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Schéatzung inzuchtwirksamer (effektiver ) Populationsgrofen aus
Genfrequenzschwankungen bei Bayerischem Fleckvieh und Tiroler
Grauvieh

Summary

Title of the paper: Estimating effective population size (Ne) from allele frequency changes in Bavarian
Simmental (FV) and Tyrolean Grey (GV) cattle

Frequencies of 10 to 16 alleles of blood group, hemo- and lactoprotein loci were estimated for FV in 1960, 1986
and 200, for GV in 1969, 1979 and 1998. Rates of inbreeding in the intervening periods and Ne's were derived
from Wahlund variances. The Ne's for the two part periods of FV, spanning 2.2 resp. 4.1 generations, were 152
resp. 147, for the whole period of 6.25 generation intervals 373. This is due to the opposing signs of the changes
in the two part periods and it may reflect the large influence of a top sire on the gene pool in the first period and
ensueing change to a FV gene reservoir similar to that in 1960. For GV the Ne of the two part periods were 139
and 56, for the whole 97, roughly in agreement with the one expected from the two short periods. The lower Ne
of the second part period agrees well with an estimate by the inbreeding increment in roughly the same time
period.
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Zusammenfassung

Wahlund Varianzen, Inzuchtzuwachsraten und effektive PopulationsgréRen (Ne) wurden aus Frequenzschwan-
kungen von 10 bis 16 Allelen von Blutgruppen-, Hdmo- und Laktoproteinloci bei Bayerischem Fleckvieh (FV)
und Tiroler Grauvieh (GV) geschatzt. Die hierfiir bei FV genommenen Blutproben stammten aus der Zeit um
1960, 1986 und 2000, die vom GV aus 1969, 1979 und 1998. Ne fiir die 4,1 Generationsintervalle umfassende
erste Periode bei FV war 152, fiir die zweite 2,2 Generationsintervalle lange 147, fir die Gesamtperiode von
6,25 Generationsintervallen aber 373. Die Frequenzschwankungen zwischen 1960 und 2000 war offensichtlich
geringer als die in den Teilperioden, zurlickzufiihren darauf, dass in diesen die Veradnderungen entgegengesetzte
Richtungen hatten. Abgesehen von Zufall, konnte dies die starke Prasenz der Gene des Spitzenvererbers Haxl in
der ersten Teilperiode und deren Austausch gegen solche des friher vorhandenen Genpools reflektieren. Bei GV
waren die Ne Werte der beiden Teilperioden 139 und 56, fir die Gesamtperiode 97, nicht weit von dem aus den
Ne’s erwarteten Wert. Der geringere Wert der zweiten Teilperiode entspricht in etwa der aus der Inzuchtzu-
wachsrate fiir GV im selben Zeitraum geschétzten Ne .

Schlisselwdrter: Inzuchtzuwachs, effektive Populationsgréfie, Wahlund Varianz, mitteleuropéische Rinderrassen

Der Erhaltung genetischer Vielfalt wird in der letzten Zeit vermehrt Aufmerksamkeit
geschenkt, vor allem in Hinblick auf gefédhrdete Rassen, doch wird auch die mogliche
Verengung des Erbmaterials in Leistungsrassen, wie sie sich in gesteigerten Inzucht-
zuwachsraten ausdriickt, beachtet. MEUWISSEN und WOOLLIAMS (1994) unter-
suchten die inzuchtwirksame (effektive) Populationsgréfie, welche Fitness Minderung
vermeidet, GIBSON und KENNEDY (1990) pruften restringierte Selektionsindices,
die Verminderung von selektionsbedingtem Verwandtschaftszuwachs ermdglichen
sollen. GRUNDY et al. (1994) schlagen Verwendung verzerrter Parameter mit ahnli-
cher Zielsetzung vor. Die besondere Bedeutung von Selektionsschérfe bei BLUP Se-
lektion in Hinblick auf Steigerung von Verwandtschaftszuwéchsen wird von BIJEMA
und WOOLLIAMS (2000) hervorgehoben. Den Einfluss verschiedener Selektions-
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strategien auf Inzuchtzuwachs bzw. Selektionserfolg haben anhand von Simulations-
studien SENOU (1990) und speziell bei Schweinenukleusherden SCHUTTE et al.
(2002) untersucht.

