, we recommend to keep young sires alive after production of
straws till birth cohort Bi.4. Thus, those would be available for broad deployment of =~ 2 years.
Parts of By., (i.e. after progeny testing), Bi3 and Bi.4. Hence, 40-60 young sires (replacement
rate and mortality rate) will be available for natural service. The biggest challenge of
implementing optimum contributions in the naturally serviced dam population, is the
organization of stock bull availability in single herds. Kohl et al. (2019) proposed a stock-
bull-to-herd rotation program. On one hand, the accuracy of breeding value estimation could
be improved through enhanced estimation of herd effects. On the other hand, this will cause
organizational challenges, since sharing stock bulls will compromise the hygienic status of
herds. Several approaches are conceivable to overcome that problem. The first option might
be, to put stock bulls under quarantine as those arrive at each herd. However, this approach
has some drawbacks: Reasonable quarantine periods of mammals should last for a minimum
of 30 days (Miller, 1996). At best, one stock bull could serve 11 herds per year, by complying
this quarantine period. However, as aOCS is introduced to a naturally serviced dam
population, there is a need for several stock bulls per herd. Thus, practicability of this
approach depends on the number of herds using natural service. As a second approach, we
thought of a farm cooperative solution. Thus, consistent groups of farms would share stock
bulls, minimizing hygienic risks of single herds since their hygienic status should converge
over time. However, quarantine periods would still be necessary as stock bulls are supplied
from one farm cooperative to the other. Additionally, the necessity of introducing optimum
contributions in farm cooperatives by usage of several stock bulls is still a problem. Small
scale breeders might have space problems related to the need of bull paddocks to keep unused
bulls till these are delivered. Furthermore, it is unclear which farms should set up the
quarantine facilities and who will bear the costs. As a result, we propose two approaches,
where one of these should be chosen depending on the possibilities of the breeding
organization: (1) A bull leasing system with the breeding organization as lessor. Since
genomic breeding value estimation has conquered the livestock breeding environment, most
breeding organizations still have huge properties where waiting bulls have formerly been
kept. Those could be used to keep stock bulls to be leased by the breeders. Thus, the hygienic
status of stock bulls would be equal and could be managed professionally. (11) Epidemic units,
where higher scale breeders should set up quarantine facilities to keep several stock bulls and

organize stock bull delivery to connected smaller scale breeders. In both approaches, hygienic
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concepts have to be developed by the breeding organization in connection with the breeders
themselves. Additionally, the increasing aggressiveness of eldering stock bulls is a well-
known problem among practitioners. This is the main reason of restricting the usage of stock
bulls to four years of age. This restriction is flexible as it is subjective and might be breed
specific. Additionally, the increasing aggressiveness of eldering stock bulls could be a new
trait to be implemented in the breeding objective of Vorderwald cattle. Further studies are
needed to examine the possibilities for that. Schreiner (2018) has shown that higher costs of
required measures on farm distract breeders to sign conservation breeding contracts.
Additionally, the payout structures of subsidies for conserving genetic agrobiodiversity at
Germany are too inflexible. Breeding organizations are legal entities. Thus, those are
disqualified from subsidies by the “GAK-Forderzahlungen” (Bundesministerium fir
Erndhrung und Landwirtschaft, 2016). The subsidies for breeders are exclusively connected to
keeping a breeding animal and participation in a corresponding breeding scheme. This
problem has been outspoken several times, but political actions are still missing. Required
measures, i.e. setting up quarantine facilities or a bull leasing system, to effectively conserve
endangered livestock breeds should be subsidized separately. In reality, breeders are
discouraged to invest in required measures without having a financial benefit. Thus,
applicability of the modelled breeding scheme is questionable till the funding of required
measures is clarified. Additionally, Schreiner (2018) mentioned that monitored pairing
discourages breeders to sign conservation breeding contracts. However, the underlying aOCS
approach optimizes exclusively the contributions of sires to the following birth cohort. The
selection in the dam path and the pairing remains a core competence of breeders. However,
the pairing decisions of breeders will be compromised by the estimated optimum
contributions of sires. As soon as the estimated contribution of a sire reaches the optimum, the
breeding organization should stop supplying the corresponding semen and stock bulls within
the chosen time frame. In addition to the scientific work of this study, we had participative
meetings about the aOCS methodology and necessary adjustments to the breeding scheme to
sensitize the breeders. Marsoner et al. (2018) investigated the socio-ecological and cultural
value of indigenous breeds. The authors reported about the maintenance of cultural
landscapes, the contribution to cultural heritage and identity and the promotion of tourism
through locally adopted breeds. The Vorderwald cattle breed contributes to those benefits in
the region of the Schwarzwald in Germany. Thus, the lost profits of keeping Vorderwald
cattle instead of a commercial breed were tolerated among breeders so far. Additionally, the

breeders of VVorderwald cattle obtain subsidies for conserving the native genetic background
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of an endangered breed, although the MC of Vorderwald cattle already exceeds 60% with a
Near) Of 34. Eventually, the breeders might accept the compromises on breeding decisions.
The lost profits have already been accepted in the past and the effective management of the

MC is imperative to not lose the eligibility for future subsidies.

Breeding costs

ZPLAN+ was used to compare costs of the actual breeding scheme and the young sire scheme
in connection with a FoR23-strategy and 10 matings for progeny testing of each young sire.
Since ZPLAN+ is based on selection index theory, population parameters were omitted. The
actual breeding scheme of Vorderwald cattle accepts accuracies of EBVs of young sires
depending on 25-30 daughters (Hartwig et al., 2013). Actually, 250-300 matings are required
for progeny tests of 2-3 young sires annually. According to Kohl et al. (2019) 14-15 matings
per young sire are sufficient to maximize AG in the broad population when aOCS is used.
Therefore, progeny tests of 23 young sires would result in 322-345 matings in total. Thus, the
number of matings for progeny testing, and subsequent costs, increase by 15-30%. However,
the FoR23-strategy will reduce performance tests of bull calves on station (23 toward 42).
The arising savings of reduced performance tests will overcompensate the expenses of
increased progeny testing. As a result, implementing aOCS with the recommended superior
strategies will reduce costs by 1.1%, according to ZPLAN+. Finally, a comparison of
expected AG underpins financial benefits. The rate of AG of conserve-MC + FoR20 was
4.85% higher compared to extrapolated AG in reality. Unfortunately, accurate values for
monetary assessment of 4G are not available for Vorderwald cattle. However, financial

benefits will further expand.

