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Genotypisierung von Schafen auf Scrapie-Resistenz
im Rahmen von Zuchtprogrammen
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1 Statuserhebung

1.1 TSE Surveillance (Uberwachung)

Scrapie

Scrapie (,Traberkrankheit*) wurde erstmals im achtzehnten Jahrhundert bei Schafen und
Ziegen beschrieben (MCGOWAN, 1922) und kommt heute in nahezu allen Landern der
Welt mit Ausnahme von Neuseeland und Australien vor. Im Vereinigten Konigreich sol-
len bis zu einem Drittel (MORGAN et al., 1990) und in den Niederlanden etwa 8 %
(SCHREUDER et al., 1993) der Schafherden infiziert sein. Scrapie und Chronic Wasting
Disease (CWD) sind die einzigen endemisch vorkommenden TSE (Transmissible Spon-
giforme Enzephalopathie) — Erkrankungen bei Tieren. In Europa wurde in den letzten
Jahren tiber Fille von Scrapie in GrofBbritannien, Irland, Frankreich, Italien, Griechen-
land, Norwegen, Belgien, der Schweiz, der Tschechischen Republik und in Deutschland
berichtet. .

Nur im Falle eines funktionierenden Uberwachungssystems gestattet die Zahl der in
den einzelnen Mitgliedsstaaten aufgetretenen Scrapie-Fille eine verldssliche Aussage
liber deren Sﬁmmo::orm: Status. Ein Gcﬁémo:::Qmm%maB sollte einerseits die ooam_aw-
ten klinischen Verdachtsfille (d.h. Tiere mit z.B. Scrapie-typischen socao_oﬁmo:m: Sto-
rungen. die im Rahmen der Anzeigepflicht gemeldet werden miissen) m%mmmm: (sog. pas-
sive Uberwachung) und andererseits durch eine aktive, zielgerichtete Beprobung von
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Tieren aus Risikogruppen (z.B. verendete Tiere, Krank- und Notschlachtungen) zumin-
dest eine Stichprobe nicht gemeldeter, evtl. neurologisch gestorter Tiere einschlieBen.

In der <Qmm=oo:rm: beschrénkte sich die moBEm Uberwachung in den meisten EU-
Mitgliedsstaaten im wesentlichen auf die passive Uberwachung der Bestinde. Ange-
m_ora moglicher Zweifel an der Funktionalitit der nationalen C@oaimorcsmmmwmﬁmam
wurde von der Europdischen Kommission Entscheidung 98/272/EG (Grundlage zu 00/
374/EU) zur , Epidemio-Surveillance for transmissible spongiform encephalopathies*
erlassen, die auch Kriterien fiir das Scrapie-Monitoring bei Schafen vorschreibt. Die
Kernpunkte dieser Regelung entsprechen im wesentlichen auch den Bestimmungen des
korrespondierenden O.L.E.-Kapitels zu Scrapie. Obwohl damit erstmals Mindestuntersu-
chungszahlen vorgeschrieben wurden, muss festgestellt werden, dass die dabei geforder-
te Frequenz (fiir Deutschland 333 Untersuchungen) vergleichsweise niedrig war bzw.
derzeit noch ist. Angesichts der jiingsten Stellungnahme des Wissenschaftlichen Len-
wczmmm:mmorcmmmm vom 8./9. Februar 2001 zum .chm SE&:& risk assessment should
BSE in small ruminants be &o::& under domestic conditions* ist aber eine Ausweitung
der Scrapie-Uberwachung in den Mitgliedsstaaten zu erwarten.

Die Inkubationszeit WEE sich bei Scrapie liber mehrere Jahre hinziehen. In verseuch-
ten Herden erkranken meist nur Einzeltiere im Alter von 1,5-4,5 Jahren. Die Krankheit
verlduft protrahiert und stets todlich. Uber mehrere Wochen und Monate verschlechtert
sich zusehends der Allgemeinzustand der befallenen Tiere. Anfangs zeigen sie vermehrt
Unruhe (stdndiges ,,Sichern®), Scheue und Schreckhaftigkeit. Auch Zihneknirschen,
Schluckldhmungen und Blindheit kénnen vorkommen. Bei Aufregung zittern erkrankte
Tiere deutlich mit dem Kopf (= ,,Tremblante® — franz. Bezeichnung fiir Scrapie) und zei-
gen mitunter sogar nickende Kopfbewegungen. Sie leiden unter Juckreiz (,,Gnubber-
krankheit"), weshalb sie sich das Wollkleid ganz oder teilweise an Zdunen und Pfihlen
biischelweise abscheuern. Ein durchgéngiger Vliesverlust tritt aber meist erst im Endsta-
dium auf. Daneben sind auf Grund einer zunehmenden Ataxie und Nachhandschwiche
Verdnderungen des Ganges A,mecomfms;oz:v und Bewegungsstorungen zu beobach-
ten. moBPo geht immer mit einer zunehmenden >cqumEsa :sm dem _8%@16:@: Ver-
fall der Tiere einher, der schlieBlich mit dem mom:ﬁqos und Hoa endet. Eine Behandlung
erkrankter Tiere ist erfolglos.

Der Hauptiibertragungsweg bei Scrapie ist die perinatale Erregeriibertragung von Mut-
tertieren auf Lammer iiber die infektiose Nachgeburt und die Fruchtwisser (STOCK-
MANN, 1913; PATTISON et al., 1972). Zur Frage der diaplazentaren Infektion von Lam-
mern liegen widerspriichliche Ergebnisse aus Embryotransfer-Experimenten vor (FOOTE
et al.,, 1993; FOSTER et al., 1999; FOSTER et al., 1996a).

Auch erwachsene Schafe konnen sich durch Knabbern an oder durch Fressen der infek-
tiosen Nachgeburt infizieren (PATTISON et al., 1972; RACE et al. 1998). Es gibt Hinweise fiir
eine monﬁ_o Infektion von Schafen durch onSEE@nm Weiden (PALSSON, 1979; CHATE-
LAIN et al., 1983), ermdglicht durch die aulerordentliche Tenazitdt des Erregers (TAYLOR,
503 >:o: liber iatrogene Scrapie-Infektionen wurde berichtet. So fiihrte in Grofbritanni-
en in den vierziger um_ﬁon der Einsatz einer Scrapie-kontaminierten Vakzine gegen Lou-
ping-Ill zur mewco: mehrerer tausend Schafe (GORDON, 1946; GREIG, 1950). Bei der Her-
stellung der Vakzine war versehentlich Himmaterial Scrapie-infizierter Mutterschafe verar-
beitet worden. In jiingster Zeit wurden epidemische Scrapie-Fille bei Ziegen in Italien be-
kannt, die vermutlich auf die Verwendung eines formalinisierten Mycoplasma agalactiae-
Impfstoffes zuriickgehen, der aus Euter- und Gehirngewebe Scrapie-infizierter Ziegen her-
gestellt wurde (ANDREWS et al., 1998; CAPUCCHIO et al., 1998).

1.1.1 Risikobewertung und MaBBnahmenvorschlage

Nach den derzeitigen wissenschaftlichen Erkenntnissen vermitteln bestimmte Allele des
Prion-Gens, welches durch die Aminosiduren Alanin, Arginin und Arginin an den Po-
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sitionen 136, 154 und 171 des Prion-Proteins charakterisiert ist, eine Erkrankungs-
resistenz gegeniiber dem Scrapie-Erreger. Diese Erkenntnis griindet sich auf Infektions-
versuche im Vereinigten Konigreich sowie auf die Tatsache, dass bisher weltweit bei kei-
nem Scrapie-erkrankten Schaf dieses Allel in Homozygotie vorlag; ein widersprechendes
Ergebnis einer japanischen Arbeitsgruppe wird inzwischen von der Fachwelt bezweifelt.
Dariiber hinaus wird allgemein vermutet, dass diese Erkrankungsresistenz auf einer feh-
lenden Empfinglichkeit der Tiere fiir den Scrapie-Erreger beruht, abschliessende Er-
kenntnisse hierzu liegen allerdings bisher noch nicht vor. Gleichwohl ist zu vermuten,
dass die Erkrankungsresistenz der Tiere zumindest indirekt auch eine fehlende Erreger-
ausscheidung vermittelt.