Die klassische Methode zur Untersuchung des Verwandtschaftszuwachses ist die Pe-
digree Analyse, die von Sewall WRIGHT eingefuhrt wurde. IThre Anwendung bei
mitteleuropéischen Rinderrassen wird allerdings durch oft unvollstandige Abstam-
mungsaufzeichnungen bei noch oder jedenfalls bis vor kurzem ublichen offenen Herd-
blchern erschwert. Wo diese geschlossen sind, wie bei amerikanischen oder auf diese
direkt zurtickgehende Populationen (CASANOVA et al.,, 1992; TEBRAKE et al.
1994) oder bei einheimischen Pferderassen etwa, kann die Schétzung der effektiven
Populationsgrofie (Ne) natirlich auf diese Weise vorgenommen werden (FEHLINGS
et al., 1983). SOLKNER et al. (1998) haben z.B. gefunden, dass in der vierten Ah-
nengeneration bei osterreichischem Fleckvieh weniger als 2/3 der Pedigrees noch voll-
standig waren, bei Grauvieh allerdings noch fast 90 %.

Auf die Schatzung von Inzuchtzuwachs aus der PopulationsgroRe hat Sewall
WRIGHT aufmerksam gemacht. Die von ihm vorgeschlagene Formel setzt Panmixie
etc. voraus. LATTER (1959) hat sie fiir die Hierarchie strukturierter Haustierpopulati-
onen modifiziert, aber WRAY und THOMPSON (1990) haben gezeigt, dass auch da-
mit der Inzuchtzuwachs bei vorhandener Selektion unterschatzt wird.

Ne kann aber aus dem Umfang zufallsbedingter Frequenzschwankungen neutraler
Gene geschéatzt werden , die weitgehend zu denselben Ergebnissen ,wie die Schatzung
aus Inzucht- oder Verwandtschaftszuwachs fiihren.(CROW und KIMURA, 1970). Die
Vorgangsweise bei der Schatzung von Ne aus zeitlich aufeinander folgenden Schwan-
kungen von Genh&ufigkeiten haben u.a. der Autor (PIRCHNER, 1983), GRAML et al.
(1988) und WAPLES (1989) dargestellt und POLLAK (1983) hat sie erlautert und
zusammengefasst.

In der vorliegenden Arbeit werden Marker Genfrequenzen, vor allem von Blutgrup-
pen, aber auch von H&mo- und Laktoproteinen in Hinblick auf im Ablauf von bis zu
40 Jahren erfolgten, als zufallig betrachtete Schwankungen bei ihnen, untersucht. Aus
den gefundenen Schwankungen werden die inzuchtwirksamen (effektiven) Populati-
onsgrofien bei Bayerischem Fleckvieh (FL) und Tiroler Grauvieh (GV) geschétzt.

Material und Methoden

Die zufallsbedingten Anderungen der Genhaufigkeiten wurden vorwiegend bei Blut-
gruppen und teilweise auch bei Transferrin und Laktoproteinen untersucht. Die
Haufigkeiten vom Fleckvieh stammen von BUSCHMANN (1962), HIERL et al.
(1978) und von LANG (1987), Milchprotein von MEYER (1967), Lak-
toproteingenhdufigkeiten von GRAML et al. (1984) und jene flr die Populationswerte
des Jahres 2000 wurden vom Blutgruppenlabor Grub (HERTNER, 2001) zur
Verfugung gestellt. Die Genfrequenzen des Tiroler Grauviehs sind fir 1969 von
ERLACHER (1970) publiziert worden, die spateren wurden von den Zuchtverbénden
fiir Nord- und fiir Stdtirol zur Verfligung gestellt (HAUSEGGER, 1979, 1998).