Behind practical aspects

Behind practical aspects, data flow, work flow and accountable actors of the breeding scheme
have to be defined. In most cases, the breeding organization is responsible for registration of
breeding animals in the stud book. At Baden-Wirttemberg in Germany, breeding value
estimation is a state-owned task. Therefore, the breeding organization of Vorderwald cattle
supplies stud book data to governmental authorities. Following the breeding value estimation,
a0CS should be conducted. Two options are conceivable here. On one hand, aOCS could be
implemented at the governmental authority that drives the breeding value estimation. In this
way, the breeding organization has to supply additional data that identifies the living dam
population and available sires. The backflow of data would contain estimated breeding values,
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optimum contributions of breeding animals and selection proposals for elite animals
calculated by aOCS (dams of sires and sires of sires). As an opportunity of this option all
calculation and estimation tasks are consolidated. A drawback is the more complicated data
flow and the need for communication paths, as results of the aOCS approach might seem
questionable sometimes. On the other hand, governmental authorities could supply merely the
estimated breeding values to the breeding organization (As done so far). In this way, aOCS
would be conducted at the breeding organization itself. As an opportunity of this approach,
data division would remain the same and questions about results of the aOCS approach could
be scrutinized within the breeding organization itself. Normally, all of the mentioned tasks are
consolidated within the breeding organization. Thus, the data flow, work flow and
appointment of accountable actors is an internal issue of the breeding organization.

Additional information
In this study we used
ub.natKing ., = OnatKinyy, + (t — 2011) * Afyae,

as the upper bound for natKin in birth cohort t+1. An alternative would be to use

ub.natKing ., = @natKin, + (1 — @natKin;) * Afnae,

where @ natKin. is the mean native kinship of selection candidates in year t. However,

this led to a bias because matings for progeny tests of young sires were not optimized by
aOCS, although these contribute to @natKin in year t+1. Thus, @natKin increased at another
rate than expected. This bias in ub.natKin:+; would accumulate over the years. As a result,
Nemary Would vary between 78-93, although it should have been constrained to 100. To be on
the safe side and avoid an accumulation of errors over the years, ub.natKin: should be
constrained as done in this study.

Additionally, this study proves the possibility of controlling 4f by setting an upper bound
only for Afa. Values for Ne varied within 93.2-114.0 across all scenarios. Despite the large
variation of N. across scenarios, the variation within scenarios was rather small (Table 1, SDs
of 44). Effective population sizes of 50-100 have been suggested to keep a breed vital in the
long-term (Meuwissen, 2009). Thus, restricting only A4f.: is sufficient to manage the genetic

diversity of the breed.
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Conclusion

The examined scenarios and the corresponding breeding costs revealed the potential to reduce
the MC with pedigree data and the potential of implementing aOCS in Vorderwald cattle in
connection with a young sire breeding scheme. Replacing pedigree-based estimates of the MC
by genomic estimates after no more than 2 generations of selection on reduced M(C turned out
to be mandatory for a breeding program that aims at recovering the native genetic background
of a breed. From a conservational perspective, it would be desirable to implement the
reduce-MC-strategy. However, subsidies for keeping the breed are not sufficient to
compensate expenses. Thus, the 4G should not decrease in comparison to the actual
population parameters. Implementation of the conserve-MC + FoR23-strategy would create
sufficient 4G, manage Af,a: at the desired level, conserve MC and keep costs within an
acceptable range. Unfortunately, the implementation of aOCS to an existing breeding scheme
presumes investments in required measures. The funding of those measures has to be clarified
before. Additionally, the freedom of breeding decisions by breeders will be restricted by the
estimated optimum contributions of sires. Eventually, the funding of required measures and
the required contracts with breeders might be the biggest obstacles to overcome when

implementing aOCS in a practical breeding scheme.
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Allgemeine Diskussion

Durch die vorliegende Arbeit sollten (1) verschiedene OCS Methoden auf ihre Anwendbarkeit
beim Vorderwdlder Rind gepruft werden, (Il) eine Machbarkeitsstudie zur empirischen
Absicherung der Anwendbarkeit der gewahlten OCS Methode beim Vorderwalder Rind
durchgefiihrt werden, (II1) routineméBige Anwendungen zur Implementierung an der
Landesanstalt fur Geoinformation und Landentwicklung Baden-Wurttemberg entwickelt und
(V) ein Zuchtprogramm zur Umsetzung in der Praxis entwickelt werden. Zusatzlich wurden
Grenzen der aOCS Methode des R-Pakets optiSel identifiziert. Da die vorliegende Arbeit dem
Schutz und der Konservierung genetischer Ressourcen dient, wird auf aktuelle Entwicklungen
innerhalb des Vorderwélder Zuchtprogramms hingewiesen, die den genetischen Erhalt der
Rasse gefahrden. Abschlieend werden Mdoglichkeiten zur ziichterischen Bearbeitung von
kleinen Populationen wie Hinterwélder und Limpurger mit OCS-ahnlichen Strategien
entwickelt und ein Ausblick fir die Anwendbarkeit genomischer Daten in kleinen Rassen

gegeben.

In der Literatur werden zwei OCS Methoden unterschieden. (1) Die klassische OCS nach
Meuwissen (1997b) bzw. Meuwissen und Sonesson (1998) optimiert die genetischen Beitrage
der Selektionskandidaten zur ndchsten Generation bzw. der né&chsten Geburtskohorte. Das
Ziel der Optimierung ist die Maximierung des Zuchtfortschritts unter Einhaltung einer
vorgegebenen Inzuchtrate. Durch Regulation der Inzuchtrate wird die genetische Diversitat
der betrachteten Rasse konserviert. Diese OCS Methode wird in verschiedenen
Softwarepaketen wie GENCONT-2 (Dagnachew und Meuwissen, 2015) oder EVA (Berg et
al., 2006) umgesetzt, kann allerdings bei lokalen Rassen mit historischer Einkreuzung zur
Leistungssteigerung nicht anwendet werden. Allele, die zur Leistungssteigerung in eine
vormals geschlossene Population eingekreuzt wurden, fiihren zu verringerten
Verwandtschaftskoeffizienten ihrer Trager zur Population. Da diese Allele positiv mit
Leistungsmerkmalen des Zuchtziels korreliert sind (Wellmann et al., 2012), steigt auch der
Erwartungswert der geschétzten Zuchtwerte der Trdager. Somit wirde die klassische OCS
Methode bevorzugt Tréger rassefremder Allele zur Nachzucht selektieren. Dies flhrt zu einer
Verdrangungszucht nativer Allele und langfristig zum genetischen Aussterben der Rasse. Da
ein Ziel des Vorderwélder Zuchtprogramms die Erhaltung nativer genetischer Diversitét ist,
konnten klassische OCS Methoden zur Anwendung beim Vorderwalder Rind ausgeschlossen
werden. (I1) Die zweite identifizierte OCS Methode ist die erweiterte OCS (engl. advanced
OCS, aOCS) nach Wellmann et al. (2012). Neben der Maximierung des Zuchtfortschritts
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unter Einhaltung einer vorgegebenen Inzuchtrate, besteht die Erweiterung dieser OCS
Methode in der zusatzlichen Betrachtung fremdgenetischer Anteile und der Verwandtschaft
an nativen Genorten (Kapitel 2 und Kapitel 3). Daraus resultieren die Mdglichkeiten, nicht
nur die klassische genetische Diversitat, sondern vor allem die native genetische Diversitat zu
konservieren und die Originalitat der betrachteten Rasse zu erhalten. Erst durch Einbeziehung
dieser zusétzlichen Parameter wird die Implementierung einer OCS Methode in lokalen
Rassen mit historischer Einkreuzung zur Leistungssteigerung ermdglicht. Die aOCS ist im R-
Paket optiSel integriert und frei verfugbar (Wellmann, 2019). In Kapitel 2 konnte bewiesen
werden, dass auch die Abschnittsselektion eine verringerte native genetische Diversitat
gegentiber der klassischen genetischen Diversitat beim Vorderwélder Rind zur Folge hatte.
Bei der Abschnittsselektion werden genetisch Uberlegene Tiere zur Nachzucht der Population
eingesetzt. Somit steigt auch hier die Wahrscheinlichkeit Individuen zur Nachzucht zu
selektieren, die hohere fremdgenetische Anteile in sich tragen. Schlussfolgernd kann nur die
aOCS zur Bearbeitung lokaler Rassen mit historischer Einkreuzung zur Leistungssteigerung
empfohlen werden. Dementsprechend wurde die aOCS zur Durchfihrung der