Experimentelle Infektionsversuche mit Schafen unterschiedlicher Genotypen deuten
ferner darauf hin, dass dieser Zusammenhang auch fiir BSE-Erregerinfektionen besteht;
das abschliessende Ergebnis dieser Studien steht bisher allerdings noch aus.

Der derzeitige wissenschaftliche Erkenntnisstand ist in verschiedensten Stellungnah-
men des Wissenschaftlichen Lenkungsausschusses der EU-Kommission zusammenge-
tragen. Es sei hier insbesondere auf die Stellungnahme vom 8./9. Februar 2001 zum
» Pre-emptive risk assessment should BSE in small ruminants be found under domestic
conditions* verwiesen, in der unter anderem auch auf ziichterische MaBnahmen zur
wahrscheinlichen Verminderung des TSE-Risikos in den Mitgliedstaaten hingewiesen
wird. .

Vor dem Hintergrund des experimentellen Nachweises, dass BSE auf bestimmte Geno-
typen kleiner Wiederkauer oral iibertragbar ist und der Wahrscheinlichkeit, dass BSE
kontaminiertes Tiermehl an Schafe und Ziegen verfiittert worden ist, hat sich der Wissen-
schaftliche Lenkungsausschuss (WL) wiederholt mit der Risikobewertung und MaBnah-

50:5235%5@032.Fmom:mﬂmﬁm:::m:w:BmSBw.\c.wmg.:mﬂwooﬂmoEwmaQér
folgende Mafinahmen vor: ‘

— Entwicklung von Schnelltests zur Differentialdiagnose von TSE bei kleinen Wieder-
kduern (derzeit Differenzierung nur iiber Méduseversuch moglich, Dauer 2 Jahre)

— Erhebliche Verbesserung der Uberwachung und Feststellung sowie der Ausmerzungs-
Strategie

— Beschleunigte Einfiihrung eines Systems zur individuellen Kennzeichnung von Scha-
fen

— Einfilhrung eines Systems zur Bestitigung der TSE-Freiheit von Herden

— Erhebung von Daten, die zur Abschiitzung des Risikos von BSE-Vorkommen auf na-
tionaler Ebene, aber auch in bestimmten Haltungsformen beitragen konnen

— EU-weite Einfiihrung nationaler Programme zur Ziichtung auf genetisch resistente
Schafpopulationen

Dariiber hinaus schldgt der WL weitere MaBnahmen fiir den Fall vor, dass BSE tat-
sdchlich in den einheimischen Herden vorhanden ist. Diese MaBnahmen beziehen sich
auf spezifische Risiko-Materialien, Keulungsstrategien und generelle Testung von Tie-
ren.

Fur eine Situation, bei der die Schafpopulation dem BSE-Agens ausgesetzt gewesen
ist, aber (noch) nicht davon ausgegangen werden muss, dass das Vorhandensein von BSE
bei Schafen wahrscheinlich sei, wird u. a. empfohlen:

Uberwachung inklusive aktive Uberwachung potenziell einem Risiko ausgesetzter
Herden, Aufkldarung, Bewusstseinsbildung

— post-mortem-Schnelltest an aussagefdhigen Stichproben; Untersuchungen gefallener
Tiere oder von Verdachtsfillen reichen nicht aus

Daten zur regionalen Risikoabschitzung sammeln

Merzungspliane unter Beriicksichtigung des Genotyps
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Beziiglich der letztlich noch nicht geklirten Frage, ob genetisch resistente Schafe die
Infektion aufnehmen und iibertragen kénnen, weist der WL auf laufende Untersuchungen
hin. Bereits jetzt kommt er zu der klaren Aussage, dass selbst wenn resistente Schafe in-
fektios wiren, aber mit sehr langer Inkubationszeit, von einem geringeren Risiko fiir die
menschliche Erndhrung ausgegangen werden miisste, weil solche Tiere ein niedrigeres
Infektionsniveau darstellten. Laufende Versuche mit experimenteller Infektion mit BSE-
Agens zeigen, dass nach zwei Jahren bei genetisch resistenten Tieren im Gegensatz zu
empfinglichen Tieren keine Infektion in untersuchtem Korpergewebe nachzuweisen ist.

d.._.m,.. Beabsichtigte Kommisionsentscheidung zu einem
TSE-Uberwachungsprogramm

Mit einem aktiven QcoHémo::DMmEomSBB auf Scrapie soll ab Juli die Uberwachung
und Bekdmpfung dieser Krankheit weiter verbessert werden. Das sieht ein von der Euro-
pdischen Kommission vorgelegter Entwurf fiir eine Entscheidung vor. Die Bundesregie-
rung hatte mit einem Memorandum zur Uberwachung und Bekdmpfung von Scrapie be-
reits im Januar 2001 ein solches Programm angeregt, um einen genauen Uberblick iiber
den Gesundheitsstatus der EU-Schafbestinde zu erhalten und jegliche Risiken fiir die
Verbraucher beim Verzehr entsprechender Produkte auszuschliefen.

Das von der Kommission vorgeschlagene Uberwachungsprogramm sieht vor, sowohl
bei verendeten als auch bei Schlachtschafen ab einem noch festzulegenden Alter grund-
sdtzlich eine hohe Anzahl von Stichproben mit Schnelltests auf Scrapie zu untersuchen.
In Mitgliedstaaten mit kleinen Schafbestinden sollen stattdessen Tiere getestet werden,
die Anzeichen einer chronischen Krankheit zeigen.

. Der Vorschlag greift die ersten beiden Vorschlige des deutschen Memorandums zur
Uberwachung und Bekdmpfung von Scrapie auf, in dem die Bundesregierung gefordert
hatte, die gemeinschaftlichen Vorschriften zur epidemiologischen Uberwachung zu ver-
schdrfen und die Mitgliedstaaten zu verpflichten, alle verendeten Schafe sowie Schlacht-
schafe tiber 12 Monate auf BSE bzw. Scrapie zu testen. Im Memorandum war dariiber
hinaus gefordert worden, das Schutzniveau beim Handel mit Schafen und Ziegen sowie
deren Fleisch und Fleischerzeugnissen zu verbessern, um jegliche Risiken fiir die Ver-
braucher beim Verzehr entsprechender Produkte auszuschlieBen. Mit diesen Frage wird

die Kommission den Wissenschaftlichen Lenkungsausschuss befassen, dessen Stellung-
nahme zunidchst abzuwarten bleibt.

1.2 Untersuchungen der Genotypfrequenzen als Voraussetzung zur
Definition von Zuchtprogrammen der einzelnen Rassen

Die Schafhaltung in Deutschland erfolgt auf Betrieben, die mit vielen unterschiedlichen
Rassen eine Vielfalt von Organisationsformen aufweisen.

Das primire Ziel ist die Erzeugung von Lammfleisch, wobei die Landschaftspflege ei-
ne zunehmende Rolle spielt. Neben Herdbuchzuchtbetrieben fiir Wirtschaftsrassen sind
Zuchtbetriebe im Rahmen von Erhaltungszuchtprogrammen titig. Davon zu differenzie-
ren sind Betriebe, die Gebrauchsschafherden halten.