Je Locus wurde ein Allel genommen, bei Loci A und SH und bei Transferrinen die
zwei bzw. drei haufigsten.

Der Schétzwert der Wahlund Varianz (LOPEZ-FANJUL, 1974; HATTEMER, 1982)
wird fur Stichprobenvariation korrigiert
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Vw = ((pl-p2)? -s21 —s22)/p(1-p)

pl, p2 symbolisieren die Genfrequenzen von Kohorte (Jahrgang bzw. Zeitabschnitt)1
bzw. 2, p=(pl+p2)/2, s21 bzw. s?22 = pg/2N oder (1-q )?/4N, N ist die Stichproben-
grofie.
Die Schatzung des Verwandtschafts- bzw. Inzuchtzuwachses erfolgt aus
F=(1-(1-1/2Ne) )
Ne = 1/2dF, dF ist der Inzuchtzuwachs je Generation.
Der 95% Vertrauensbereich fiir F resultiert aus
nF/X2 (a/2)(n) bzw. nF/X?(1-a/2)(n) wobei n die Summe der Freiheitsgrade, fur jeden
Locus (Allelzahl-1), symbolisiert; a/2 = .025.
Das Generationsintervall fur Bayerisches Fleckvieh (FV) wurde mit 6,4 Jahren ange-
nommen (KERLER, 1987), das fir Tiroler Grauvieh (GV) mit 5 Jahren, da im Gegen-
satz zu Fleckvieh bei diesem in starkerem Mal} Jungstiere verwendet werden.

Ergebnisse und Diskussion

In Tabelle 1 werden Genhé&ufigkeiten, in Tabelle 2 Wahlund Varianzen fir die einzel-
nen Loci bei Fleckvieh und Grauvieh angegeben. Inzuchtzuwachsraten und Ne sind in
Tabelle 3 angefuhrt. Fir die Teilperioden 1960 — 1986 und 1986 — 2000 hat FVV Ne
Werte von 134 und 128 bzw. wenn Laktoproteine einbezogen werden, von 152 und
147. Wenn die zwei negativen Werte der zweiten Kohorte mit Null angenommen wer-
den, ist Ne 118 bzw. mit Laktoproteinen 135. Fir die ganze 6,25 Generationen umfas-
sende Periode von 1960 bis 2000 ergibt die Schatzung eine Ne von 323 ohne und 373
mit Laktoproteinen und von 294 bzw. 291 wenn die negativen Wahlund Varianzen
ignoriert werden.

Fur Grauvieh sind die effektiven Populationsgréf3en flr die nur zwei Rindergeneratio-
nen umfassende erste Teilperiode 139, flr die zweite nahezu vier Generationen um-
fassende 56,5 und flr den gesamten Zeitraum 97,2.

Die Gene werden als neutral angenommen, jedenfalls in Hinblick auf die relativ kur-
zen Zeitperioden. Im Falle der Laktoproteine ist das mit mehr Einschrankungen zu
betrachten als bei Blutgruppen. Jedenfalls wird Selektion die zuféllige Schwankung
der Haufigkeiten mindern und diese eher in der Nahe der Gleichgewichtsfrequenz
halten. Die hdheren Ne Werte bei Einbeziehung der Laktoproteine kénnen darauf zu-
rickgefihrt werden.

Die Uber den ganzen Zeitraum geschétzte inzuchtwirksame Populationsgrofie wirde
als ungefahres Mittel der beiden Teilperioden erwartet werden. Die erwartete Hetero-
zygotieminderung Uber die Gesamtperiode ergibt sich aus dem Produkt der beiden
Teilperioden und wirde flr Fleckvieh zu einer Ne von 142,2, bei Grauvieh zu einer
von 71 fihren. Die aus der relativ geringen Veranderung der Genhaufigkeiten in der
Periode von 1960 bis 2000 bei Fleckvieh auf Ne von 373 geschatzte ist aber
wesentlich groRer und tberschreitet den 97,5% Vertrauensbereich beider Teilperioden.
Bei Grauvieh liegt der Ne Wert der Gesamtperiode zwischen denen der beiden
Teilperioden und innerhalb der betreffenden Vertrauensbereiche.

