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Zusammenfassung

Die Gyimes Racka (Gyimeser Zackelschaf oder Turcand) ist eine der in Siebenbiirgen
geziichteten Varianten der Zackelschaf-Gruppe. Anfang der 1990er begann man wieder es in
Ungarn zu ziichten (vorerst in geringer Zahl) und in den folgenden Jahren nahm die heimische
Population, dank einiger gro3erer Importe von Zuchttieren, zu. Heute besteht die Schafherde
von Gyimeser Zackelschaf aus fast 1000 Mutterschafen.

Die Autoren schitzten den Wright'schen Inzuchtkoeffizienten (COI) mit Hilfe der Software
Pedigree Viewer auf der Grundlage der vollstindigen Stammbuchdaten (von 2005 bis 2020).
Die durchschnittlichen Inzuchtkoeffizienten wurden sowohl auf der Grundlage der Basiswerte
als auch der transformierten Werte geschitzt.

Der durchschnittliche COI fiir die gesamte Stammbuchpopulation (n=16947) lag bei 1,99 %,
verglichen mit einem héheren Wert fiir die ingeziichtete Teilpopulation (n=3828, 8,81 %). Mit
zunehmender Anzahl der miitterlichen Generationen stieg der COI in der gesamten
Stammbuchpopulation signifikant an (P<0,001); in der achten Generation betrug er 10,72 %.
Im Gegensatz dazu stagniert der COI in der Untergruppe der ingeziichteten Tiere im Bereich
von 8 bis 10 %, obwohl ANOVA signifikante Unterschiede zwischen den Generationen
bestitigt. Der korrigierte gewichtete Mittelwert und der durch Logarithmierung ermittelte
geometrische Mittelwert weisen niedrigere Werte auf (1,43 % und 6,30 %). Wir sind der
Ansicht, dass die letztgenannten Werte nicht nur giinstiger sind, sondern auch zuverldssiger den
Gruppenmittelwert repriasentieren, da sie aufgrund einer Datenbasis ermittelt wurden, die der
Normalverteilung ndherkommt.

Ausgehend von den berechneten COI-Werten ist der Status der Homozygotie des aktuellen
Tierbestandes bedrohlich hoch. Deshalb ist eine sorgféltige Planung der Verpaarung in der
Zukunft erforderlich.

Schliisselworter:  Inzuchtkoeffizient, Paarungsplan, Abstammung durch miitterliche
Generationen
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Einleitung

Das Herdbuch ist die Grundlage fiir die Zucht von Nutztieren. Bei unseren einheimischen
Rassen ist das Herdbuch in den meisten Fillen geschlossen. Das heifit, dass nur die
Nachkommen der eingetragenen Eltern registriert werden. Unsere einheimischen Rassen sind
in Bezug auf die Populationsgrofle oft nahezu kritisch. Eine Population gilt als kritisch, wenn
weniger als 100 Weibchen vorhanden sind und nur 5 Méannchen zur Fortpflanzung der Rasse
beitragen. Gibt es keine fortpflanzungsfiahigen Individuen mehr, gilt die Rasse als ausgestorben
(FROLICH und KOPTE, 2014). Lokale einheimische Tiere werden aufgrund ihrer
minderwertigen Leistung aus der Produktion verdrangt und durch intensive Weltrassen ersetzt
(MAIJALA, 1970). Leider entsprechen diese Tiere moglicherweise nicht den aktuellen
Bediirfnissen von Industrie und Handel und sind daher nicht von Interesse (SAMBRAUS,
2016).

Dartiber hinaus sind unsere alten Haustierrassen durch den Riickgang ihrer genetischen Vielfalt
bedroht. Die Homozygotie einer Nutztierpopulation kann auf verschiedene Weise und mit
unterschiedlichen Index ausgedriickt werden. Einer davon ist der Inzuchtkoeffizient, der auf
der Grundlage des Herdbuches berechnet wird. Der Inzuchtkoeffizient beschreibt die
Wahrscheinlichkeit, dass zwei Allele eines bestimmten Lokus identisch in der Abstammung ist.
Von Inzucht spricht man, wenn Nachkommen aus der Paarung verwandter Eltern stammen.
Auf der Grundlage direkter genomischer Informationen ist es nun moglich, die sogenannte
molekulare Homozygotie (Autozygotie, ROH - Runs of Homozygosity) durch Auswertung
mehrerer Mikrosatelliten (z. B. KOVACS et al.,) und tausender SNPs (FERENCAKOVIC et
al., 2013) zu schétzen.