Voraussetzungen fiir die Planung von Zuchtprogrammen auf Scrapieresistenz ist die
Kenntnis iiber die Hiufigkeit der Resistenzallele in den jeweiligen Rassen.

Die Gruppe hat ausfiihrlich diskutiert, ob die Anwendung von TSE-Schnelltests an
Schlachtschafen im Rahmen von UberwachungsmaBnahmen verbunden werden sollte
mit der Genotypisierung zur Schétzung der Frequenz der Resistenzallele in den Rassen.

Diese Verkniipfung wird aus folgenden Griinden nicht empfohlen:

— die Schlachttiere sind in erheblichem MaBe Kreuzungstiere aus den Gebrauchsschaf-
herden,
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— nur etwa 1 Prozent der Schlachttiere diirfte auf eine Zuchtbuchabstammung zuriickzu-
fiilhren sein,

— eine Beschriankung der TSE-Tests auf die Zuchtbuchpopulation wire fiir die Aussage
zum TSE-Status nicht représentativ.

Dennoch ist es selbstverstiandlich notwendig, im Fall TSE-positiver Befunde eine Ge-
notypisierung des betroffenen Tieres und der jeweiligen Herde zu veranlassen.

1.2.1 Methoden zur Erfassung der PrP-Allele
Die Erfassung der PrP-Allele hat folgende Ziele:

— Statuserhebung vorhandener PrP-Allele in Schafrassen
— Nutzung von PrP-Allelen im Rahmen von Zuchtprogrammen

Grundsitzlich gibt es zwei methodische Ansétze zur Ermittlung der PrP-Allele nach

DNA-Isolierung aus geeigneten Proben (Blut, Sperma, Haut, Haare, Speichel etc.) und
anschlieBender PCR-Amplifikation:

a) Sequenzierung des Gens mit allen Codons,
b) gezielte Analyse einzelner Codons.

Es werden derzeit routineméBig nur die drei Codons 136, 154 und 171 berticksichtigt,
es gibt jedoch mindestens 15 weitere Polymorphismen im PrP-Gen des Schafes, und es
ist wahrscheinlich, daB einige dieser Polymorphismen einen zusitzlichen Einfluf haben
(BOSSERS et al., 2000; THORGEIRSDOTTIR et al,. 1999). Mit Hilfe der Sequenzierung kon-
nen auch flankierende Genbereiche in die Untersuchung einbezogen werden. Fiir eine
Bedeutung von Variationen in flankierenden Genbereichen gibt es Hinweise (HUNTER et
al., 2000).

Der Wissenschaftliche Lenkungsausschuss macht deutlich, dass experimentelle Be-
funde auf zwei unterschiedliche ,,Wirkungs“-Typen des ARQ-Genotyps hinsichtlich der
PrPSC-Verteilung im Korper hinweisen (Annex 1 experimental challenge of sheep with
BSE agent).

Insbesondere bei durch Schnelltests eventuell identifizierten TSE-positiven Tieren ist
es zwingend notwendig, den PrP-Genotyp durch Sequenzierung vollstdndig zu erfassen,
um ggf. die empfianglichen Genotypen als Basis fiir Zuchtprogramme noch genauer cha-
rakterisieren zu konnen.

Fiir die Positionen 136, 154 und 171 bestehen Protokolle fiir eine Allelidentifizierung
durch Restriktionsenzymspaltung nach PCR-Amplifikation (YUZBASIYAN-GURKAN et
al., 1999; THORGEIRSDOTTIR et al., 1999), fiir die Positionen 138, 151 und 171 ein elek-
trophoretisches Verfahren (DGGE) (THORGEIRSDOTTIR et al., 1999). Ein PCR-basieren-
des Ein-Schritt-Verfahren wurde fiir die Position 136 entwickelt (LOCKLEY et al., 2000).
Fiir das Codon 171 ist weiterhin ein DNA ,,mismatch binding assay* verfiigbar, ebenso
wie ein DNA-Test auf der Basis einer kiinstlichen Restriktionsschnittstelle (ACRS).

Diese Verfahren konnen grundsitzlich schneller, effektiver und billiger als eine Se-
quenzierung sein, wenn nur einzelne Positionen als Basis flir Selektionsentscheidungen
bestimmt werden sollen.

Die in Deutschland erstmals im Jahre 1998 bei Schafen durchgefiihrte Genotypisie-
rung (JUNGHANS et al., 1998) sowie die anschlieRend auf Dienstleistungsbasis in anderen
Labors durchgefiihrten Typisierungen umfassen eine Bestimmung des Genotyps (Posi-
tionen 136, 154, 171) auf der Basis der Sequenzierung. Die Ergebnisse an die Auftragge-
ber (Verband, Herdbuchziichter) werden in Genotypen einschlieBlich Risikogruppen mit-
geteilt. Teilweise erfolgt auch eine Benennung der Basensequenz an den oben genannten
Positionen.

Eine kostengiinstigere Alternative wire die Beschrinkung auf eine PCR-basierende
Typisierung der Position 171, die hinsichtlich des Vorkommens und der Frequenz der
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Demgegeniiber sind beim Texelschaf alle 3 Positionen an der Auspriigung von 14 Geno-
typen beteiligt und machen eine andere Strategie erforderlich.

1.2.2 Ermittlung der notwendigen Stichprobengrée

Das Ziel der Statuserhebung ist die Feststellung von Allel-/Genfrequenzen des PrP-Gens
in der Herdbuchzucht aus der heraus iiber die ziichterische 3\88.5@ die Landeszucht mit

Hmm-w&&qﬁ?sm abzuleiten.

Bei den vom Aussterben bedrohten oder seltenen Rassen, die als wichtiger Teil der ge-
netischen Ressourcen in Deutschland anzusehen sind, werfen ungiinstige, d.h. niedrige

Die Notwendigkeit der Scrapiebereini gung bei kleinen Populationen, die noch in ande-
ren Lindern ihren Ursprung haben, kann durchaus anders gesehen werden. Hier besteht

die Importméglichkeit aus den Ursprungslindern, sodass auch hier eine relativ schnelle

Bereinigung eventuel] moglich ist.

Die benétigte StichprobengrsBe fiir eine sichere Schitzung der Allelfrequenzen ist im-
mer eine Funktion der gewiinschten Genauigkeit bei gegebener Allelfrequenz. Zur Ab-
schdtzung der erforderlichen StichprobengréBe wird hier im Weiteren das 95 % Konfi-
denzintervall herangezogen. Als gewlinschte Genauigkeit sollte ein Konfidenzintervall
fiir die Schitzung der Allelfrequenzen von .3 angestrebt werden.

Aus dem funktionalen Zusammenhang zwischen der Allelfrequenz und den 95 % Kon-
fidenzintervallen lassen sich folgende Feststellungen machen:

— bei einer StichprobengrsBe von 10 Tieren ist der maximale 95 % Konfidenzbereich
tiber .25 bei geringen oder hohen und fast .6 bei mittleren Frequenzen
~ bei einer StichprobengrsBe von 20 Tieren liegt das Konfidenzintervall fiir niedrige

Frequenzen um .25 wéhrend es im mittleren Bereich noch betriichtlich liber .4 hinaus-
geht

kaum noch. Bei niedrigen Frequenzen (um -25) liegt das Konfidenzintervall hier bei
etwa .15, wihrend bei hohen Frequenzen dieser eben iiber 3 liegt

Die aufgefiihrten Berechnungen gehen von unabhingigen Beobachtungen aus, d. h.
ss die Stichprobe aus moglichst wenig verwandten Tiere besteht. Diese Annahme ist
bei vielen besonders kleinen Stichproben nur sehr selten gegeben. Es ist schwierig, auf
formale Weise den Effekt einer gegebenen Verwandtschaft abzuschitzen. Deshalb kann
hier nur angestrebt werden, dass die zu untersuchenden Tiere weitestgehend unverwandt
sein sollten. Dieses impliziert Stichproben von mehreren Herden.
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Das Problem, dass eine falsche Schitzung statistischer Parameter zu falschen Hand-
lungen mit moglicherweise drastischen Konsequenzen fiihrt, besteht hier nicht, da die Se-
lektion auf resistente ARR/ARR Genotypen immer auf einer neuen individuellen Geno-
typisierung beruht, die mit nahezu 100 % Sicherheit erfolgen kann.

