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1. Kurzdarstellung

1.1. Aufgabenstellung

Die Mehrzahl der zichterisch relevanten Merkmale in der Milchrinderzucht sind komplexe
Merkmale, deren Auspragung von einer Vielzahl an Genen beeinflusst wird. Quantitativ-genetische
Methoden erlauben die Schiatzung von  Zuchtwerten auf der Grundlage von
Leistungspriifungsergebnissen und Abstammungsinformationen ohne Kenntnis der spezifischen
Genwirkungen. Diese Zuchtwerte stellen klassischerweise die Grundlage der Selektion in der
Rinderzucht dar. Erste Bestrebungen, merkmalsbeeinflussende Genwirkungen mit Hilfe von
genetischen Markern zu beschreiben und diese Kenntnisse bei der Selektion zu berticksichtigen,
flihrten zur so genannten markergestiitzten Selektion. Aufgrund der hohen Komplexitat und der
weitgehend quantitativ-genetischen Determination der anvisierten Merkmale sowie wegen des
hohen Aufwands beziglich der strukturellen Voraussetzungen konnte sich dieses Verfahren nicht

starker in der Praxis durchsetzen.

Im Jahre 2001 haben Meuwissen et al. in Erweiterung der ldee einen statistischen Ansatz
vorgeschlagen, der durch die Verwendung genomweiter dichter Markersatze die Schatzung von
Zuchtwerten fiir Selektionskandidaten ausschliefSlich auf der Basis genomischer Information erlaubt.
Dafiir wurde von der Arbeitsgruppe die jetzt landlaufig genutzte Bezeichnung , Genomische
Selektion” gepragt. Beim Rind wurden entsprechende Markersatze mit der Entwicklung der ersten
SNP-Chips, insbesondere des Illumina Bovine SNP50K BeadChip mit 54.001 SNPs verfligbar. Die
ersten Studien waren erfolgsversprechend und basierten auf simulierten Daten, die kaum die
gesamte Komplexitat abbilden konnten. Es zeigte sich aber sehr schnell, dass mit dieser neuen
Technologie ein neues Zeitalter in der Tierzucht begann. Ebenso wurde sehr schnell erkannt, dass
sich eine Reihe grundlegender Fragestellungen zur ,Genomischen Selektion’ ergaben und die
Grundlage fir weitere innovative Ansdtze zur Aufklarung der genetischen Architektur der
Merkmalsauspragung sowie zur Beschreibung dynamischer Prozesse innerhalb Populationen auf der

Ebene des Genoms geschaffen war.
Die Aufgabenstellung des hier dargestellten Teilprojektes beinhaltete die

e Koordination der in der Vorhabenbeschreibung skizzierten Arbeitsablaufe und
Ressourcenplanung,

e die optimale Auswahl von Tieren und Kohorten fiir die Genotypisierungen, welche die
Erfordernisse aller Projektpartner erfillte,

e die Organsiation, die Aufbereitung von Gewebematerial sowie die Extraktion der DNA mit

definierten Qualitatskontrollen,
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e die verantwortliche Koordination der Genotypsierungen einschlielRlich festgelegter
Schnittstellen der Datenibergabe und Plausibilitatsprifungen,

e die Etablierung einer geeigneten Datenbankstruktur fiir das Verbundprojekt,

¢ die methodische Entwicklung und Validierung von genomischen Zuchtwertschatzverfahren,

e Untersuchungen zur genetischen Architektur sowie zur Charakterisierung der genetischen
Variation,

e die Durchfiihrung von genomweiten Assoziationsstudien,

e Entwicklung von Konzepten zur Anwendung der genomischen Information in der

Zuchtplanung.

