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DAS THEMA GENOMISCHE SELEKTION STAND IN
DIESEM JAHR BEI EINIGEN ZUCHTERVERSAMMLUNGEN
AUF DER TAGESORDNUNG UND WURDE IN MEHREREN

FACHARTIKELN BELEUCHTET

eue Erkenntnisse in der
Erforschung des Genoms
erlauben es heute, die Ver-

erbung von Eigenschaften besser zu
verstehen und daraus systematisch
ziichterischen Nutzen in der Selekti-
on zu ziehen — das soll im Nachgang
illustriert werden. AbschlieBend soll
die Frage beantwortet werden, was
man in der praktischen Pferdezucht
von dieser Methodik erwarten kann.

EINIGE GRUNDLAGEN

Seit vielen Jahrzehnten wissen wir,
dass das Erbmaterial (oft auch Ge-
nom genannt) im Zellkern auf den
Chromosomen vorliegt. Ein Chro-
mosom kann man sich am einfachs-
ten als eine gedrehte Strickleiter
vorstellen. Darauf finden sich in
unregelméBigen Abstédnden dann
Abschnitte, die die genetischen
Unterschiede zwischen einzelnen
Tieren verursachen (Abbildung 1).
Seit einigen Jahren gibt es techni-
sche Verfahren, die automatisiert
und innerhalb kiirzester Zeit die
Bestimmung von den ziichterisch in-
teressanten Regionen ermdéglichen.
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Dieses Verfahren bezeichnet man
auch als SNP Genotypisierung. Da-
mit ist dann die Basis gelegt, mit
diesen neuen Informationen auch
ziichterisch zu arbeiten und in der
sogenannten Genomischen Selekti-
on zu nutzen. Hiermit wollen wir die
technischen Aspekte auch schon ver-
lassen und uns mit der praktischen
Nutzung in der Selektion auseinan-
dersetzen.

EINIGE ALTE ZUCHTER-
WEISHEITEN:

1:

OHNE EINEN DURCHGEZUCH-
TETEN STUTENSTAMM KEIN
ERFOLG

2,

HENGST XY MACHT EINZELNE
GUTE NACHKOMMEN,
STREUT ABER ENORM

3.

PASSERPAARUNGEN ERSPAREN
VIEL LEHRGELD

(D AUF W BLUT RAT ICH DIR...).

STECKBRIEF

Dr. Reinhard Reents

ist als Leiter des vit in Verden
beruflich intensiv mit der
Ziichtung von Rindern und
Pferden befasst.

Ervertritt z.B. die gesam—

te deutsche Rinderzucht im
Vorstand von Interbull, dessen
Vorsitzender er ist.

Privat betreibt er seit vielen
Jahren eine kleine Pferde—
zucht, die z.B. den HLP Sieger
Don Index hervorgebracht
hat. Insofern kann er un-
mittelbar Theorie und Praxis
verkniipfen.

Erfahrene Ziichter wissen, dass
diese Aussagen generell zutreffen,
bei der einzelnen jungen Stute oder
jungem Hengst ist man sich aber na-
turgemaB unsicher, ob diese dann
die auBergewdhnlich guten Nach-
kommen bringen, auf die wir Pfer-
deziichter alle hoffen.

WAS KANN UNS WEITER-
HELFEN?

In Abbildung 2a ist schematisch
eines von 32 Chromosomenpaaren
mit den Erbanlagen des Pferdes
dargestellt. Die Chromosomen lie-
gen immer in doppelter Ausferti-
gung vor, einen Strang hat das Tier




vom Vater erhalten und einen von
der Mutter. Die Beobachtung, dass
Vollgeschwister relativ unterschied-
lich sein kénnen riithrt daher, dass
sich bei jeder Bildung einer neuen
Eizelle in der Stute oder eines Sper-
miums beim Hengst die elterlichen
Chromosomenstringe neu mischen
und damit auch unterschiedliche

Gene (in dem Schema in Abbildung
2b durch unterschiedliche Farben
symbolisiert) von den Eltern an die
Nachkommen weitergegeben wer-
den. Damit lassen sich dann einige
der o.g. alten Ziichterweisheiten
auch am Einzeltier nachvollziehen
und so die Selektion viel effizienter
gestalten.
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WIE KANN MAN SICH DAS PRAK-
TISCH VORSTELLEN?

Wir unterstellen einmal, dass die
Vererbung eines guten Trabes von
wenigen benachbarten Genen be-
stimmt wird. Ein (= durchgeziichte-
ter) Hengst, der sowohl von der Mut-
ter als auch vom Vater die positiven
Gene geerbt hat, wird an alle seine
Nachkommen diese weitergeben, egal
welche Spermienzelle zur Befruch-
tung der Eizelle zum Zuge kommt (in
Abb. 2a und 2b griiner Bereich rechts
auf den waagerechten Chromoso-
menstrdngen beim Vater). Alle seine
Nachkommen werden wahrschein-
lich eine gute bis sehr gute Trab-
veranlagung haben. Wird einer der
Nachkommen ein gekdrter Hengst,
der aus der Anpaarung mit einer
Stute mit mittlerem Trabvermdégen
stammt, kann dieser trotz vielleicht
eigener toller Trabaktion viele Nach-
kommen haben, wo sich z.B. die mit-
telméaBige Trabaktion seiner Mutter
wiederfindet (= Hengst streut). Mit
diesem Konzept lassen sich auch die
altbekannten Passerpaarungen er-
kldaren. Werden beispielsweise Zucht-
tiere, die durchgeziichtet (in Abb. 2
gleiche Farben auf dem Chromoso-
menabschnitt haben) fiir einen guten
Schritt sind, an Zuchttiere angepaart,
die durchgéngig einen guten Trab ha-
ben, dann werden die Nachkommen
wahrscheinlich beides gut kénnen,
weil sie von einem Elterntier in jedem
Fall einen positiven Genabschnitt fiir
Trab haben und vom andern Eltern-
tier einen positiven Genabschnitt fiir
Schritt erhalten.