Wenn in einer Stichprobe von 50 Tieren keine ARR-Tiere gefunden werden, wird das
weitere Vorgehen problematisch. Aufgrund des Schitzfehlers ist es durchaus méglich,
dass ARR Allele in der Population vorhanden sind. Somit wire, zumindest theoretisch
eine Selektion auf ARR/ARR Genotypen méglich. Allerdings ist in einer solchen Situati-
on die Frage zu stellen, was die neue resistente Population mit der Ursprungspopulation
gemein hat, wenn diese nur auf sehr wenigen Tieren beruht. Schon allein wegen der un-.
vermeidlichen Inzucht wire eine solche Bereinigung sehr fragwiirdig.

1.2.3 Schafrassen in Deutschland und jeweils bekannte
ARR/ARR-Frequenzen im PrP-Gen

In der Bundesrepublik Deutschland werden ca. 2,38 Millionen Mutterschafe gehalten.
Nach Erhebungen der Vereinigung der Deutschen Landesschafzuchtverbinde (VDL)
sind davon ca. 745.000 Mutterschafe Rassenkreuzungen vornehmlich zwischen Merino-
und Fleischrassen. 1.534.000 Mutterschafe konnen den Wirtschaftsrassen zugeordnet
werden. Davon entfallen ca. 981.000 Mutterschafe auf Merinorassen und 553.000 Mut-
terschafe auf spezielle Fleischschafrassen. 96.000 Mutterschafe sind den Landschafras-
sen zuzuordnen. In die Rassegruppe ,.Exoten” (Ursprungsland der Rasse ist nicht
Deutschland) kénnen ca. 5.000 Mutterschafe eingeordnet werden, wobei Kamerunschafe

mehr als die Hélfte des Bestandes ausmachen. Die Tabellen 1 und 2 fassen vorliegende
Genotypisierungsergebnisse zusammen.

1.2.4 Festlegung der Stichproben bei noch zu untersuchenden Populationen

Wie aus der vorangegangenen Ubersicht (Tab. 1 und Tab. 2) hervorgeht, wurden Genoty-
pisierungsergebnisse von 25 Rassen von 50 im Herdbuch betreuten Rassen aus 12 von 15
Landesverbidnden aufgefiihrt. Nur bei 4 Rassen (Su, Te, SKF, ML) liegen mehr als 100
Genotypisierungen von mehr als 3 Verbinden vor. Von den 15 differenzierten Genotypen,
die insbesondere in 5 Risikogruppen (R1-R5) zusammengefasst werden, konnten bei
Texel immerhin 14, wenn auch in unterschiedlicher Frequenz, nachgewiesen werden.
Demgegeniiber sind beim Merinolandschaf bisher lediglich 6 Genotypen beobachtet
worden, wobei knapp 90 % sich nur an Position 171 (R/Q) unterscheiden. Zwischen den
Verbinden liegen bei der gleichen Rasse z.T. deutliche Unterschiede bei gleichem Stich-
probenumfang in den einzelnen Genotypen vor. Dies kann mit der Stichprobenziehung
(Herdeneffekt) zusammenhéngen und macht diesbeziigliche Defizite an den bisher vor-
liegenden Genotypisierungsdaten deutlich.

1.2.5 Nutzen der Typisierung, Organisation und Verantwortlichkeit der
Durchfiihrung

1.2.5.1 Nutzen

Die Ergebnisse der Genotypisierung im Rahmen der Statuserhebung sind bedeutsam fiir
die

Veterindrbehorde als Triger des TSE-Bekampfungsprogramms (TSE-BP)
Veterindrbehorde als Triager der TSE-Uberwachung
Zuchtorganisation als Beauftragter fiir die Zuchtkomponente des TSE-BP;

Zuchtorganisation im Hinblick auf genetische Begleiteffekte des TSE-BP (Inzucht,
genetische Varianz, korrelierte Effekte)

Tierhalter wegen des TSE-Status der Betriebe
Tierhalter als Mitglieder einer Zuchtorganisation

|
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Tab. 1. Herdbuchbestand in Deutschland sowie vorliegende Ergebnisse der Genotypisierung auf Scrapie (Stand: 31.2.2001)
Size of pedigree populations in Germany and genotyping results for scrapie (State: 31.2.2001)

Anteil % Schafe Genotypenfrequenz (%)

Rassen-  Rassebezeichnung Nutzungs-  Schafe Anzahl
abk. richtung?  im Herd-  Geno- genotypisierter mit von ARR/ARR in der .
buch typisierungs-  Schafe am Genotyp Stichprobe ?
ergebnisse Herdbuchbestand ~ ARR/ARR 0 N M H

ML Merinolandschaf Wirt. 16.765 368 2,20 3 0,8

SKF Schwarzkopfiges Wirt. 16.308 369 2,26 184 49,9
Fleischschaf

MLW Merinolangwollschaf ~ Wirt. 7.726 161 2,08 12 7,5

Te Texel Wirt. 7.647 378 4,94 45 11,9

MF Merinofleischschaf Wirt. 6.965 16 0,23 1 6,3

. Rhoé Rhonschaf Land. 6.345 37 0,58 21 56,8

Su Suffolk Wirt. 5.973 548 9,17 211 38,5

GgH Graue gehornte Land. 4.496 28 0,62 3 10,7
Heidschnucke

CoF Coburger Land. 4.265 21 0,49 4 19,0
Fuchsschaf

OMS Ostfriesisches Wirt. 4.124 84 2,04 1 1,2
Milchschaf

MS Weille hornlose Land. 2.592
Heidschnucke

Bent Bentheimer Land. 2.392 20 ‘ 0,84 1 5,0
Landschaf

RPL Rauhwolliges Land. 2.276 12 0,53 2 16,7
Pommersches :
Landschaf

WK WeiBkopfiges Wirt. 1.837 111 6,04 63 56,8
Fleischschaf

Le Leineschaf Wirt. 1.786 6 0,34 4 66,7

Bg Bergschaf Land. 1.759 5 0,28 ’ 0
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Tab. 1 (Fortsetzung)

Rassen-  Rassebezeichnung Nutzungs-  Schafe Anzahl Anteil % Schafe Genotypenfrequenz (%)
abk. richtung?  im Herd-  Geno- genotypisierter mit von ARR/ARR in der
buch typisierungs-  Schafe am Genotyp Stichprobe »
ergebnisse Herdbuchbestand ~ ARR/ARR 0 N M H
Ss Shropshire Wirt. 1.627 8 0,49 0
BLK Blaukdopfiges Wirt. 1.026 27 2,63 15 55,6
Fleischschaf
Sku Skudde Land. 887
Kam Kamerunschaf Exot 829 3 0,36 0
Wa Waldschaf Land. 691
WgH Weifle gehornte Land. 584 1 0,17 0
Heidschnucke
KB Kirntner Land. 390
‘ Brillenschaf
IdF Ile de France Wirt. 343 19 5,54 1 5.3
Ro Romanovschaf Exot 276
TiSt Tiroler Steinschaf Land. 165 4 2,42 1 25,0
Kar Karakul Exot 158
GotP Gotlindisches Land./ 131
Pelzschaf Exot
Jac Jacobschaf Exot 127
Dor Dorper Exot/ 107 12 11,21 3 25,0
Wirt.
Got Gotlandschaf Land./ 90 8 8,89 0
Exot
Za Zackelschaf Exot 88
Soay Soay Exot 71
Boo Booroolabliitiges Exot 71
Merinofleischschaf
Chai Chairolais Wirt. 65
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Tab. 1 (Fortsetzun g)