Womit kann die hohe Ne der Gesamtperiode bei Fleckvieh erklart werden, bzw. was
kann die Ursache sein, abgesehen davon, dass die Vertrauensbereiche der Schatzungen
von den drei Kohorten sich Uberlappen? Die Differenzen zwischen Genfrequenzen
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Tabelle 1

Héaufigkeiten von Blutgruppen, Hdmo- und Laktoproteingenen bei Bayerischem Fleckvieh und Tiroler Grauvieh
(Frequencies of bloodgroup, hemo- and lactoprotein genes in Bavarian Fleckvieh (Bavarian Simmental) and
Tyrolean Grey)

Genfrequenzen bei Fleckvieh
Blutgruppen

1960 1986 2000
n 1000 1040 198
Allel
a 572 .647 .626
Al 176 .207 .165
AlH 242 146 172
F 770 .826 .768
i .899 .880 871
| .850 .868 .888
M .983 .991 .995
R .165 227 .146
z 620 .540 .508
S’H .267 .359 .296
s .086 171
H’ .295 .288
H'H” .092 110
U’ 144 .084
Laktoproteine
1966 1978 1994
n 276 2262 3902
CASAS1 871 .900 .898
LGB 499 482 485
Genfrequenzen bei Grauvieh
1969 1979 1998
n 401 389 110
b .849 .846 745
B .075 101 .073
G .015 .0025 .045
F .870 .825 973
| 170 .260 .309
R .240 .280 409
z .693 707 .688
HBB .840 .780 773
Am .670 .620
TFA .180 .160 .183
D .290 .220 .349
E .520 .560 445
a .340 .350
Pt 776 .684*

* 1991, Vw wurde extrapoliert

aufeinander folgender Kohorten sind groRer als die zwischen 1960 und 2000. Das ist
formal darauf zurlckzufuhren, dass die Richtungen der Differenzen in der zweiten
Periode entgegengesetzt der Richtung in der ersten sind , die Korrelation zwischen den
Frequenzdifferenzen in der ersten und der zweiten Periode ist auch hochsignifikant
negativ.

Offensichtlich haben sich die Haufigkeiten der neutralen Gene der letzten (2000) Ko-
horte wieder den Ausgangshaufigkeiten genédhert, wahrend die der dazwischen liegen-
den sich davon entfernt hatten. Unter der Annahme neutraler Gene ist das der Drift
zuzuschreiben. Von Bedeutung konnte in diesem Zusammenhang aber sein, dass sich
hier der Uberragende Einfluss des Stieres Haxl manifestiert. KERLER (1987) fand,
dass etwa 16% der Gene des Testbullenjahrganges 1983/84 von dem damaligen
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Spitzenbullen Haxl stammten und diese Gruppe oder nahe Verwandte haben sicher
einen erheblichen Teil der in der Stichprobe 1986 vorhandenen Blutproben
beigesteuert. Zur Erklarung musste dann allerdings die Kohorte 2000 von Tieren sein,
die in ihren (neutralen) Genfrequenzen sich wieder denen der Population von 1960
angenahert haben. Uber ein ahnlich schwierig zu erklarendes Ergebnis, allerdings von
einer Wildpopulation von Fischen, berichten MILLER und KAPUSCINSKI (1997)
und interpretieren es ebenfalls mit genetischer Drift zurlick zur Ausgangspopulation.