Machbarkeitsstudie genutzt.

In Kapitel 2 und Kapitel 3 wurde eine Machbarkeitsstudie durchgefuhrt. Bei Konservierung
der fremdgenetischen Anteile und einer jahrlichen Remontierungsrate von 20 gepriften
Besamungsbullen (Szenario conserve-MC + FoR20 aus Kapitel 3) konnte in der
Simulationsstudie eine Rate des Zuchtfortschritts von 1,24 Punkten pro Jahr festgestellt
werden. Die Parameterkonstellation dieses Simulationsszenarios wurde als wahrscheinliches
Optimum in Bezug auf maximalen Zuchtfortschritt identifiziert. Die simulierte Rate des
Zuchtfortschritts ist mit den Ergebnissen anderer Studien vergleichbar. Gandini et al. (2014),
auf deren Studie das entwickelte Zuchtprogramm der vorliegenden Arbeit basierte,
simulierten eine weibliche Population von 6 000 Kihen. Dies entspricht der angenommenen
weiblichen PopulationsgrofRe der vorliegenden Arbeit. Um diese Kuhpopulation zu
remontieren, wurden 16 Jungbullen ohne Nachkommenprifung im Alter von einem Jahr flr
ein Jahr zur Anpaarung eingesetzt. Zusatzlich wurde eine Heritabilitdt von 0,3 fiir ein
einzelnes Merkmal im Zuchtziel angenommen, was mit der vorliegenden Arbeit vergleichbar
ist (h?=0,25). Unter diesen Voraussetzungen konnten Gandini et al. (2014) eine Rate des
jahrlichen Zuchtfortschritts von 0,155 genetischen Standardabweichungen erzeugen. Nach
Ubertragung auf das deutsche Modell von 12 Punkten pro genetischer Standardabweichung,
erhdlt man eine jahrliche Rate des Zuchtfortschritts von 1,86 Punkten (0,155 * 12 = 1,86) in

deren Studie. Durch den Einsatz sehr junger Bullen sollte das Generationenintervall relativ
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stark von dem in dieser Arbeit verwendeten (5,41 nach Hartwig et al. (2013)) abweichen. Ein
verkirztes Generationenintervall ist eine plausible Erkldrung fir die hohere Rate des
Zuchtfortschritts von 0,62 Punkten pro Jahr (1,86-—1,24= 0,62). Die zuséatzliche
Konservierung der fremdgenetischen Anteile im Optimierungsprozess der aOCS in der
vorliegenden Arbeit gegeniiber der Arbeit von Gandini et al. (2014) misste ebenfalls zur
geringeren Rate des Zuchtfortschritts beigetragen haben. Um die Plausibilitdt der
vorliegenden Ergebnisse weiter zu untermauern kann die Studie von Sanchez-Molano et
al. (2016) herangezogen werden. In deren Studie wurde ausschliellich der Bullenpfad mit
OCS optimiert, ahnlich der vorliegenden Arbeit. Die angenommene Heritabilitdt des
Merkmalskomplexes lag bei h? =0,3. Unter diesen Voraussetzungen konnte eine Rate des
jahrlichen Zuchtfortschritts zwischen 1,5 und 1,8 Punkten simuliert werden. Die erhohte Rate
des Zuchtfortschritts lasst sich durch die Verwendung genomischer Selektion erklaren.
Zuséatzlich wurden auch hier keine fremdgenetischen Anteile beruicksichtigt. Die Rate des
Zuchtfortschritts der vorliegenden Arbeit (1,24 Punkte pro Jahr) ubertraf die durchschnittliche
Rate des Zuchtfortschritts der realen Daten zwischen 2005 und 2015 (1,18 Punkte pro Jahr).
Zusétzlich zu dieser Erhéhung des Zuchtfortschritts um 5,1 % wirden auch die Kosten fr die
Umsetzung des entwickelten Zuchtprogramms aus Kapitel 2 gegenuber den aktuellen Kosten
sinken (- 1,1 %, Kapitel 3). Naturlich spiegeln diese Ergebnisse die Anwendung der aOCS
unter Simulationsbedingungen wider. Unter realen Bedingungen muss sowohl auf der
Nutzenseite (Rate des Zuchtfortschritts, Konservierung der fremdgenetischen Anteile,
Konservierung der nativen genetischen Diversitdt) als auch der Kostenseite (Kosten der
Umsetzung des entwickelten Zuchtprogramms) mit EinbulRen gerechnet werden, da bspw. die
optimalen genetischen Beitrdge nicht zu 100 % umgesetzt werden konnen. Allerdings kann
die erhohte Rate des Zuchtfortschritts im Vergleich zu realen Daten bei gleichzeitig
reduzierten Kosten des Zuchtprogramms als Bestétigung fur die Anwendbarkeit der aOCS
beim Vorderwélder Rind angesehen werden. Eine Reduzierung der fremdgenetischen Anteile
ist, wie in Kapitel 3 gezeigt, moglich. Allerdings kann diese basierend auf Pedigreedaten nur
eingeschrankt empfohlen werden. Die negative Auswirkung auf die Rate des Zuchtfortschritts
ist hochsignifikant, sollte aber fur andere Rassen individuell evaluiert werden. Der negative
Effekt auf die Rate des Zuchtfortschritts wurde auch bei Wang et al. (2017b) festgestellt. Die
simulierten Szenarien ihrer Studie sind vergleichbar mit der vorliegenden Arbeit, mit
Restriktionen fir die klassische genetische Diversitat, native genetische Diversitat und

fremdgenetischen Anteilen der Folgegeneration.
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Optimierungsprozess fur die ersten drei Jahre