Rassen-  Rassebezeichnung Nutzungs- Schafe Anzahl Anteil % Schafe Genotypenfrequenz (%)
abk. richtung " im Herd-  Geno- genotypisierter mit von ARR/ARR:in der
buch typisierungs-  Schafe am Genotyp Stichprobe » .
ergebnisse Herdbuchbestand ~ ARR/ARR 0 N M H
WAS WeiBes Alpenschaf Wirt. 62
Qu Quessant Exot 7 3 5,26 0
ScB Scottish Blackface Exot/Land. 57
WSN Walliser Land. 40
Schwarznasenschaf
Zw Zwartbles Exot/Wirt. 30
WH Wiltshire Horn Exot/Wirt. 28
. BeCh Berrichon du Cher Exot/Wirt. 23 10 43,48 4 40,0
Char Charmoise Exot/Wirt. 22
Ha Hampshire Down Exot/Wirt. 21
Rey Reyland Exot/Wirt. 8
Wal Walachenschaf Land./Exot 6
KeH Kerry Hill Exot/Wirt. 3
FAS Franzosisches Exot/Wirt. 2
Alpenschaf
Gesamt 101.341 2.259 2,23 579

D Nutzungsrichtung:

2 Genotypfrequenz:

Wirt. = Wirtschaftsrasse

Land. = Landrasse

Exot. = Ursprungland der Rasse nicht D.

0 = keine Tiere mit Genotyp ARR/ARR gefunden
N = Genotypfrequenz <20 %

M = Genotypfrequenz >20 % aber <80 %

H = Genotypfrequenz >80 %

zud)sisoy-a1derog jmur udyeyos uoa Juniarsid£jousn)
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Tab. 2. Hiufigkeit des Auftretens verschiedener Genotypen in den Rassen nach Prozent (abs. Zahlen)
Frequencies of different genotypes by breeds in percent (absolut values)

Anzahl R1 R2 R3 R4 RS
Rasse gesami ARR/ARR ARR/AHQ AHQ/AHQ ARR/ARH ARR/ARQ ~AHH/ARH AHQ/ARQ ARH/ARH ARH/ARQ ARQ/ARQ ARR/VRQ AHQ/VRQ ARH/VRQ ARQ/VRQ VRQ/VRQ
Su 40 41,2 (168)  02(D 07 (3) 385 (157 0,5 (2) 02 (1) 164 (67) 1,2 (5 07 (3 02
Te 373 118(44) 08 () 67 (25 23,1 (86) 03 (D) 08 (3) 562D 7829 14755 8632 05(2) 48 (18) 12,1 (45) 2,4 (9)
SKF 271 52,0 (141) 04 (1) 36,9 (100) 04 () 6317 22(6) 1,8 (5)
ML 217 0,9 (@ 14 (3)  05(D 23,5 (51) 78 (1) 65,9 (143)
WK 111 568 (63) 1.8 (2 33,3 (37) 63 (M 09 (D 0,9 (1)
OMS 80 13 (D 38 (3) 12,5 (10) 22,5 (18) 1,3 (1) 58,8 (47)
GgH 28 107 (3) 36 (1) 36D 214 (6) 21,4 (6) 39,3 (1)
BLK 27 556 (15) 37 (1) 37(1) 2226 1L1(3) 3,7 (1)
WE 19 737 (14) 53 (1) 21,1 4)
CoF 18 1,1 (2) 33,3 (6) 56 (1) 444 (8) 5,6 (1
Rhe 17 529(9) 23,5 (4) 23,5 (4)
MF 16 63 (1) 250 (4 50,0 (8) 12,5 (2) 6.3 (1)
RPL 12 167 (2) 83 (1) 417 (5) 16,7 (2) 16,7 (2)
Dor 12 250 (3) 16,7 (2) 333 4) 250 (3)
BeCh 10 40,0 (4) 20,0 (2) - 10,0 (30,0 (3
Bent 8 125 (1) 37,5 (3) 12,5 (1) 12,5 (1) 12,5 (1) 12,5 (D
Got 8 50,0 (4) 37,5 (3) 125 (D
Bg 6 50,0 (3) 16,7 (1) 16,7 (1) 16,7 (1)
TiSt 4 250(D) 25,0 (D) 50,0 (2)
Qu 3 100,0 (3)
Ss I 100,0 (1)
WgH 100,0 (1)
Anmerkung:

Abweichungen in der Zahl der untersuchten Tiere zu Tab. 1 resultieren aus dem Vorliegen von unterschiedlichen Typisierungsergebnissen (nur ARR-

Allele oder kompletter Genotyp)

91
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1.2.5.2 Organisation und Verantwortlichkeit

Auch nach dem neuesten Stand der Empfehlung des Wissenschaftlichen Lenkungsaus-
schusses (WL) ist ein sofortiger Einstieg in Zuchtprogramme angezeigt. Daraus folgt,
dass die Typisierungsergebnisse fiir alle o.g. Interessierten verfiigbar sein sollten.

Folgende Voraussetzungen fiir die Forderung der Genotypisierung durch &ffentliche
Mittel werden empfohlen:

Einberufung eines Lenkungsausschusses fiir die Koordinierung und wissenschaftliche
Beratung B

Verantwortung der Veterinirbehorde fiir die Durchfithrung und Uberwachung der Ge-
notypisierung im Rahmen eines TSE-BP

— Beauftragung der anerkannten Zuchtorganisation mit der Organisation und Durchfiih-
rung der Genotypisierung

Folgende organisatorische Voraussetzungen sind zu erfiillen:

— Typisierung zunichst nur an gekennzeichneten und in Zuchtbiichern eingetragenen
Tieren

— Registrierung der Typisierungsergebnisse im Zuchtbuch, verpflichtende Angabe in
Zuchtbescheinigungen, Fehlanzeige notwendig (,.keine Genotypisierung erfolgt™)

— Verpflichtung zur Teilnahme an der Einfithrung einer eindeutigen Kennzeichnung
gleichzeitig Zuchtbuchnummer) und Vernetzung der Identifikations-, Abstammungs-
und Typisierungsdaten in einer zentralen Datenbank zundchst nur im Zuchtbuch{siehe
Abschnitt 3); Einfithrung der Betriebsnummer in Anlehnung an die Rinderkennzeich-
nung .

— Verfiigbarkeit der Daten tiber Identifikation, Abstammung und Typisierung fiir Veteri-
nirbehorde, Zuchtorganisation und Tierbesitzer

— Verpflichtung zur Beteiligung an der Uberpriifung moglicher korrelierter Effekte
(siche 1.2.9)

1.2.6 Rahmenbedingungen fiir die Genotypisierung und deren Nutzung
1.2.6.1 Kennzeichnung der Tiere und Datenbank

Sowohl wihrend der Statuserhebung als auch bei spiteren Zuchtprogrammen ist eine zu-
mindest bundesweit abgestimmte individuelle Kennzeichnung absolute Voraussetzung
fiir eine zweifelsfreie Identifikation der Tiere. Dies wird auch vom WL (8-9/2/2001) als
notwendig erachtet.