Bei Althengsten mit vielen Nach-
kommen sind die Vererbungsschwer-
punkte gut bekannt, allerdings erst
dann, wenn die Hengste relativ alt
sind. Aus Abbildung 1 und 2 folgt
aber auch, dass die Halfte der Gene
von der Mutter stammt. Deshalb
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kann man den Selektionserfolg auf
der Stutenseite mit Hilfe der geno-
mischen Selektion deutlich erhdhen,
weil man mit einer Kombination der
Eigenleistung der Stute und der Erb-
information sehr viel genauer selek-
tieren kann, als das heutzutage auf
der weiblichen Seite der Fall ist.

ERFAHRUNGEN AUS DER
RINDERZUCHT

In der Rinderzucht ist das Verfah-
ren der genomischen Selektion in-
zwischen in die Praxis eingefiihrt
worden und anerkannt. Dort war
es bisher so, dass der Zuchterfolg
hauptséchlich tiber stark selektierte
Bullen im breiten Besamungseinsatz
generiert wurde,

Inzwischen werden iiberwiegend
genomisch selektierte Bullen (Ne-
gativvarianten kommen nicht mehr
in den Einsatz) verwendet, und es
erfolgt eine intensive Selektion auf
der weiblichen Seite. Man sollte
allerdings nicht erwarten, dass sich
diese Erfolgsraten 1:1 auch auf an-
dere Tierarten iibertragen lassen,
weil in der Rinderzucht Genomdaten
von einigen 10.000 Bullen UND Leis-
tungsdaten von mehreren Millionen
Kithen vorliegen und so die Beziehun-
gen zwischen den Genomdaten (SNP
Informationen) und den Leistungs-
daten sehr sicher abgeleitet werden
kénnen. Diese Sicherheiten wird
man in naher Zukunft beim Reitpferd
allein deshalb nicht erreichen, weil

sehrviel weniger Reitpferde (die Da-
ten liefern kénnten) vorhanden sind
als z.B. Milchkiihe. Trotzdem wird
die Methodik auch in der Pferdezucht
funktionieren, und andere Pferde-
zuchtnationen arbeiten bereits kon-
kret an Forschungsprojekten, um die
erforderliche Grundlage fiir die ge-
nomische Selektion zu schaffen.

PILOTPROJEKT FUR GESUND-
HEITSDATEN

In Deutschland hat man sich auf
Ebene der FN mit allen Zuchtver-
binden und in enger Abstimmung
mit der Tierdrzteschaft darauf
geeinigt, diese Methodik zunéchst
zur ziichterischen Bearbeitung von
Gesundheitsmerkmalen einzusetzen.
Dieses macht auch sehr viel Sinn,
weil die Vermarktungshemmnisse
bei ungiinstigen Befunden und dar-
aus abgeleiteten Diagnosen aus der
Ankaufsuntersuchung bereits jetzt
den Ziichtern bzw. Aufziichtern sehr
viel Geld kosten.

Bei der Frage, wie viele von diesen
Problemen von den Eltern ererbt
wurden und wie viele durch die Um-
welt erworben wurden, tappen wir
sehr oft noch im Dunkeln. Aulerdem
fehlt noch eine breite Datenbasis, um
validieren zu kénnen, welche Diag-
nosen und Befunde tatséchlich Jahre
spater zu den vermuteten Ausfallra-
ten im Reitsport fithren.

Die Ankaufsuntersuchungen werden
inzwischen in groBem Umfang durch-
gefiihrt, und die wissenschaftliche
Auswertung dieser Daten konnte
endlich dringend benétigte Erkennt-
nisse bringen. Deshalb sollen jetzt
die Ergebnisse z.B. der Ankaufsun-
tersuchungen standardisiert doku-
mentiert und in einer Gesundheits-
datenbank zusammengefiihrt
werden. Da die Zuchtverbénde in




enger Abstimmung mit den Tierédrz-
ten in die Speicherung und Auswer-
tung dieser Daten eingebunden sind,
ist auch sichergestellt, dass die
berechtigten Anforderungen des
Datenschutzes vom Einzelziichter
umfassend gewéhrt werden und die
Daten der gewiinschten ziichteri-
schen Entwicklung der Gesamtpopu-
lation dienen.

Der Autor mdchte alle Pferdeziichter
ermuntern, sich intensiv mit diesen
neuen technischen Maéglichkeiten
auseinanderzusetzen, um das tech-
nisch Machbare mit dem ziichterisch
Wiinschenswerten in Einklang zu
bringen. Die Einfithrung der kiinst-
lichen Besamung beim Pferd hat
auch eine gewisse Zeit gedauert —
heute ist sie zu einem Standardver-
fahren geworden. Ahnlich wird es
sich mit der genomischen Selektion
verhalten. “g%
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