In Kapitel 2 und Kapitel 3 wurden unterschiedliche Optimierungsprozesse verwendet. Die
gewonnenen Erkenntnisse werden im Folgenden genutzt, um einen funktionierenden
Optimierungsprozess fur die routinemaflige Anwendung am Landesamt fir Geoinformation
und Landentwicklung Baden-Wurttemberg zu formulieren. Damit sollen die Vorteile beider
Herangehensweisen kombiniert und Schwachen entfernt werden. Der Kandidatensatz des
Optimierungsprozesses setzt sich aus der lebenden Kuhpopulation und verfligbaren

Besamungsbullen zum Zeitpunkt t zusammen.

Das Ergebnis einer aOCS Anwendung fir Gberlappende Generationenintervalle ist ein Vektor
c mit optimierten genetischen Beitragen ¢ jedes Individuums 7 zur nédchsten

Geburtskohorte t+1. cirkann nicht negativ sein:

cie 2 0

Die genetischen Beitrdge beider Geschlechter ergeben in Summe 0@,5, da die genetischen

Anteile diploider Spezies je zur Halfte maternal und paternal sind:
¢/'s = 0,5undc,'d = 0,5,
wobei sund d Vektoren zur Bestimmung des Geschlechts sind (0/ 1).

In Kapitel 1 wurde die Selektion im Kuhpfad als Kernkompetenz der Zichter identifiziert.
Durch personliche Korrespondenz auf regionalen Verbandstreffen des Vorderwélder Rinds,
muss davon ausgegangen werden, dass eine Einschrankung dieser Kernkompetenz die
Einfihrung der aOCS gefahrdet. Daher werden ausschlieBlich die genetischen Beitrdge im
Bullenpfad optimiert. Im Optimierungsprozess wird dies durch die Gleichsetzung weiblicher

genetischer Beitrage zur nachsten Geburtskohorte t+1 erreicht:
Ct’dl == Ctldz = ... = Ct,dn

Wie in Kapitel 3 erortert, sollen lebende Halbbriider und S6hne, der durch aOCS selektierten
Altbullen, zum Ubertrag der optimierten genetischen Beitrage in die Kuhpopulation mit
Natursprung genutzt werden. In den ersten drei Jahren nach Implementierung der aOCS ist
diese Herangehensweise noch nicht umsetzbar. Die bendétigten Halbbrider und S6hne wurden
in vorangegangenen Jahren nicht selektiert. Dies ist vergleichbar mit Stage 1 des
Simulationsprozesses aus Kapitel 1 und hat zur Folge, dass die optimierten genetischen

Beitrdge nur in der Kuhpopulation mit kinstlicher Besamung umgesetzt werden kann.
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Deshalb sollte innerhalb dieses Zeitraums ein abgewandelter Optimierungsprozess eingesetzt
werden. Dieser optimiert die genetischen Beitrage der mannlichen Selektionskandidaten ohne
Beschréankung der genetischen Beitrdge einzelner Bullen, da die Einsatzfrequenzen nicht

durch den Natursprung begrenzt sind. Somit wird die obere Schranke
¢;'s < 0.05
in den ersten drei Jahren verworfen.

Die Zielfunktion der aOCS fir die breite Population soll den Zuchtfortschritt maximieren um
die Attraktivitat der Haltung der Rasse zu steigern und somit dem Aussterben der Rasse
entgegenzuwirken (Kapitel 1). Die Maximierung des Zuchtfortschritts erfolgt durch die

Maximierung des Terms
¢,'EBV,

wobei EBV ein Vektor der geschatzten Zuchtwerte der Selektionskandidaten darstellt. Die
Maximierung von c¢:’EBV erfolgt unter weiteren Restriktionen. Wang et al. (2017a) stellten die
Hypothese auf, dass die Beschrankung der nativen Inzuchtrate (Afna) ausreicht um auch die
klassische Inzuchtrate (Af) zu restriktieren. Diese Annahme konnte in Kapitel 2 bestarkt und
durch Kapitel 3 abgesichert werden. Daher wird die Beschrankung von Af in der
routinemaBigen Anwendung der aOCS verworfen. Die Schranke fur Af,, bleibt bestehen und
kontrolliert zeitgleich Af. Dies vereinfacht die Formulierung des Optimierungsprozesses und
beschleunigt die Berechnungszeiten. Zur Sicherung der nativen genetischen Diversitat und
Erhaltung einer langfristig vitalen Rasse, wird eine native effektive Populationsgrofie (Negar)
von 100 angestrebt (Meuwissen, 2009). Somit kann Afy fur Gberlappende

Generationenintervalle pro Jahr wie folgt berechnet werden:

1
AMnat =517 Moo L 0,092,

wobei L das Generationenintervall der VVorderwélder Rasse von 5,41 nach Hartwig et al.
(2013) darstellt. Bei der Erarbeitung des Optimierungsprozesses fir Kapitel 3, wurde die

Schranke fiir Af a3t zunédchst folgendermalien formuliert:
ub.natKin, ., = natKin, + Af,q,

wobei natKin; der durchschnittliche native Inzuchtkoeffizient der lebenden Vorderwalder

Population zum Zeitpunkt t ist.
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Die iterative Berechnung von natKin; fuhrte zur Akkumulation von Fehlern (Kapitel 3).

Daher wird die Schranke fur natKin.; wie folgt formuliert:
ub.natKing 1 = natKing, + Afpqe * (t+ 1)

Die Verwendung des Fixwertes natKin; verhindert die Akkumulation der Fehler, die auch
durch Abweichungen der realisierten von den approximierten optimierten genetischen
Beitrégen in der Praxis entstehen kénnen. Diese Formulierung sollte in kleinen Populationen
immer dann angewendet werden, wenn ein Teil der Nachkommen aus nicht optimierten
Anpaarungen stammt oder davon auszugehen ist, dass die approximierten optimierten

Beitrége nicht realisiert werden kénnen (z.B. durch hohe Natursprunganteile).

