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Die Ziele der vorliegenden Arbeit bestanden zuneriim der Evaluierung von verschiedenen
Zuchtstrategien fir die Rinderzucht im okologischemdbau und zum anderen in der Er-
mittlung des Einflusses fehlender Vaterinformatiomelf verschiedene Parameter der Zucht-
wertschétzung. Weiterhin wurden Varianzkomponerfteanvier verschiedene Krankheits-
merkmale sowie deren Beziehung zu Merkmalen desiftenz ermittelt. AbschlieRendes Ziel
war die Ermittlung von quantitative trait loci (QYfiir verschiedene Persistenzmerkmale.

Im ersten Kapitel werden verschiedene Zuchtstrategir die dkologische Rinderzucht auf-
gezeigt. Die Auswertung berlcksichtigte den Eirdldes Anteils kinstlicher Besamung, der
Hohe der Testkapazitat sowie der Hohe der dkondrarsdGewichte fir die funktionalen
Merkmale sowohl auf den monetéren als auch auhdéuralen Zuchtfortschritt.

In Kapitel 2 der vorliegenden Arbeit wird der Eudgk fehlender Vaterinformationen auf die
Varianz der Yield Deviation, der Daughter Yield Dsion und der Zuchtwerte mittels einer
stochastischen Simulation untersucht. Dariiber Birexiplgte die Evaluierung des Anteils
fehlender Abstammung auf den Selektionserfolg. Beteil fehlender Vaterinformationen
wurde in vier Stufen von 10 bis 40 % variiert, weiat fir die Hohe der Heritabilitat zwel
Werte (h2 = 0,25 und h2 = 0,10) analysiert wurd@i®e Untersuchung konnte den negativen
Einfluss fehlender Vaterinformationen auf den Sedsiserfolg, basierend auf dem Varianz-
rickgang, insbesondere bei niedrig erblichen Met&maufzeigen.

Im dritten Kapitel erfolgte die Schatzung von Vazkomponenten sowie Zuchtwerten flr
Euter-, Fruchtbarkeits-, Stoffwechsel- und Klau&remkungen aus der gelenkten Feldpri-
fung. Hierfur wurden Schwellenwert-Vatermodelle wendet. Die geschatzten h2-Werte la-
gen zwischen 0,04 und 0,12 je nach Modell und Matk@usatzlich erfolgte die Ermittlung
der Beziehungen zwischen verschiedenen Persistekzralen und vier Krankheitsmerkma-
len. Die genetischen Korrelationen zwischen desiBemz Milch und Klauen- und Gliedma-
Renerkrankungen waren hoch signifikant, wahrendiféignte Korrelationen zwischen der
Persistenz Milch und Stoffwechselerkrankungen, sosér Persistenz Milch und Fruchtbar-
keitserkrankungen geschatzt wurden.

In Kapitel 4 wurde ein Genomscan durchgefiihrt, unemnitteln, ob QTL fur die Persistenz
Milch, Persistenz Fett, Persistenz Eiweil und férRersistenz der Milchenergie in der unter-
suchten Population segregieren. Fur die QTL-Analysele das ADR Granddaughter Design
verwendet. Das Design enthalt 16 vaterliche Haltigestergruppen der Rasse Deutsche
Holsteins mit insgesamt 872 Vatern. Die Analyselgté getrennt fir die erste Laktation und
fur die ersten drei Laktationen. Die Ergebnissgtesi QTL fir alle vier Persistenzmerkmale
in beiden Datensatzen. Insgesamt konnten 34 chamaesit signifikante QTL ermittelt
werden. Zwei genomweite QTL wurden fir die Persstdlilch in der ersten Laktation
(Chromosom 14) und fur die Persistenz Fett in dstea Laktation (Chromosom 18) gefun-
den.