Tabelle 2
Wahlundvarianzen (Wahlund variances)
Fleckvieh
1960-1986 1986-2000 1960-2000
t=4.1 t=2.2 t=6.25
a .0199 -.0035 .006
Al .00413 .0058 -.00212
AlH .01332 .0036 .0284
F .0188 .0153 -.00292
j .0029 -.0026 .00413
| .0014 .0008 .0057
M .004 -.0004 .01103
R .0234 -.0008 -.00426
z .02484 -.0003 .04656
S’H .0388 0174 .00386
S .0505
H -.0021
U .0354
H'H” .0008
1964-1978 1978-1994 1966-1994
CSN1s1 .00587 -.00029 .00511
LGB -.00088 -.00032 -.00112
Grauvieh
1969-1979 1979-1998 1969-1998
t=2 t=3.8 t=5.8
b .0045 .0538 .0596
B .0083 -.039 -.0316
G .0157 .0693 -.0404
F .0134 241 .1404
i .0417 .0528
R .0058 .0675 1239
z -.0018 -.0075 -.0056
HBB .0209 -.0047 .0224
TFA .0003 -.0032 -.0058
D .0109 .0726 .0095
E .0020 .0472 .0163
Am -.0020 .620
Pt .0431

KERLER (1987) hat versucht, aus den Abstammungsaufzeichnungen Inzuchtzuwachs
beim Bayerischen Fleckvieh zu schétzen, konnte aber wegen der Liickenhaftigkeit der
Vorfahreninformation zu keinem akzeptablen Resultat kommen. REINHARDT (1986)
hat fir Testbullen der Jahre 1979-1985 die Inzuchtkoeffizienten geschétzt. Der An-
stieg zwischen den Jahrgéngen 1979/80 und 1984/85 betréagt ,0025, was ,wenn das als
Generationsintervall angenommen wird, zu einer Ne von 200 fiihrt. KERLER (1987)
hat aus der Struktur der Bayerischen Fleckviehpopulation nach der von LATTER
(1959) vorgeschlagenen und von HILL (1979) weiter modifizierten Formel die
wirksame Ne auf etwa 800 geschatzt. Die Beruicksichtigung des Selektionseinflusses,
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wie sie WRAY und THOMPSON (1990) vorgeschlagen haben, verlangt
Multiplikation der Differenz zwischen Inzuchtzuwachs, geschatzt nach LATTER
(1959) und der bei Zufallspaarung erwarteten, mit einem von der Selektionsmethode
abhangigen Koeffizienten, der bei Verwendung von Verwandteninformation hoher ist
als bei Individualselektion. Dieser kann fur die bei Fleckvieh praktizierte Selektion mit
2,5 angenommen werden, was dann zu einem Inzuchtzuwachs von etwa 0,002 und Ne
von 250 fuhrt, in den Bereich des aus Gendrift geschatzten Wertes.

Tabelle 3
Inzucht-(drift)-wirksame Populationsgréfien (Ne) bei Bayerischem Fleckvieh (FV) und Tiroler Grauvieh (GV)
(Effective population size (Ne) of Bavarian Fleckvieh (FV) and Tyrolean Grey (GV))

FG dF Ne untere obere
Vertrauensg.
FVv 1960-1986 ohne LP 10 .0037 134

mit 12 .0033 152 55 297

1986-2000 ohne LP 14 .0039 128 (118)
mit 16 .0034 147 (135) 63 255

1960-2000 ohne LP 10 .0016 323 (294)
mit 12 .0013 152 (291) 135 732
GV 1969-1979 ohne LP 13 .0036 139 (114) 53 267
1979-1998 ohne LP 12 .0088 56 (43) 20 112
1969-1998 ohne LP 11 .0051 97 (74) 32 196

Generationsintervall bei FV 6.4, bei GV 5 Jahre; damit umfassen Zeitintervalle bei FV 4.1, 2.2, 6.25 Generationen, bei GV 2, 3.8 und 5.8
In Klammern Ne Werte, wo Minuswerte der Wahlund Varianz ignoriert worden sind
DF Inzuchtzuwachs je Generation; LP Laktoproteine

SOLKNER et al. (1998) haben, allerdings nur von einer Generation, Inzuchtzuwachs
bei Osterreichischem Fleckvieh und Grauvieh geschétzt, die zu Ne's von 258 bzw. 73
fihren. Allerdings war bei Fleckvieh etwas Einfluss von (geringgradiger) Einkreuzung
vorhanden, wahrend in dem hier untersuchten Material solche Tiere ausgeschlossen
worden sind. Jedenfalls stimmt aber der von den Autoren fur Grauvieh gefundene
Inzuchtzuwachs sehr gut mit dem aus Genfrequenzschwankungen in der zeitlich fast
identischen Periode Uberein.