Durch die hohen fremdgenetischen Beitrage (engl. migrant contribution, MC) von 61 %, ist
eine Reduktion dieser wunschenswert. In Kapitel 3 wurde die Maoglichkeit einer
Verringerung der MC erforscht. Innerhalb des Optimierungsprozesses muss ein
Optimierungsproblem gelést werden. Im Verlauf der Simulationsstudien wurde festgestellt,
dass ab einer jahrlichen Reduktion der MC um 0,36 % das Optimierungsproblem nach drei
Generationenintervallen nicht mehr l6sbar ist. Somit kénnte die MC in einem Zeitraum von
20 Jahren um 7,0 % reduziert werden (20 Jahre * (- 0,35 %/ Jahr)). Bezogen auf das aktuelle
Niveau der MC von 61 % und den Zeitraum von 20 Jahren, scheint dies subjektiv marginal.
Zusétzlich fuhrt die Reduktion der MC im Optimierungsprozess zu signifikant verringertem
Zuchtfortschritt (Kapitel 3). Die Vorderwélder Population wurde in Leistungsmerkmalen des
Milch- und  Fleischkomplexes von  kommerziellen Rassen abgehdngt. Die
Subventionszahlungen zur Erhaltung der Rasse reichen nicht aus, um den entgangenen
Nutzen aus der Haltung des Vorderwalder Rindes gegenuber kommerziellen Rassen zu
kompensieren (Kapitel 1). Verringerter Zuchtfortschritt durch die Reduktion der MC im
Optimierungsprozess fuhrt zur weiteren Ausdehnung der finanziellen Nachteile. Somit wirde
die Attraktivitdt der Haltung weiter eingeschrankt, was zu einer Erhéhung der
Aussterbewahrscheinlichkeit der Rasse fuhrt (Meuwissen, 2009). Sobald genomische Daten
verfugbar werden, sollte eine effektivere Reduzierung der MC Uberprift werden (Kapitel 2).
Unter diesen Voraussetzungen kann eine Reduktion der MC im pedigreebasierten
Optimierungsprozess nicht empfohlen werden. Daher wird die MC im routineméfiRigen

Optimierungsprozess nicht reduziert, sondern konserviert:

ub. MCt+1 == MCI,
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wobei MC; der durchschnittlichen M(C der Population zum Zeitpunkt der Einfiihrung der
aOCS entspricht.

Optimierungsprozess zur Selektion von Bullenmuttern und -vatern

In Kapitel 2 und Kapitel 3 wird die gezielte Anpaarung (Eliteanpaarung) von Bullenvétern
und Bullenmittern empfohlen. Ménnliche Nachkommen der Eliteanpaarungen (Jungbullen)
sollen die Nachzucht geprufter Altbullen erstellen. Die bend6tigte Anzahl geprifter Jungbullen
zur Remontierung geprdifter Altbullen setzt die Selektion von mindestens 46 Bullenmiittern
voraus (Abschnitt - ,,Entwickeltes Zuchtprogramm®). Zur Selektion der Bullenmitter
und -vater wird ein weiterer Optimierungsprozess formuliert. Der Kandidatensatz bleibt
bestehen. Der Optimierungsprozess erfillt die Voraussetzungen aller OCS Anwendungen mit
Cit = 0
und

¢;/'s = 0,5undc¢,'d = 0,5

Im Vergleich zum Optimierungsprozess fur die breite Population, wird die Selektion im

Kuhpfad ermdglicht. Dies wird durch verwerfen des Terms
Ctldl = Ct,dZ = .. = Ct’dn

erreicht. In Anlehnung an die Beschrankung der maximalen genetischen Beitrdge der

méannlichen Kandidaten in der breiten Population, werden die weiblichen Beitrage beschréankt:
c'd < 0,0005

Somit werden mindestens 100 Bullenmiitter selektiert (¢:'d /100 = 0,0005). Um das Risiko
genetischer Flaschenhalse zu reduzieren sollen mindestens funf Bullenvéter selektiert werden.

Daher werden die genetischen Beitrage der Bullen im Optimierungsprozess beschréankt:
¢'s < 0,1

Um die native genetische Diversitat der Population zu konservieren, soll diese in den
Nachkommen der Eliteanpaarungen maximiert werden. Eine Maximierung der nativen
genetischen Diversitat wird durch Minimierung des Erwartungswerts der durchschnittlichen

Verwandtschaft an nativen Genorten erreicht. Dieser Erwartungswert

natKing, 4,

93



Allgemeine Diskussion

ist eine rationale Funktion von c.. Die Minimierung der Funktion erfolgt unter weiteren
Beschrankungen. Mannliche Nachkommen aus Eliteanpaarungen sollen im spéteren Verlauf
des Zuchtprogramms als geprifte Altbullen in der breiten Population eingesetzt werden.
Somit sollte deren durchschnittlicher Zuchtwert mindestens iberdurchschnittlich sein. Dies

wird durch eine untere Schranke erreicht;
lb.BVt+1 = I.l+ X,

wobei p dem Populationsmittel und x der Abweichung vom Populationsmittel entspricht.
AbschlieRend sollte die MC zukinftiger geprifter Bullen hdchstens dem Populationsmittel
entsprechen. Deshalb wird die Beschrankung der MC aus dem Optimierungsprozess fir die

breite Population bernommen:

ub.MCpyq = MC,

Das Ergebnis des Optimierungsprozesses ist wiederum ein Vektor c; mit optimierten
genetischen Beitragen der Selektionskandidaten. Hohere genetische Beitrage stehen synonym
fur einen hoheren genetischen Wert. Dieser basiert auf der gewahlten Zielfunktion und den
gewahlten Schranken und ist somit eine Kombination aus geschatztem Zuchtwert, natKin und
MC. Die optimierten Beitrdge der Bullenvéter kénnen in der Anpaarungsfrequenz der
Eliteanpaarungen direkt umgesetzt werden. Bullenmutter mit positiven genetischen Beitragen
stellen lediglich eine Empfehlung dar. Eine phé&notypische Bewertung des Exterieurs muss
beibehalten werden, wobei Bullenmitter mit hoheren optimierten Beitragen zu préferieren
sind. Diese letzte Selektionsstufe der Bullenmitter wurde im Optimierungsprozess durch die
Selektion von mindestens 100 Bullenmiitter ermdglicht. Innerhalb dieser Gruppe von 100
potentiellen Kandidatinnen miissen 46 zur Nachzucht selektiert werden.

Optimierungsprozess ab dem vierten Jahr

Ab der Einfihrung der aOCS werden Jungbullen, nach erfolgtem Testeinsatz und
Samenproduktion, lebend erhalten und als Deckbullen eingesetzt. Nach den ersten drei Jahren
fuhrt dies zu einer Akkumulation von etwa 40 Deckbullen (Kapitel 3 und Abschnitt
,Entwickeltes Zuchtprogramm®, Abbildung 1). Diese dienen dem Ubertrag der optimierten
genetischen Beitrége der selektierten Altbullen in die Kuhpopulation unter Natursprung. Um
dies zu erreichen werden Deckbullen eingesetzt die das direkteste Verwandtschaftsverhaltnis
zu selektierten Altbullen haben (Halbbriider, S6hne, Enkel, usw.). Auf diese Weise kénnen

zumindest die  optimierten  genetischen  Beitrdge des Bullenpfades in die
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Natursprungpopulation tbertragen werden. Um eine ausreichende Anzahl von Deckbullen zu
gewahrleisten, werden ab dem vierten Jahr die genetischen Beitrdge der mannlichen
Selektionskandidaten beschrankt:

¢;'s < 0.05

Dies fihrt zur Selektion von mindestens zehn mannlichen Besamungsbullen pro
Anpaarungsrunde (c:’s / 10 = 0.05) und ausreichend vielen Halbbriidern und S6hnen um die

Natursprungpopulation zu bedienen.