Die Vorfahren des Gyimeser Zackenschafes kamen aus Kleinasien in den siidlichen
Gebirgsziigen der Karpaten. Das Gyimeser Zackelschaf (Turcana, sowieso Siebenbiirgischer
Zackel) ist einer der Vertreter Zackelschafgruppe mit der grofiten Korperaufbau. Reinrassige
Vertreter sind heute nur noch an wenigen Orten zu finden (z. B. Gyimeser-Gebirge, Vrancea
Region). Es hat ein charakteristisches gebogenes Horn, das bei Widdern lédnger ist als bei
Mutterschafen (GASPARDY, 2011). Auch Hornlosigkeit ist keine Seltenheit. Sie haben eine
gemischte Wolle mit gewellten Locken. Die Wolle ist schmutzig weill und oft mit farbigen
Flecken gesprenkelt. Der Kopf und die Spitzen der Beine sind meist schwarz. Der Fleck um
das Auge ist oft schwarz, was als ,,Okular bezeichnet wird. Es ist eine echte Dreinutzungsrasse,
deren Milch reich an Vitaminen und Mineralien ist. Und die Muskeln, die auf der Almen
wachsen, sind die Grundlage fiir viele saftige Gerichte (KOPPANY, 2002).

Anfang der 1990er Jahre wurde die Rasse in Ungarn wieder eingefiihrt (damals allerdings nur
in geringer Zahl), und in den folgenden Jahren nahm die einheimische Population dank einiger
groBerer Importe von Zuchttieren zu. Heute belduft sich die Population der Gyimeser-
Zackelschafe auf fast 1000 Muttertiere.

Ziel dieses Artikels ist es, den Inzuchtstatus der Gyimeser Zackelschafpopulation aufgrund der
ungarischen Herdbuchdaten zu ermitteln und die Aufmerksamkeit der Ziichter auf die
Erhaltung der genetischen Vielfalt der Rasse zu lenken. Der Grad der Homozygotie der Rasse
wurde auf zwei Arten bestimmt: durch das arithmetische Mittel der individuellen
Inzuchtkoeffizienten und durch das geometrische Mittel der transformierten individuellen
Koeffizienten.
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Material und Methoden

Fiir die Bearbeitung des Herdbuches der Rasse Gyimeser Zackelachaf haben wir die Excel-
Datenbank des Ungarischen Schaf- und Ziegenzuchtverbands (MJKSZ) verwendet, die das
ganze Land abdeckt und die Zuchtdaten von 2005 bis 2020 enthilt. Nach der Datenaufbereitung
(Codierung der miitterlichen Abstammung, Erstellung der Pedigree Datei) haben wir den
Wright’schen Inzuchtskoeffizient (Wright's Coefficient of Inbreeding - COI) mit Hilfe der
Software Pedigree Viewer (KINGHORN und KINGHORN, 2010) berechnet. Die
Herdbuchdatei ist eine Datentabelle, in der alle Individuen des Herdbuches in der ersten Spalte
und ihre Eltern (Vater, Mutter) mit ihren Identifikationsnummern in der zweiten und dritten
Spalte eingetragen sind. Die Abstammung der Griinderindividuen ist nicht bekannt, daher
werden in diesen Zeilen die Eltern mit der Kennung 0 angegeben.

Zu Beginn der Verarbeitung fiihrten wir einen Normalititstest fiir COI mit Hilfe des
Kolmogorov-Smirnov-Tests fiir eine Stichprobe und des Lilliefors-Tests fiir den gesamten
Datensatz durch. Wenn die Werte dieser Tests signifikant sind, wird die Hypothese der
Normalverteilung verworfen. In unserem Fall wurden signifikante Werte erzielt (K-S d =
0,4305, P < 0,01; Lilliefors P < 0,01), so dass die Verteilung des COI nicht normal war
(Abbildung 1.a).

Um die Verteilung zu normalisieren, wurde eine natiirliche Logarithmus-Transformation
durchgefiihrt (COI — LogCOl), und die Normalitétstests wurden erneut an den normalisierten
Daten durchgefiihrt, allerdings nur in der Teilpopulation der ingeziichteten Tiere (in welcher
der COI groBer als 0 ist). Die Verteilung war sichtbar normalisiert (Abbildung 1.b), aber die
Tests haben dies nicht bestatigt (K-S d =0,1032, P < 0,01; Lilliefors P <0,01). Dennoch glauben
wir, dass die statistische Verarbeitung der transformierten Werte zuverlassiger ist als die der
nicht transformierten Werte. Wir haben jedoch eine statistische Verarbeitung sowohl des COI
als auch des LogCOI durchgefiihrt, um die Ergebnisse zu vergleichen.

