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Zusammenfassung

In der vorliegenden Arbeit wurden im Rahmen des von der Arbeitsgemeinschaft Deutscher
Rinderzichter (ADR) und des Bundesministeriums fur Bildung, Wissenschaft, Forschung und
Tednologie (BMBF) geforderten Forschungvorhabens ,,Entwicklung von Techniken und
Methoden zur Nutzung der Genomanalyse beim Rind* die Vorausstzungen fur die Kartierung
und Identifizierung genetischer Loci fur wirtschaftlich bedeutsame Merkmale (Quantitative
Trait Loci, QTL) in Rindergenom untersucht. Dabel sind an der wissenschaftlichen
Beabeitung das Forschungsinstitut fur die Biologie landwirtschaftlicher Nutztiere in
Dummerstorf, das Institut fir Tierzucht und Haustiergenetik der Justus-Liebig-Universitét in
Gielden, das Institut fir Tierzucht der Ludwig-Maximilians-Universitdt in Minchen und das
Institut fur Tierzucht und Tierhaltung der Christian-Albredits-Universitét zu Kiel betelli gt.
Die Bereitstellung der Daten erfolgte durch die Redhenzentren in Grub und Verden sowie
durch die Blutgruppenlabors in Géttingen, Grub und Schénow.

Eine Vorausstzung fur die Kartierung von QTL ist die Erstellung von genetischen Karten,
die ane lineae Anordnung von spezfischen Markerloci auf den Chromosomen eines
Individuums reprasentieren. Auf der Grundlage dieser genetischen Karten kann die
Auswertung mit Hilfe @nes multiplen Marker Regressonsansatzes durchgefihrt werden, um
fur jede betradhtete Position im Genom eine Wahrscheinlichkeit fir das Auftreten eines QTL
Zu beredhnen.

Im ersten Kapitel wird de Problematik der Kartierung der bovinen Erythrozytenantigene
und deren Verwendung als genetische Marker beschrieben. Die Entwicklung einer
genetischen Markerkarte fir das Rindergenom basiert im wesentlichen auf der Verwendung
von Mikrosatelliten. Dariiber hinaus lliten unter Verwendung der Blutgruppendaten aus der
routinemaldigen Abstammungskontrolle die Erythrozytenantigene im Rindergenom Kkartiert
und als genetische Marker verwendet werden. Fur jedes Blutgruppensystem (A, B, C, F, J, L,
M, N R, S T und Z) wurden Zweipunktkopplungsanalysen zwischen den 248
Mikrosateliten und 8 SSCP- und RFLP-Markern, die dle 29 Autosomen und den
pseudoautosomalen Bereich des Geschlechtschromosoms in regelmélligen Abstanden
abdedken, durchgefihrt. Die Blutgruppensysteme A, B, C, L und S zagten dabel signifikante
Kopplung zu Markern einer jeweiligen Kopplungsgruppe und konnten definitiv zugeordnet
werden. Die Erythrozytenantigene F und V (Blutgruppensystem F/V) wurden auf dem

Chromosom 17 lokalisiert. Inkonsistenzen in der Zuordnung der Erythrozytenantigene au
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bestimmten Genorten wurden fir die Blutgruppensysteme J, R', N und Z entdedkt. Diese
Beobadhtungen geben Hinweise fur eine polygene Vererbung der Erythrozytenantigene und
stitzen die theoretisch mdgliche Annahme fir das Auftreten von Suppressor-Genen oder

Preaursorsubstanzen, wie sie bereits in humanen und porcinen Blutgruppen bekannt sind.