Grenzen der aOCS

Im Optimierungsprozess der aOCS kann die Selektion einer Mindestanzahl von Kandidaten
formuliert werden. Allerdings ist die Beschrankung der genetischen Beitrdge einzelner
Selektionskandidaten nicht moglich. Einfacher ausgedriickt: Es ist moglich mindestens 10
geprufte Altbullen zu selektieren, aber eine Mindestanzahl von Nachkommen pro selektiertem
Altbullen kann nicht formuliert werden. Dies wére vor allem in Kkleinen Populationen
winschenswert, da zu geringe genetische Beitrdge dazu flhren, dass einzelne Bullen nur
einen einzigen Nachkommen erzeugen sollen. Der Nutzen eines einzelnen Nachkommen, in
Bezug auf die Konservierung der genetischen Diversitét, ist fragwirdig. Sollte exakt dieser
Nachkomme mannlich sein und in Folgegenerationen nicht zur Nachzucht selektiert werden,
wird die Ubertragene genetische Diversitat in spdteren Generationen einen Flaschenhals
durchlaufen. Auch wenn die approximierten genetischen Beitrdge statistisch gesehen optimal
sind, sollten sie unter praktischen Gesichtspunkten hinterfragt werden. Zu geringe Beitrage
einzelner Selektionskandidaten zur Folgegeneration sollten verworfen werden. Diese kénnten
den Selektionskandidaten zugesprochen werden, die ebenfalls geringe genetische Beitrage zur
Folgegeneration leisten sollen, aber bessere Chancen versprechen auch zukinftig konserviert

zu werden.

Entwickeltes Zuchtprogramm

Basierend auf dem verwendeten Zuchtprogramm aus Kapitel 2 wurde ein praxisrelevantes

Zuchtprogramm entwickelt und in Abbildung 1 visualisiert. Das Zuchtprogramm ermdglicht

die Umsetzung der aOCS in kleinen Populationen und wurde flr die Umsetzung unter realen

Bedingungen entworfen. Im Simulationsprozess der Kapitel 2 und Kapitel 3 konnten
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produzierte Spermapailletten fur 13 Jahre in der kinstlichen Besamung eingesetzt werden. In
Kapitel 3 wurde eine jahrliche Remontierungsrate von 23 gepriiften Jungbullen als Optimum
ermittelt. Dies resultiert, nach 13 Jahren aktiver Anwendung des Zuchtprogramms, in einer
méannlichen Zuchtpopulation von 299 gepriften Besamungsbullen. Die Selektion und
Eliteanpaarung der Bullenmitter und -véter wurden bereits erdrtert. Unter Annahme einer
Gleichverteilung mannlicher und weiblicher Nachkommen aus den Eliteanpaarungen, werden
durchschnittlich 23 Bullenkalber geboren. Diese durchlaufen eine Leistungsprifung auf
Station. GemdaR der Mortalitdtsraten nach Wathes et al. (2008) stehen nach der
Leistungsprufung durchschnittlich 20 - 21 Jungbullen fir eine Nachkommenprufung zur
Verflgung. Ein Nachteil kleiner Populationen ist der verhéltnismalig groRe Anteil von
Herdbuchkiihen die fur Testanpaarungen mit Jungbullen benétigt werden. Dieser Anteil ist
durch die benétigten Sicherheiten der Zuchtwerte der gepruften Jungbullen vor deren
Ersteinsatz in der breiten Population bedingt. Haufig fihrt dies, wie beim Vorderwélder Rind,
zu erst spat bekannten Zuchtwerten der gepriiften Jungbullen und damit zu verlangerten
Generationenintervallen auf dem Vater-Sohn-Pfad (Hartwig et al., 2013). In Kapitel 2 konnte
bewiesen werden, dass das bisherige Ausmall von etwa 50— 60 Testanpaarungen pro
Jungbulle (Tabelle 1 — Kapitel 2) unter Anwendung der aOCS obsolet ist. Der Einfluss der
Sicherheiten der Zuchtwerte der gepriften Jungbullen auf die Rate des Zuchtfortschritts war
nicht  signifikant. ~ Zehn  Testanpaarungen  pro  Jungbulle  reichten  unter
Simulationsbedingungen aus, um Sicherheiten der Zuchtwerte von ~ 0,5 zu erreichen. Dies ist
vergleichbar mit der Sicherheit genomischer Zuchtwerte vor der Steigerung des Blendings mit
steigender Anzahl von Nachkommenleistungen. Basierend auf den Mortalitatsraten nach
Wathes et al. (2008) sind bei der Ubersetzung des entwickelten Zuchtprogramms in die Praxis
14 — 15 Testanpaarungen pro Jungbulle ausreichend (Kapitel 2). Damit wird eine Sicherheit
der Zuchtwerte der Jungbullen von ~0,5 gewahrleistet. Allerdings muss auf eine
ausreichende Risikostreuung beim Ersteinsatz der gepruften Jungbullen in Einzelherden
geachtet werden. Diese Risikostreuung hat sich in genomischen Zuchtprogrammen groRer
Rassen bewdhrt. Eine weitere Selektion der Jungbullen findet nicht statt. Entgegen der
Indexselektion ist der genetische Wert der Jungbullen nicht alleine durch ihren Zuchtwert
definiert. Ein geringer nativer Verwandtschaftskoeffizient zur Gesamtpopulation oder ein

geringer fremdgenetischer Anteil konnen fiir spatere Optimierungsprozesse wertvoll werden.

Die Ubertragung der optimierten genetischen Beitrdge der Bullen in die weibliche
Zuchtpopulation unter Anwendung des Natursprungs stellt eine Herausforderung dar.

Praxistaugliche Losungsansétze wurden in Kapitel 3 vorgestellt. Die Haltung der Deckbullen
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sollte auf das dritte Lebensjahr beschréankt werden, was einen Einsatz fir zwei Jahre
ermoglicht. Dieser zweijdhrige Einsatz erklart die 40 lebenden Deckbullen bei einer
Remontierungsrate von 20 gepruften Jungbullen per Anno. Die Beschrankung des
Lebensalters der Deckbullen verringert das Generationenintervall des Vater-Kuh-Pfads und
bezieht praxisrelevante Faktoren mit ein. Es ist allgemein bekannt, dass Deckbullen mit
steigendem Alter ein steigendes Aggressionspotential aufweisen. Dies geféhrdet die Ziichter
bei direktem Umgang mit alteren Deckbullen.