Nur dadurch ist gewihrleistet, dass die Ergebnisse aus der TSE-Surveillance und der
Genotypisierung im Sinne des vorbeugenden Verbraucherschutzes genutzt werden kon-

nen. In diesem Zusammenhang ist der Aufbau einer Datenbank unter Einbindung weite-
rer Daten anzustreben.

1.2.6.2 Laborstandards

Die Absicherung von Laborstandards ist sowohl fiir die Phase der Statuserhebung als
auch fiir die spitere Phase des Zuchtprogramms wichtig.

Die aktuelle Problematik des Vorkommens von unterschiedlichen Typisierungsergeb-
nissen bei der gleichen Probe zeigt auf, dass fiir die Genotypisierung grundlegende Vor-
aussetzungen erfiillt werden miissen, damit die Resultate valide sind. Dies gilt insbeson-
dere dann, wenn Labors eingebunden sind. die bisher noch keine Erfahrungen beziiglich
internationaler Standardisierung haben.

Um die Qualitit der Gentests zu sichern, sind die Anforderungen der Empfehlungen

iiber den Betrieb von Gendiagnoseeinrichtungen in der Tierzucht zu erfiillen (Ziichtungs-
kunde 65, 417418, 1993).

JURUINIURS
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Im Einzelnen werden folgende Empfehlungen gegeben:

— Fiur die Probennahme und den Versand empfiehlt es sich, ein offizielles Formular zu
verwenden, wie es auch bei Abstammungspriifungen iiblich ist. Nur so ist sicherge-
stellt, dass der hierbei tdtige Tierarzt die Identitdt des Tieres und damit auch die der
Probe zweifelsfrei bescheinigt.

— Eine Verschickung von Proben zur Genotypisierung sollte im Auftrag der Veterinirbe-
horde / des Zuchtverbandes erfolgen. Dies stellt sicher, dass die Daten auch dem Auf-
traggeber zur Verfligung stehen.

— Der Auftraggeber sollte mit den in der Genotypisierung titigen Labors anhand von
20-30 Blutproben einen Ringtest durchfiihren (z.B. ISAG-Ringtest), die alle Geno:
typen erfassen, die im Zuchtprogramm beriicksichtigt werden sollen. Im Zusammen-
hang mit dem Ringtest ist eine Riickmeldung der Typisierungsergebnisse in einer ein-
heitlichen Form — bezogen auf die bisher typisierten Mutationen an Position 136, 154
und 171 in Form der Basensequenz und der sich daraus ergebenden Aminosiuren — zu
fordern.

— Im weiteren Verlauf der Genotypisierungen ist durch die Einschickung von anonymi-
sierten Doppelproben eine laufende Qualititskontrolle der Labors durchzufiihren.

— Weiterhin empfiehlt es sich, von den Labors eine Zusicherung beziiglich der Validitit
der Ergebnisse zu verlangen.

— Vor der Einbeziehung von Labors in die Genotypisierung sollte die Teilnahme am
Ringtest Voraussetzung sein unter Beriicksichtigung eines angemessenen Zeitraums
bis zur Verfligungstellung der Daten. Es ist bei den Labors nachzufragen, inwieweit sie
bereits zertifiziert sind und an internationalen Vergleichtests bei Schafen oder anderen
Tierarten teilgenommen haben oder teilnehmen.

1.2.7 Ergidnzende Auswertungen

DNA-Proben, die aus reprisentativen Stichproben verschiedener Schafrassen gewonnen
worden sind, eignen sich in besonderer Weise fiir:

a) die Charakterisierung genetischer Ressourcen, i
— genetische Distanzen, Eigenstdndigkeit und Ahnlichkeit von Rassen,
— genetische Varianz je Rasse

b) Genomanalyse.

Insbesondere die Charakterisierung der genetischen Ressourcen ist eine im 6ffentli-
chen Interesse liegende Aufgabe. Die Verwendung der DNA zu diesem Zweck sollte er-
moglicht werden.

Um rechtliche Probleme moglichst zu umgehen, sollten schriftliche Einwilligungen
der einzelnen Tierhalter zur Verwendung der Blutproben zu diesem Zweck eingeholt
werden. Die bei den Untersuchungen gewonnenen DNA-Proben konnen als Basis fiir die
Entwicklung einer DNA-basierten Abstammungs- und Identititskontrolle der im Rah-
men des Zuchtprogramms eingesetzten Bdcke und deren Nachkommen verwendet wer-
den. Gleichzeitig konnen sie fiir die Erarbeitung von rassespezifischen Markern dienen.

1.2.8 Korrelierte Effekte

Bei Untersuchungen in GroBbritannien konnten keine korrelierten Effekte festgestellt
werden, wobel allerdings keine ndheren Angaben zu den untersuchten Rassen und Merk-
malen vorliegen.

Vor dem Einstieg, zumindest aber vor Erreichen wesentlicher ziichterischer Verinde-
rungen durch nationale Zuchtprogramme fiir genetisch bedingte resistente Schafpopula-
tionen ist abzukldren, ob mit der Scrapieresistenz korrelierte Effekte verbunden sind, die
unerwiinscht sind. Dies entspricht auch der Empfehlung des WL. Dafiir bietet sich an,
moglichst viele Daten aus der Feld- und Stationspriifung (Verordnung iiber die Leis-
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tungspriifung und die Zuchtwertfeststellung
ten Herdbuchtieren in die Auswertung einzu
wa zwei Jahre alle auf Stationen gepriiften S
typisiert werden; ggf. lassen sich zusitzlich

Tiere auswerten.

Die Erfassung von korrelierten Effekten ist in
ARR-Allelfrequenzen notwendig. Weiterhin
Fragestellungen eine gezielte Bes

Unter Verwendung von molekul
innerhalb der Rassen die durch die
lich der genetischen Distanz von

bei Schafen und Ziegen) von genotypisier-
beziehen. Dazu sollten grundsitzlich fiir et-
chafe im Rahmen der Statuserhebung geno-
bereits vorhandene Daten schon typisierter

sbesondere fiir die Rassen mit niedrigen
ist es sinnvoll, zur Abkldrung spezifischer
chickung von Leistungspriifstationen durchzufiihren.
aren Markern sollte weiterhin gepriift werden, ob sich
Scrapie-Genotypen ergebende Klassifizierung beziig-
anderen Klassifizierungen unterscheidet.

2 Ziichterisches TSE Eradikationsprogramm )

2.1 Scrapie-Zuchtprogramme in GroBbritannien und den Niederlanden

In den Niederlanden kommt Scrapie bei etwa 6 %
britannien wurden 1999 594 Scrapiefille bestitigt
fille auf, in Deutschland in den letzten 50 Jahr

der Betriebe mit Schafen vor; in GroB-
In Frankreich traten 1997 66 Scrapie-
en 9 Fille.

Weiterhin wurde in folgenden europdischen Landern Scrapie festgestellt: Belgien,

Griechenland, Irland, Italien, Norweg

en, Schweiz, Island, Tschechische Republik.