Im zweiten Kapitel wird de Erstellung der genetischen Markerkarten fir das Rindergenom
im Rahmen des Genomanalyseprojektes der ADR dargestellt. Auf der Basis eines Grand-
Daughter Designs wurde an Familienmaterial bestehend aus 20 véterlichen
Halbgeschwistergruppen mit 1074 Sohren fir die Typiserung mit  Mikrosatelli ten
bereitgestellt. Insgesamt 16 deser paternalen Halbgeschwistergruppen lassen sich der Rasse
Deutsche Holsteins zuordnen, drel Familien entstammen der Rasse Deutsches Fledkvieh und
eine Familie gehort der Rasse Deutsches Braunvieh an. Dabei variiert die Anzahl der Séhrne
von 19 —-128 Fir die Typiserung wurden 248 Mikrosatellitenmarker aus publizierten Karten
ausgewdhlt. Zusétzlich wurden 8 SSCP- und RFLP-Marker, 5 Blutgruppensysteme und 4
Proteinmarker  zur  Entwicklung der genetischen Karte herangezogen. Alle
Typiserungsergebnise wurden in die Kieler Markerdatenbank Ubertragen und auf etwaige
Fehler geprift. Die genetischen Karten konnten fur ale 29 Autosomen und den
pseudoautosomalen Bereich des Geschledhtschromosoms erstellt werden. Dabei wurde en
Bereich von 3135cM des Rindergenoms abgededkt. Die Karten stimmen in der Anordnung
der Marker mit bereits verdffentlichten genetischen Karten gut Uberein, jedoch sind

erwartungsgemald fir einige Intervalle Abweichungen in den Abstanden zu beobadten.

Das dritte Kapitel beschaftigt sich mit der Variabilitdt der Rekombinationsrate avischen
verschiedenen Rassen. Bisher wurde die Variabilitét der Rekombinationsrate enerseits nur
auf der Ebene awischen Individuen mit Beaug auf Variationen zwischen Familien oder
zwischen dem Geschledt betradtet. Andererseits konnte auch innerhab eines Individuums
auf verschiedenen Abschnitten des Genoms eine unterschiedliche Rekombinationsrate
identifiziert werden. Auf der Grundlage der errechneten genetischen Karten des
Genomanalyseprojektes wurden die Rekombinationraten der drel unterschiedlichen Rassen
miteinander verglichen. Fir vier Markerintervale aif den Chromosomen 19, 24 wnd 27
ergaben sich signifikante Unterschiede in der Rekombinationsrate. Durch die Beredhnung
einer gemeinsamen genetischen Karte auf der Basis dreier unterschiedlicher Rassen kann sich
dadurch eine ungenaue Schétzung der Distanz zawischen Markerintervallen ergeben, die bei

der Interpretation von QTL Positionen berticksichtigt werden sollte.
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Im vierten Kapitel wird der Einflul? unterschiedlicher Methoden fur die Darstellung des
mittleren Nacdhkommendurchschnittes eines Bullen auf die Ergebnisse der Identifizierung von
QTL untersucht. Hintergrund der Untersuchung ist die ldentifizierung von QTL fur
Exterieurmerkmale. Wahrend bei Leistungsmerkmalen as phénotypische Charakterisierung
,Daughter Yield Deviations’ (DYD) aufgrund ihrer Beredhungsgrundlage ene optimale
Einheit fur die Identifizierung von QTL bilden, werden DYD beispielsweise fur die Merkmale
des Exterieurs nicht bereitgestellt. Als Alternative wird ein Verfahren der De-Regresson von
BLUP-Zuchtwerten vorgeschlagen, mit dem DYD'*s approximativ berechnet werden konnen.
Ein Vergleich der beiden Mal3einheiten zur Darstellung von Zuchtwerten ergab keine
Unterschiede im Beaug auf identifizierte QTL sowie im Bezug auf den Verlauf von
Teststatistiken und QTL Postionen. Bel einer welteren Vereinfachung der De-Regresson
durch Audasen der additiven Verwandtschaftsmatix konnten keine Unterschiede au den
Ergebnisen einer QTL-Analyse mit BLUP-Zuchtwerten festgestellt werden. Welterhin
konnten aus den Ergebnissen Unterschiede hinsichtlich des Anteils der falschlich entdedkten
QTL gefunden werden. Die Gewichtung der phénotypischen Merkmalswerte anes Bullen

lieferte hbhere QTL Entdedkungsraten als eine ungewichtete Analyse.