20 geprifte Jungbullen fiir Remontierung Nachkommen ru_fun 20 Jungbullen
Samenproduktion

Weibliche Zuchtpopulation

= F . Optimum contributions
pop -
Mannliche Zuchtpopulation 6,300 Kithe, davon

" Leist: uf
299 Bullen (KB) 3,160 Kiihe (Natursprung) eistungspriifung

40 lebende Deckbullen 3,140 Kiihe (KB)

Bullenmditter (KB) Gezielte Anpaarung

46 Bullenmutter (KB) 23 Bullenkalber
10 Bullenvéater (KB)
Bullenvater (KB)

Abbildung 1: Entwickeltes Zuchtprogramm zur Anwendung der aOCS beim Vorderwélder Rind.

Gefahrdung der Rasse

Ein groBer Wunsch der Vorderwalder-Ziichter ist eine Zucht auf Hornlosigkeit. Um diesem
Zuchtziel naher zu kommen ist die gezielte Einkreuzung hornloser Fleckviehbullen geplant
(Dr. Franz Maus, mindliche Mitteilung; Dr. Alfred Weidele, mindliche Mitteilung). Hierzu
sollen hornlose Fleckviehbullen an Bullenmutter der Vorderwalder Rasse angepaart werden.
Die heterozygot hornlosen (Pp) mannlichen Nachkommen dieser Anpaarungen dienen der
Verbreitung des P-Allels in der breiten Population. In folgenden Generationen werden
homozygot hornlose Vorderwalder Bullen selektiert, um die Verbreitung der Hornlosigkeit zu
beschleunigen. VVon dieser VVorgehensweise wird hiermit abgeraten. Die erneute Einkreuzung
von Fleckviebullen, mit einem fremdgenetischen Anteil von 100 %, fuhrt zwangslaufig zur
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Erhoéhung der MC ihrer direkten Nachkommen und somit auch zur Erhéhung der MC in der
breiten Population. Aktuell liegt die MC bei ~61%. Dies schrankt bereits heute die
Forderwirdigkeit der Rasse zur Erhaltung genetischer Ressourcen ein. Bei weiterer,
bewusster, Erhéhung der fremdgenetischen Anteile muss davon ausgegangen werden, dass
Subventionszahlungen ihre Berechtigung verlieren. Die daraus resultierenden ékonomischen
Nachteile erhohen die Aussterbewahrscheinichkeit der Rasse. Des Weiteren handelt es sich
bei der genetischen Hornlosigkeit um eine spontane Punktmutation (Wiedemar et al., 2014),
die auch innerhalb der Vorderwdalder Rasse auftreten kann. Verstarkte Sensibilisierung der
Vorderwalder Zichter zur Selektion genetisch hornloser Bullenkélber wére eine

angemessenere Herangehensweise, um die genetische Hornlosigkeit zu etablieren.

Zur Konsolidierung der Rasse werden bis heute Tiere in das Vorbuch der VVorderwalder Rasse
aufgenommen. Die Aufnahme beruht auf phénotypischer Zuordnung zur Vorderwalder Rasse
und setzt kein bekanntes Pedigree voraus. Die Nachkommen dieser Tiere steigen in der
Herdbuchklasse auf, sofern sie aus Anpaarungen mit VVorderwalder Herdbuchtieren stammen.
So wird ein Anschluss an den Stammbaum geschaffen. Hiermit wird darauf hingewiesen, dass
diese Herangehensweise keinen belegbaren Beitrag zur Konsolidierung der Rasse leistet, da
die Abstammung der beschriebenen Tiere unbekannt ist. Somit kann auch keine Aussage uber
deren MC oder Verwandtschaftskoeffizienten zur Population getroffen werden. Durch die
fehlenden Informationen sind sie fir die Anwendung der aOCS nicht nutzbar. Die Aufnahme
weiterer Tiere sollte ein Pedigree von mindestens drei vollen Generationen voraussetzen. Dies
entspricht dem Kriterium zur Aufnahme als Selektionskandidat fiir den Optimierungsprozess
mit aOCS.

Hinterwalder und Limpurger

Im Rahmen des Projekts wurde bei den Rassen Hinterwélder und Limpurger eine zu geringe
Datenstruktur festgestellt. Eine Milchleistungsprifung ist zwar vorhanden, wird aber mit nur
23 % aller Hinterwalder Herdbuchkilhe und 22 % aller Limpurger Herdbuchkihe kaum
wahrgenommen. Somit fehlen Zuchtwerte fiir die meisten Hinterwélder Tiere. Beim
Limpurger Rind wird aktuell eine Fleischleistungsprifung implementiert. Die Entwicklung
einer Zuchtwertschatzung fir das Limpurger Rind kann erst nach Umsetzung der
Fleischleistungsprifung erfolgen, wodurch gar keine Zuchtwerte vorhanden sind. Zusétzlich

ist beim Limpurger Rind die Pedigreetiefe nicht ausreichend. Mit nur 1,2 dquivalenten
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Generationen in der breiten Population (Hartwig et al.,, 2013) kodnnen keine sicheren
Verwandtschaftsverhaltnisse berechnet werden. Dies macht einen Optimierungsprozess mit
aOCS unmaoglich. Der Zuchtfortschritt beider Rassen kann durch fehlende Zuchtwerte nicht
optimiert werden. Zukinftig sollten Zuchtziele lokaler Rassen vor allem deren
Alleinstellungsmerkmale beinhalten. Auf diese Art und Weise kdnnte man sich von
kommerziellen Rassen abheben und sich fiir Anderungen der zukiinftigen ziichterischen
Umwelt wappnen (siehe folgender Abschnitt). Neue Merkmale wie Grinlandeignung,
Trittsicherheit, Robustheit, Genugsamkeit oder Eignung zur Mutterkuhhaltung eignen sich
hierzu. Bei der Formulierung solcher neuen Merkmale muss die zlichterische Evaluierung mit
einer geeigneten Leistungsprifung gewahrleistet sein. Ein grofer Vorteil wére die
okonomische Nutzung. Die zusatzlichen Kosten eines solchen Zuchtziels kdnnten, gerade bei
kurzen Vermarktungsketten (Direktvermarktung), gewinnbringend an den Endverbraucher
weitergegeben werden (Kapitel 1). Beim Hinterwélder Rind koénnten die nativen
Verwandtschaftskoeffizienten der Zuchttiere zur Population oder deren MC als
Selektionskriterium genutzt werden. Beispielsweise ist die Festlegung einer maximalen MC
selektierter Jungbullen ein geeignetes Werkzeug um die Rasse effektiv zu bearbeiten. Somit
waére eine weitere Ausdehnung der fremdgenetischen Anteile in der Rasse ausgeschlossen.
Zusatzlich konnte eine mdoglichst geringe native Verwandtschaft zur Population als
Selektionskriterium herangezogen werden. Somit wirde die native genetische Diversitat
konserviert. Im Verbund mit einem Einkreuzungsverbot fremder Rassen und dem hohen
Natursprunganteil beim Hinterwalder Rind (84 %) kénnten diese Malinahmen ausreichen, um
die vorliegenden Rassen zu bearbeiten. Unter Umstéanden ware damit die Notwendigkeit einer
aOCS Methode obsolet. Dies sollte mit &hnlichen Simulationsstudien empirisch abgesichert
werden sobald eine ausreichende Datenstruktur vorliegt. Nach erfolgreicher Aufarbeitung des
Limpurger Pedigrees sollten Verwandtschaftskoeffizienten und fremdgenetische Anteile der
Zuchttiere berechnet werden. Im Anschluss kdnnen die beschriebenen Ansétze auf das
Limpurger Rind (ibertragen werden.