Histogram: LogCOI: =Log(inbreeding coefficient)
Histogram: Inbreeding K-S d=,10322, p<,01 ; Lilliefors p<,01
K-S d=,43049, p<,01 ; Lilliefors p<,01 Include condition: inbreeding coefficient > 0
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Abbildung 1.a: COI-Lauf und Normalitétstest in der Gesamtpopulation (links),
Abbildung 1.b: LogCOI-Lauf und Normalititstest in der Inzucht-Subpopulation (rechts)

Die statistische Auswertung erfolgte mit der Software Statistica (TIBCO Software Inc., 2020).
Zunéchst wurden die arithmetischen Mittelwerte und 95 %-Konfidenzintervalle fiir die gesamte
Herde und die ingeziichtete Teilpopulation im COI berechnet. AnschlieBend wurden die
gleichen Werte fiir die ingeziichtete Teilpopulation in LogCOI ermittelt. Spater wurden die
Wirkungen des Geschlechtes (ménnlich, weiblich) und der Anzahl der miitterlichen
Generationen (zwischen 1 bis 8) auf die Entwicklung der beiden Arten von Inzuchtkoeffizienten
in einem einfachen ANOVA-Modell getestet. Das Signifikanzniveau der Effekte (P-Wert,
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ANOVA) und das paarweise Signifikanzniveau ihrer Klassen (P-Wert, Post-Hoc-Test: Unequal
N Tukey HSD - Honestly Significant Difference) wurden ebenfalls berechnet.

Nach der statistischen Aufbereitung wurden die LogCOl-Ergebnisse riicktransformiert, um
einen interpretierbaren Mittelwert (geometrisches Mittel, COlpack = €-°9°°") und dessen 95%-
Konfidenzintervalle (unteres Konfidenzintervall = e%%09C0! ynd oberes Konfidenzintervall =
g*95%LogCoh 7 erhalten. Aufgrund unserer Erfahrung haben wir uns nicht mit den Werten der
Standardabweichung befasst, da ihr riicktransformierter Wert irrefithrend hoch ist, wéhrend das
geometrische Mittel durch das Konfidenzintervall klarer kommuniziert wird.

SchlieBlich haben wir der Vollstindigkeit halber die korrigierten gewichteten Inzuchtwerte fiir
die gesamte Herde berechnet, indem wir das geometrische Mittel COlpack mit den
Elementnummern einbezogen haben.

Ergebnisse und Auswertung

Das Herdbuch der Gyimeser Zackelschafpopulation (2005-2020) enthédlt Daten zu insgesamt
16947 Individuen. Davon waren 3828 Individuen ingeziichtet, wéhrend 13052 nicht
ingeziichtet waren. Bei der COI-Berechnung auf der Grundlage der Analyse des Herdbuches
wird die Verwandtschaft zwischen Individuen mit unbekanntem elterlichem Hintergrund, d. h.

Tabelle 1: Inzuchtkoeffizienten fiir den gesamten Bestand und die verwandten Bestidnde
sowie fiir die miitterlichen Generationen

Wirkung Alle Tiere Ingeziichtete Tiere Verhéltnis der
ingeziichteten
Tiere
Inzuchtkoeffizient, Inzuchtkoeffizient, %
-95%CI arithmetisches Mittel -95%ClI arithmetisches Mittel +95%ClI
+95%ClI
Gesamtbestand:
0,0191 0,0199 0,0206 0,0859 0,0881 0,0903 22,68
(n=16947) (n=3828)
Geschlecht: P<0,001 P=0,750
Minnchen 0,0225 0,0237 0,0250 0,0853 0,0884 0,0915 26,84
(n=7149) (n=1901)
Weibchen 0,0163 0,0173 0,0182 0,0846 0,0877 0,0908 19,67
(n=9798) (n=1927)
Miitterliche P<0,001 P<0,001
Generation:
1 0,0000? - 0,00
(n=2255)
2 0,0003 0,0006% 0,0008 0,1941 0,2243¢ 0,2544 0,25
(n=6712) (n=17)
3 0,0201 0,0218° 0,0235 0,0933 0,0982°¢ 0,1030 22,21
(n=3934) (n=874)
4 0,0472 0,0501°¢ 0,0531 0,0782 0,0821% 0,0860 61,10
(n=2054) (n=1255)
5 0,0594 0,0633¢ 0,0672 0,0777 0,0820% 0,0864 76,94
(n=1188) (n=917)
6 0,0798 0,0848¢ 0,0897 0,0849 0,0898%"¢ 0,0947 94,36
(n=621) (n=586)
7 0,0808 0,0900¢ 0,0991 0,0830 0,09212b¢ 0,1013 97,67
(n=172) (n=168)
8 0,0643 0,1072%¢ 0,1501 0,0643 0,10722¢ 0,1501 100,00
(n=11) (n=11)