Die Zuchtprogramme in GB und NL kénnen wie folgt charakterisiert werden:

GroBbritannien

Niederlande

Start des
Zuchtprogramms

Ziel

Parallele
MaBnahmen

Teilnahme

Einteilung von
beteiligten
Betrieben

Frithjahr-Sommer 2001

1. Mai 1998

Verminderung der Scrapieinzidenz bis zur Eradikation

Anzeigepflicht fiir Scra-
pieverdacht;

Scrapie-
Uberwachungsprogramm

Anzeigepflicht fiir Scrapiever-
dacht; Scrapie-Uberwachungspro-
gramm

Identifizierung + Registrierung
aller Schafe und Ziegen (zu-
ndchst freiwillig)

zundchst nur Zuchtbetriebe, spiter alle Schathaltungen; zu-

nichst freiwillig

— Category I farms (Nut-
zung von Typ I Bocken,
ARR/ARR)

— Category 1II farms (Nut-
zung von Typ I u./o. Typ
IT Bocken, ARR/ nicht
VRQ)

— start-up farms (Rassen
mit kleinem genetischen
Pool; keine Nutzung von
VRQ/VRQ-Bécken, wenn
mogl. Nutzung von ARR/
ARR Muttern (evtl. Geno-
typisierung von Muttern)

g, spiter Verpflichtung moglich

Status 0 bis 10;

1-5: Vorbereitung (Registrierung,
Scrapie-Freiheit etc.); Einsatz
von Bocken mit resistentem Ge-
notyp (,unverdichtig®) iiber 1-3
Jahre 6, 7, 8: Einsatz von unver-
dichtigen Bocken iiber 4-6 Jah-
re. kein Zukauf von Muttern mit
niedrigerem Status (Genotypisie-
rung)

9: ein Jahr weiter als 8, Teilnah-
me am Scrapie-Bekdmpfungspro-
gramm (1 Jahr)

10: zwei Jahre weiter als 8,
Teilnahme am Scrapie- Bekimp-
fungsprogramm. Genotypisierung
aller Muttern und Bocke
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Phasen des Phase I: Genotypisierung Phase 1: freiwillige Genotypisie-

Programms (Bocke) Phase II: Scrapie-  rung zur Vermehrung resistenter
Kontrolle beteiligter Be- Bocke, 3-5 Jahre; Start 1. Mai
triebe 98, bis Sept. 98 nur Zuchtbocke
Phase III: Programme fiir zur Genotypisierung zugelassen;
Betriebe mit Scrapie Merzung von Bocken mit uner-

wiinschtem Genotyp
Phase 2: Pflichtphase der Be-
kdmpfung fiir alle Schathalter
(spétestens 2003)
Phase 3: Mastbetriebe miissen
mind. Status 5 erreicht haben,
sonst gesonderte Verpflichtungen,
Restriktionen und Exportverbot
Phase 4: alle Zuchtbetriebe ha-
ben Status 10, alle Mastbetriebe
mind. Status 5; in NL nur noch
Mutterschafe, die von Scrapie-
unempfinglichen Bocken stam-
men
Selektion positive Selektion auf erst negative Selektion (VRQ,
ARR/ARR (Type I rams) ARQ), dann positive Selektion
bzw. ARR/nicht VRQ (Ty-  (ARR, evtl. AHQ); Status 0 bis

pe Il rams); auler bei 5 nur Genofypisierung von
start-up farms (auch Mut- Zuchtbocken, ab Status 6 auch
tern) nur Genotypisierung Genotypisierung von Mutterscha-
von Bocken und Anteil an fen (Zukauf), bei Status 10 Ge-
Bocklimmern; Schlach- notypsisierung aller Zuchtschafe
tung oder Kastration von eines Betriebes errreicht
Tieren mit unerw. Geno-
typ

Kennzeichnung Ohrmarke (Probennahme) Ohrmarke (Identifizierungs- und
und Mikrochip (nach Ge- Registrierungsprogramm)
notypsisierung)

Dokumentation zentrale Datenbank; Verof-

von Genotypi- fentlichung von Categ. I +

sierungs- II-Farmen und Typ I + II-

ergebnissen Bocken; Weitergabe von

genauen Ergebnissen nur
an Wissenschaft

Kontrolle Stichproben Bocke (Geno-  Scrapie-Status
typen) und Scrapie-Status

Handel ab 2002: Importtiere sollen die
selben Bedingungen erfiillen wie
die NL-Tiere

Kostentrdger in den ersten Jahren triagt in den ersten Jahren trigt das

das Ministerium die Ministerium die Kosten fiir Pro-
Kosten fiir Registrierung, bennahme und Genotypsierung
Probennahme und Genoty-  von Bocken. weiterhin Sonder-
pisierung von Bocken und  Kosten fiir Schlachtung von Tie-
Anteil an Bockldammern; ren mit ungiinstigen Genotypen;

Kosten fiir Kastration oder  Kosten fiir Wertminderung der
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Schlachtung und Genoty- zu schlachtenden Bocke und Ge-

pisierung von Mutterscha- notypisierung von Mutterschafen

fen tragen die Schafhalter tragen die Schathalter; ab Phase
2 tragen die Schafhalter die
Kosten fiir Blutentnahme und
Wertminderung, ab 2003 tragen
Schafhalter 50 % der Genotypi-
sierungskosten

2.1.1 Konzeptionelle Bewertung der obigen Programme aus deutscher Sjcht

Sowohl in Grofibritannien (National Scrapie Plan (UK), http://www.maff.gov.uk) als
auch in den Niederlanden sind nationale Programme in Verbindung mit Scrapie bereits
angelaufen.

Dies sicherlich auch bedingt durch die hohere Scrapieinzidenz im Vergleich zu anderen
EU-Léndern.

In den Niederlanden werden minnliche und auch weibliche Tiere hinsichtlich der Alle-
le an Position 136, 154 und 171 genotypisiert, in GroBbritannien dagegen aufBler bei den
Start-up Farmen nur ménnliche Tiere.

Der Vorteil des niederlindischen Verfahrens liegt darin, dass eine Scrapie-Resistenz
schneller erreicht wird, sofern auch bei den weiblichen Tieren selektiert wird. Ein Nach-
teil besteht in den hohen Kosten (u. a. Genotypisierungskosten) des Programms.

Seit 1998 wird in Frankreich ein Scrapie-Bekdmpfungs- und Uberwachungsprogramm
durchgefiihrt mit Anzeigepflicht bei neurologischen Symptomén bei Schafen und Zie-
gen; Untersuchung von Verdachtsfillen und Eliminierung von Scrapie-infizierten Tieren;
Ermittlung der betroffenen Betriebe, Beschrinkung des Tierverkehrs und Uberwachung
der Betriebe fiir 2 Jahre nach Auftreten des letzten Falls von Scrapie. Die Kosten fiir Un-
tersuchungen und Ubernahme betroffener Tiere trigt das Landwirtschaftministerium.
Parallel dazu wird in Frankreich in Zusammenarbeit zwischen lokalen Zucht- und Veteri-
nidrbehorden sowie Forschungslabors (INRA. ENVT) seit 1999 versucht. mit Hilfe von
PrP-Allel-Informationen in einer von Scrapie besonders stark betroffenen Rasse
(Manech Téte Rousse) die Scrapieinzidenz zu reduzieren.

Dabei wird wie folgt vorgegangen:

a) Erzeugung von ARR/ARR-Bocken und deren verstirkter Einsatz iiber instrumentelle
Besamung, wobei der Zuchtwert fiir Milchleistung keine Rolle spielt: das Ziel ist die
Erzeugung von geschiitzten Mutterlimmern als Ersatz in infizierten Herden

b) klassisches Selektionsprogramm mit Elimination des VRQ-Allels und anschlieBender

Erhohung der ARR-Frequenz durch systematische Genotypisierung von Bécken und
Elite-Muttern als Basis

Die TSE-Uberwachung und -Bekampfung erfolgt in GroBbritannien und den Nieder-
landen #hnlich wie in Frankreich.