Einsatz genomischer Daten

Kommerzielle Rassen werden immer mehr mit Hilfe genomischer Daten zichterisch

bearbeitet und auch in kleinen Rassen werden diese immer mehr gefordert. Allerdings muss

der Mehrwert genomischer Daten in kleinen Rassen wie Vorderwalder und Hinterwélder

hinterfragt werden. Die Kosten der Erstellung einer ausreichend groRen Lernstichprobe sinkt
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durch fallende Preise fir SNP-Chips und Einsatz kleinerer SNP-Chips mit anschlieender
Imputation fehlender SNPs. Allerdings kénnen die Kosten in Kleinstrassen immer noch nicht
durch den Nutzen gedeckt werden (Boichard et al., 2015). Zusétzlich ist die Anzahl
phanotypisierter Tiere limitiert und erschwert somit die Erstellung einer ausreichend grof3en
Lernstichprobe. Dies spiegelt sich im Zitat ,,In the age of the genotype......phenotype is king!*
(Coffey, 2011) wider. Diese Einschrankungen konnen durch rassenibergreifende
Lernstichproben umgangen werden. Eine Voraussetzung dafiir ist ein relativ nahes
Verwandtschaftsverhéltnis der Rassen untereinander. Somit kdme durch die Zuchthistorie der
Vorderwalder eine rasselibergreifende Lernstichprobe aus Vorderwalder, Hinterwalder und
Montbéliard in Frage (Hartwig et al., 2014a). VVorderwélder Tiere wurden in der Hinterwalder
Population zur Zucht eingesetzt (Hartwig et al., 2014a), was ein nahes
Verwandtschaftsverhéltnis der beiden Rassen vermuten l&sst. Zusatzlich wurden schon im
Jahr 2014, 16 000 Montbéliardkiihe sowohl phano- als auch genotyipisiert (Boichard et al.,
2015). Die Phanotypisierung beinhaltet allerdings keine neuen Merkmale die fur die
vorliegende kleine Population wichtig wéren. Dies schrankt die Verwendung der Rasse
Montbéliard zur Erstellung einer Referenzpopulation fur das VVorderwalder Rind ein. Durch
die Zuchthistorie der Hinterwélder Rasse konnte flr diese eine rasseubergreifende
Lernstichprobe aus Hinterwéldern, VVorderwéldern und Fleckvieh bestehen (Hartwig et al.,
2014a). Bei der Erstellung der Lernstichproben sollte vor allem auf die Familienstruktur der
inkludierten Tiere geachtet werden. Die Familienstruktur beeinflusst die Genauigkeit der
geschatzten genomischen Zuchtwerte. Die Genauigkeit steigt mit abnehmenden
Verwandtschaftsverhaltnissen (Thomasen et al, 2014). Bei geringeren
Verwandtschaftsverhaltnissen der Lernstichprobe konnte mit kleineren Lernstichproben eine
ausreichende Genauigkeit der geschatzten genomischen Zuchtwerte erreicht und unnétige
Kosten umgangen werden. Kleinstrassen wurden in Leistungsmerkmalen des Milch- und
Fleischkomplexes von kommerziellen Rassen wie Holstein uneinholbar abgehangt. Somit
stellt sich eine weitere Frage: Wie konnen genomische Daten in Kleinstrassen sinnvoll
verwendet werden? Ein denkbarer Losungsansatz ist die Konservierung seltener Genvarianten
fir neue Merkmale (Boichard et al., 2015). Diese seltenen Genvarianten haben in
kommerziellen Rassen, durch starke Selektion auf Leistungsmerkmale und deren negative
Korrelation zu Fitnessmerkmalen, einen genetischen Flaschenhals durchlaufen. Durch die
Definition neuer Merkmale, Integration dieser Merkmale ins Zuchtziel und Anwendung
geeigneter Leistungsprifungen, konnten Kleinstrassen wie Vorderwalder und Hinterwalder

einen grofRen Beitrag zur Konservierung seltener Genvarianten und der Agrobiodiversitat
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leisten. Somit ist der Mehrwert genomischer Daten in diesen Rassen gegeben. Dies spiegelt
sich im Zitat “In the age of genotype, the breeding objective is queen” (Sessiontitel 42 der
EAAP-Tagung 2015) wider. Die Kosten der Genotypisierung einer Lernstichprobe waére
besser zu rechtfertigen und konnte somit durch nationale bzw. internationale
Forderprogramme getragen werden. Durch den Verbund aus Konservierung seltener
Genvarianten und Anwendung einer aOCS Methode zur Verbesserung des
Inzuchtmanagements und gleichzeitiger Maximierung des Zuchtfortschritts, konnten
Vorderwalder und Hinterwélder als Vorbild und Modellpopulation fiir kommerzielle Rassen
dienen. Die Implementierung der OCS, aOCS oder OCS-adhnlichen Strategien in
kommerziellen Rassen wie Holstein ist dann nur noch eine Frage von Rechenkapazitdten
(Random Access Memory). Diese sollten bei den rasanten Entwicklungen in diesem Sektor
bald gelost sein (Parkin and Yang, 2015). Zusatzlich wirde die Konservierung seltener
Genvarianten in der Vorderwalder und Hinterwélder Rasse die Rechtfertigung der Férderung
durch das Agrarumweltprogramm des Landes Baden-Wirttemberg (FAKT) zur
Konservierung der Agrobiodiversitat wiederherstellen, selbst bei stark erhohten

fremdgenetischen Anteilen von etwa 60 % wie beim Vorderwélder Rind.
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