abcde

— Durchschnitte mit unterschiedlichen Kennbuchstaben unterscheiden sich signifikant (P<0,05)



den Griindervorfahren, nicht beriicksichtigt, und ihr Inzuchtkoeffizient wird auf 0 gesetzt.
Die durchschnittliche Inzuchtrate fiir die gesamte Herde betrigt 1,99%, wihrend die Inzuchtrate
fiir ingeziichtete Tiere 8,81 % betrigt (Tabelle 1).

Wir untersuchten auch die Inzuchtkoeffizienten des gesamten Bestandes und die
Inzuchtkoeffizienten der ingeziichteten Tiere nach Geschlecht. In der gesamten Herde betrug
der Homozygotie bei den Widdern 2,37% und bei den Mutterschafen 1,73% (P < 0,001), wobei
es bei den ingeziichteten Tieren keinen signifikanten Unterschied zwischen Widdern (8,84 %)
und weiblichen Tieren (8,77%) gab (P = 0,750).

Bei der Verarbeitung wurden acht miitterliche Generationen unterschieden. Die Werte der
Inzuchtkoeffizienten pro Generation (miitterliche Generation) sind ebenfalls in Tabelle 1
aufgefiihrt. Es ist zu beobachten, dass der COI ab der zweiten Generation in der gesamten
Population stetig und signifikant ansteigt (von 0,00 % auf 10,72 %; P < 0,001). Innerhalb der
Population der ingeziichteten Tiere stagniert der Inzuchtkoeffizient bei Werten zwischen 8-10%
(praktisch P<0,05), mit Ausnahme der zweiten Generation mit einer kleinen Anzahl von
Elementen (17 Individuen) mit 22,43 %.

Tabelle 2: COlback-korrigierte gewichtete Durchschnitte und geometrische Durchschnitte

Wirkung Alle Tiere Ingeziichtete Tiere
COlpack Inzuchtkoeffizient, COlpack Inzuchtkoeffizient,
gewichteter Durchschnitt -95%CI geometrisches Mittel +95%CI

Gesamtbestand:
0,0143 0,0613 0,0630 0,0649
(n=16947) (n=3828)

Geschlecht: P=0,301

Miénnchen 0,0172 0,0615 0,0640 0,0666
(n=7149) (n=1901)

Weibchen 0,0122 0,0596 0,0621 0,0647
(n=9798) (n=1927)

Miitterliche P<0,001

Generation:

1 0,0000 -
(n=2255)

2 0,0005 0,1738 0,2124% 0,2595
(n=6712) (n=17)

3 0,0157 0,0665 0,0706° 0,0750
(n=3934) (n=874)

4 0,0348 0,0542 0,0569* 0,0599
(n=2054) (n=1255)

5 0,0440 0,0536 0,0570* 0,0605
(n=1188) (n=917)

6 0,0671 0,0668 0,0711° 0,0757
(n=621) (n=586)

7 0,0719 0,0654 0,0736%0,0829
(n=172) (n=168)

8 0,0954 0,0693 0,09542Pcd (,1313
(n=11) (n=11)

abede _ pyrchschnitte mit unterschiedlichen Kennbuchstaben unterscheiden sich signifikant (P<0,05)
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Die Analyse nach Generationen zeigt, dass die Grofe der Inzucht-Subpopulation von der
zweiten Generation (n =17) bis zur vierten Generation (n = 1255, bei der Geburt als vollstindig
angesehen) zunimmt. Mit anderen Worten: Der Anteil (%) der Inzucht-Subpopulation an der
Gesamtpopulation nimmt in den aufeinanderfolgenden Generationen drastisch zu.

Nach der statistischen Aufbereitung wurden die LogCOI-Ergebnisse riicktransformiert, um ein
aussagekriftiges geometrisches Mittel iiber die jeweilige Teilpopulation und innerhalb dieser
Subpopulation nach Geschlecht und miitterlicher Generation zu erhalten (Tabelle 2). In der
zweiten Spalte von Tabelle 2 werden zur Information auch die Kkorrigierten gewichteten
Inzuchtwerte fiir die gesamte Herde angegeben.