1.2. Voraussetzungen, unter denen das Projekt durchgefiihrt wurde

Die Idee und das Konzept des Vorhabens entstanden in einer Zeit, in der das mogliche Potenzial
sowie die notwendigen Voraussetzungen fir eine erfolgreiche Genomische Selektion nur vage
abgeschatzt werden konnten und bei der beteiligten Wirtschaft eine groRe Skepsis vorherrschte. Bis
zu Projektbeginn wurden weltweit Untersuchungen zur Genomischen Selektion gestartet und es
ergab sich binnen einer kurzen Zeitspanne eine in der Tierzucht nie dagewesene stiirmische
Entwicklung. Diese war gekennzeichnet durch eine Vielzahl innovativer methodischer Anséatze, eine
stetig gestiegene Effizienz der SNP-Genotypisierung und der Erkenntnis, dass fiir eine erfolgreiche
Umsetzung der Genomischen Selektion groRRere Referenzpopulationen erstellt werden miussen.
Bereits in der ersten Projektphase zeichnete sich die unmittelbare Relevanz fiir die Zuchtpraxis ab
und es wurden von den Verbanden weitere Typisierungen durchgefiihrt, die z.T. dem Projekt zur
Verfligung gestellt wurden. Die aktuelle Bedeutung der Genomischen Selektion sowie die sich immer
wieder neu abzeichnenden wissenschaftlichen Herausforderungen fiihrten einerseits dazu, dass weit
mehr wissenschaftliches Personal als in der Vorhabenbeschreibung eingeplant sich mit der Thematik
beschaftigte und nationale sowie internationale Forschungskooperationen die Datengrundlage
weiter verbesserten. Zudem war es moglich, die gewonnenen Erkenntnisse in assoziierten FUGATO-
plus Projekten zu nutzen. Das Projekt hat die Dynamik im Bereich der Genomischen Selektion in
Deutschland in Gang gesetzt und diese hat wiederum dazu gefiihrt, dass die weit Uber den
Arbeitsplan hinausgehenden Forschungstatigkeiten sowohl die Qualitdt als auch die Quantitat

betreffend in einer Ubererfiillung der getroffenen Zielvereinbarung resultierten.

1.3. Planung und Ablauf

Das Vorhaben wurde im Rahmen des Gesamtverbunds FUGATO-plus GENOTRACK durchgefiihrt. Bei
regelmaliigen Projekttreffen des Verbundes wurde jeweils der Stand aller Teilprojekte vorgestellt
und diskutiert sowie das weitere Vorgehen abgestimmt. Es fand auch eine Vielzahl informativer

Treffen einzelner Projektpartner beziiglich spezifischer Fragestellungen statt. Die Projektpartner
4
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wurden vom Koordinator stets Uber den aktuellen Sachstand des Projekts, insbesondere Uber

Gesprache mit dem Projekttrager unterrichtet.
Die Arbeiten an der CAU Kiel wurden von folgenden Personen durchgefiihrt:

e Koordination des Verbundprojektes: Prof. Dr. Georg Thaller

e Tierauswahl und administrative Tatigkeiten: Dr. Sybille Gade

e Koordination der Laborarbeiten und Probenakquise: Dr. Jens Tetens

e DNA-Aufbereitung: Anne Grigori (Technische Assistentin)

¢ Aufbau und Pflege eines Datenbanksystems: Dr. Susanne Karsten

¢ Methodenentwicklung, Statistik, Auswertung: Dr. David Habier, Dr. Dirk Hinrichs, Dr.

Susanne Karsten, Dr. Jens Tetens, Prof. Dr. Georg Thaller

1.4. Wissenschaftlicher Kenntnisstand zu Beginn des Vorhabens

Die Untersuchungen knipften an den im Antrag ausflhrlich dargelegten und in der
wissenschaftlichen Fachliteratur frei zuganglichen Stand der Wissenschaft und Technik an. Es wurden
keine bekannten Konstruktionen, Verfahren und Schutzrechte fiir die Durchfiihrung des Vorhabens
benutzt. Die verwendete Fachliteratur ist im beigefligten Literaturverzeichnis sowie in den
beigefligten Publikationen angegeben. Es wurden die fachspezifisch ausgewiesenen Informations-

und Dokumentationsdienste, z.B. PubMed (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/PubMed/) verwendet.

1.5. Zusammenarbeit mit anderen Stellen
Die Arbeiten erfolgten Gberwiegend in enger Zusammenarbeit mit den einzelnen Partnern innerhalb
des Verbundprojektes. Im Weiteren wurde im Rahmen wissenschaftlicher Kooperationen mit

folgenden Einrichtungen zusammengearbeitet:

e Bayerische Landesanstalt fir Landwirtschaft, Institut fur Tierzucht: Dr. Kay-Uwe Gotz, Dr.
Reiner Emmerling, Dr. Christian Edel (Tierauswahl Fleckvieh, methodische Ansatze)

¢ Helmholtz Zentrum Miinchen, Dr. Peter Lichtner (Auswertung Genotypen)

® |owa State University, Department of Animal Science: Prof. Dr. Jack Dekkers, Prof. Dr. Rohan

Fernando (methodische Ansatze)