KROGMEIER et al. (1997) zeigen Inzuchtzuwéchse bei Gelbvieh und bayerischem
und wirttembergischem Braunvieh Uber etwa 11 Jahre, etwa 2 Generationen. Es
resultieren Zuwéchse von 0,71 und 0,77 % und Ne’s von 141 bzw. 130. Aus den auch
hier verwendeten Blutgruppengenfregenzen von 1986 und einer umfangreichen
Stichprobe aus 1968 haben LANG (1987) und GRAML et al. (1988) eine &hnliche Ne
(192) geschatzt und fur die zahlenmalig viel kleinere Murnau-Werdenfelser Rasse
uber den anndhernd gleichen Zeitraum eine Ne von 34.

In Kontrast zu diesen Werten stehen Inzuchtzuwachsraten von amerikanisch
beeinflussten Milchrassen wie Brown Swiss und Holstein Friesian, bei denen sowohl
in der Schweiz wie in Holland (aber auch in den USA) in den letzten zwei oder drei
Rindergenerationen Inzuchtzuwachsraten existieren, die mit Ne von erheblich weniger
als hundert verbunden sind (CASANOVA et al.,, 1992; TEBRAKE et al., 1994;
GODDARD und WIGGANS, 1999).

Es ergibt sich die Frage, warum die Hohenrassen, insbesondere das Fleckvieh, we-
sentlich geringeren Verwandtschaftszuwachs und grélRere Ne zeigen als die beiden
Milchrassen. Es bieten sich zwei einander nicht ausschlieende Erklarungen an. Ein-
mal sind es Doppelnutzungsrassen, bei welchen Milch zwar am meisten Beachtung
findet, Fleischleistung aber doch nicht unerhebliches Gewicht hat. Damit ergibt sich,
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dass doch mehrere Bullen als Stiervater genommen werden, ein Teil wegen des guten
Milchzuchtwertes, andere wegen guter Fleischleistung bei akzeptablem Milchzucht-
wert, Eine zweite Erklarung fir die relativ geringen Verwandtschaftszuwachsraten bei
Fleckvieh liegt in der relativ geringen Zentralisierung — es sind mehrere Besa-
mungsstationen und vor allem auch mehrere Zuchtverbande aktiv, d.h. mit Einstellung
von Prufstieren und Selektion bei diesen befasst und vor allem wird im bayerischen
Zuchtprogramm die Verwendung von 8 bis 12 Elitestieren verlangt. Auch wird dort
vorgeschlagen, dass etwa 10 Jungstiere aus auswartigen Fleckviehverbanden jahrlich
gepruft werden.

Bei Tiroler Grauvieh, obzwar zahlenmaR3ig um vieles kleiner, wird ebenfalls eine Min-
destzahl von Stiervatern angestrebt und die beiden Populationen in Nord- und in Sud-
tirol fihren jede fur sich die Selektion von Zuchtstieren durch. Es ist hier moglich,
dass die in den letzten ein oder zwei Jahrzehnten verstérkte Selektion auf Milchleis-
tung auch durch BLUP zu einer starkeren Betonung herausragender Vererber gefuhrt
hat und damit, nicht unahnlich dem Vorgang bei den grolRen Milchrassen, zu etwas
starkerer Zunahme der Verwandtschaft in der Rasse, was sich in gesteigertem
Inzuchtzuwachs niederschlégt.
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