Der geometrische Mittelwert der Inzuchtrate fiir den gesamten Zuchtbestand betriagt 1,43%,
wihrend die Inzuchtrate fiir verwandte Tiere 6,30% betrigt. In der gesamten Herde betrdgt der
Inzuchtanteil bei den Widdern 1,72% und bei den weiblichen Tieren 1,22%. Bei den
Inzuchttieren gab es keinen signifikanten Unterschied zwischen Widdern (6,40%) und
Weibchen (6,21%) (P = 0,301).

Bei den miitterlichen Generationen zeigt sich ebenfalls ein kontinuierlicher und signifikanter
Anstieg des COlpack ab der zweiten Generation in der Gesamtpopulation (von 0,00% auf
9,54%). In der Inzucht-Subpopulation beginnt der COlpack Nach einem anfénglichen Riickgang
jedoch ab der flinften Generation zu steigen (von 5,69% auf 9,54%, P<0,05).

Schlussfolgerungen und Empfehlungen

In fast 15 Jahren wurden im Herdbuch des Gyimeser Zackelschafes beinahe 17.000 Tiere
erfasst, von denen fast 4.000 ingeziichtet sind.

Vergleicht man die nicht transformierten Daten, so ist der durchschnittliche Inzuchtkoeffizient
fiir die gesamte Herde niedrig (1,99 %), wéhrend er fiir die verwandten Individuen hoher ist
(8,81 %). Der Logarithmus-Transformation gewichtete Durchschnitt und das geometrische
Mittel sind niedriger als diese (1,43% und 6,30%). Wir sind der Ansicht, dass die letztgenannten
Werte nicht nur vielversprechender, sondern auch représentativer fiir den Gruppenmittelwert
sind, da sie auf einer Datenbasis ermittelt wurden, die der Normalverteilung ndherkommt.

In der Gesamtpopulation betrdgt die Inzuchtrate bei den Widdern 2,37% und bei den weiblichen
Tieren nachweislich 1,73% (P < 0,001), wahrend bei den ingeziichteten Tieren kein
signifikanter Unterschied (P = 0,750 und P = 0,301) zwischen den Widdern (8,84% und 6,4%)
und den weiblichen Tieren (8,77% und 6,21%) nach einer der Berechnungsmethoden
festzustellen ist. Dies deutet darauf hin, dass Inzucht bei der Entstehung von Inzucht keine Rolle
spielt, da die Wahrscheinlichkeit, dass beide Geschlechter geboren werden, 50-50% betragen.

Es ist wichtig zu betonen, dass die transformierten Daten es ermdglichen, einen Anstieg des
Inzuchtkoeffizienten der Teilpopulation der ingeziichteten Tiere pro miitterliche Generation
(die letzten fiinf) frither zu erkennen, wihrend die nicht transformierten Daten es erlaubten, ihn
spéter zu erkennen (die letzten drei Generationen).

Vergleicht man die Ergebnisse von nicht transformierten und transformierten Angaben, so ist
festzustellen, dass die durch die letztgenannte mathematische Operation genauer gemacht
wurden.

SchlieBlich halten wir es fiir wichtig, diese Ergebnisse den Ziichtern mitzuteilen, um sie auf das
Problem der fragilen Vielfalt aufmerksam zu machen. Leider ist es fiir einheimische Tiere in
der heutigen schnelllebigen Welt schwierig, mit den intensiven Ziichtungen mitzuhalten und zu
konkurrieren, was auch der Grund fiir ihren bedrohten Status ist.
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Abstract

The Gyimes Racka (Turcana) is one of the Zackel-group variants bred in Transylvania. In the
early 1990s it was re-introduced into Hungary (then only in small numbers), then in the
following years the national population of the breed increased due to some major imports of
breeding animals. The herd of the Gyimes Racka ewes consists of almost 1000 individuals
today.

The authors estimated Wright’s inbreeding coefficient (COI) using Pedigree Viewer software
based on complete pedigree data (from 2005 to 2020).

The average COI of the total herd book population (n=16880) was 0.02, compared to the higher
value of the subpopulation of inbred individuals (n=3828, 0.0881). As the number of maternal
generations increases, the COI increases significantly (P<0.001) in the total herd book
population; in the eighth generation it is already 0.1072. On the other hand, in the subset of
inbred individuals, the COIl is more stagnant in the range of 0.08 and 0.10, even though ANOVA
confirms significant differences between generations. Based on the calculated COI values, the
homozygosity status of today's Gyimes Racka stock is threateningly high, which draws
attention to careful mating in the future.

Keywords: coefficient of inbreeding, planning mating, descendance by maternal generations

63


http://tibco.com/