2.2 Zuchtprogramm zur Ziichtung auf Scrapie-Resistenz

2.2.1 Sanierung in den Herdbuchbestinden

Bei der Ziichtung auf Scrapie-Resistenz ist in den verschiedenen Rassen in Abhiingigkeit
von der ARR Allelfrequenzen unterschiedlich vorzugehen. Bisherige Untersuchungen
haben gezeigt, dass sich die Hiufigkeiten der fur die verschiedenen Aminosiuren verant-
wortlichen Codons 136, 154 und 171 bei den heimischen Rassen sehr stark unterscheiden
(siehe 1.2.3.1 und 1.2.3.2).
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Aus den Frequenzen der gefundenen Genotypen lassen sich die Frequenzen der ver-
schiedenen Polymorphismen ermitteln und aus diesen wiederum die der geschitzten Ge-
notypen unter der Bedingung, dass sich ein Gleichgewichtszustand eingestellt hat. Dabei
wurde gefunden, dass trotz des geringen Stichprobenumfangs in den bisherigen wissen-
schaftlichen Untersuchungen eine gute Ubereinstimmung zwischen den gefundenen und
den geschitzten Genotypenfrequenzen besteht. Auf der Basis des Gleichgewichtszu-
stands kann mittels EDV-Programm die Entwicklung der Genotypenfrequenzen von Ge-

neration zu Generation bei verschiedenen Voraussetzungen und ZuchtmaBnahmen abge-
schitzt werden.

2.2.1.1 Sanierung unter giinstigen Voraussetzungen

Bei Rassen mit giinstigen Voraussetzungen (mit einem hohen Anteil von Tieren in der Ri-
sikogruppe 1 bzw. mit hohem ARR-Anteil) bietet sich an, von Anfang an in der Herd-
buchzucht ausschlieflich Bécke mit dem Genotyp ARR/ARR zu selektieren und einzu-
setzen. Dabei 1dt sich abschétzen, mit welchem Verlust an Selektionserfolg dadurch fiir
andere Merkmale zu rechnen ist (z.B. fiir den Gesamtzuchtwert). Dies ist in Tabelle 3 dar-
gestellt fiir die Annahme, dass diese Genotypen mit einer Frequenz von 50 % vorhanden
sind. Wenn 50 % der nach Leistungsmerkmalen (z.B. einen Index fiir den Gesamtzucht-
wert) in Frage kommenden Bécke wegen unpassendem Genotyp ausscheiden, muss die
Remontierungsrate verdoppelt werden. Dabei wird vorausgesetzt, dass keine Beziehun-
gen zwischen PrP-Genotypen und Leistungsmerkmalen bestehen. Der Verlust an Selekti-
onserfolg ist dann allein eine Funktion der Verringerung der Selektionsintensitit (stan-

dardisierte Selektionsdifferenz) und betriigt je nach Remontierungsrate (b) zwischen 9 %
(bei b =1 %) und 31 % (bei b =20 %).

Tab. 3: Verlust an Selektionsintensitidt in Abhiingigkeit von der Remontierungsrate
Loss in selection intensity in relation to replacement rate

0

normale normale Verlust an i bei einer
Remontierungsrate Selektionsintensitiit 1 Verdoppelung von b
der Bocke in % (b) (in %)
1 2,67 9
3 2,27 12
6 1.99 16
10 1,76 20
15 1,55 25
20 1,40 31

In Abbildung 1 ist am Beispiel der Rasse Suffolk dargestellt, wie rasch in den ersten 6
Generationen der Genanteil der erwiinschten Genotypen ARR/ARR in der Population
ansteigt. Unter den tibrigen Genotypen ist lediglich ARR/ARQ aufeefiihrt, weil die iibri-
gen von Anfang an mit sehr geringen Frequenzen vorkommen.

2.2.1.2 Sanierung unter ungiinstigen Voraussetzungen

Bei den Rassen Texel, Milchschaf, Merinoland und weiteren Landschafrassen sind die
Frequenzen von homozygoten ARR/ARR Bocken zu gering, um von Anfang an auf dhn-
liche Weise vorgehen zu kénnen wie bei den Rassen mit giinstigen Voraussetzungen. Zur
Sanierung dieser Rassen sollten zunichst parallel zu den homozygoten ARR/ARR-
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Abb. 1. Frequenziinderungen in den hiufigsten Genotypen bei ausschlieBlicher Verwendung
von ARR/ARR Bocken in der Rasse Suffolk
Frequenzen: A,;, = 99.5 R,;, = 100 R,,, = 71,0
Change of frequencies of genotypes by exclusive use of ARR/ARR rams in Suffolk
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Abb. 2.

Frequenziinderung der wichtigsten Genotypen bei gleichzeitiger Verwendung von
homozygoten und heterozygoten Bécken in Populationen mit ungiinstigen Voraus-
setzungen

Genotypen in Gen. 0: ARR/ARR 4%, ARR/xxx 36 %. xxx/xxx 60 %

Change of frequencies of genotypes by simultaneous use of homozygote and hetero-
zvgote rams in populations with unfavourable conditions

Genotypes in gen. 0: ARR/ARR 4%, ARR/xxx 36 %, xx/xxv 60%
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Bocken auch heterozygote Tiere ARR/xxx so lange eingesetzt werden, bis sich die Fre-
quenz von homozygoten Tieren in der Population auf eine GroBenordnung von 40-50 %
eingestellt hat. Ab dann kann auf dhnliche Weise vorgegangen werden wie fiir Suffolk ge-
zeigt wurde. Die Abbildung 2 zeigt am Beispiel von Merinoland und Texel, wie sich die
Frequenz von Homozygoten bis Generation 6 entwickelt. Es zeigt sich, dass etwa ab der
fiinften Generation eine den Fleischschafen vergleichbare Frequenz der Genotypen ARR/
ARR erreicht ist. Ab dann konnen ausschlieBlich homozygote Trigertiere eingesetzt wer-

den, so dass nach weiteren ca. 5 Generationen die Population mit mehr als 98 % saniert
ist.

2.2.1.3 Aussichten und Probleme

Bei dem beschriebenen Vorgehen ist zu erwarten, dass bei Rassen mit giinstigen Voraus-
setzungen (Fleischschafrassen u.a.) nach ca. fiinf Generationen und bei Rassen mit un-
glinstigen Voraussetzungen (Texel, Milchschafe und Landschafrassen) nach insgesamt
ca. 10 Generationen ein Anteil von mehr als 98 % homozygoter Tiere in der Herdbuchpo-
pulation zu erwarten ist. Dabei bezieht sich das Generationsintervall auf jenes der Mut-
terschafe. das im Regelfall linger ist als jenes von Bocken. Je nach durchschnittlichem
Erstlammalter (zwischen einem und zwei Jahren) und Nutzungsdauer (zwischen vier und
fiinf Ablammungen bzw. Jahren) betrigt das Generationsintervall zwischen drei und vier
Jahren. Das heifit. dass im ungiinstigsten Fall (bei Landschafrassen mit Generationsinter-
vall 4 Jahre) dieser Zeitraum bis zu 40 Jahre betriigt. Um diesen zu verkiirzen, sollte im
Zeitraum der Sanierungsperiode zunehmend mit einer zeitlich vorgezogenen Bestandser-
giinzung bei den Herdbuchschafen gearbeitet werden. Wenn dies mit einer frithen Mer-
zung von genotypisierten Negativ-Varianten einhergeht, kann der Sanierungsprozess be-
schleunigt werden. Im giinstigsten Fall ist mit einem Generationsintervall von ca. 2.5
Jahren zu rechnen. z.B. bei einem Erstlammalter von ca. einem Jahr und dreijdhriger
Zuchtbenutzung.

Wihrend der Ablauf der Resistenzselektion bel ungiinstiger Ausgangslage im Ver-
gleich zur giinstigen lediglich eine vorgeschaltete Phase erfordert, konnen die ziichteri-
schen Folgen schwerwiegend sein. Wie bereits erwihnt, kann der Einsatz der wenigen
Bocke mit dem erwiinschten Genotyp zu einer drastischen Inzuchtsteigerung und zur
Verinderung des Genbestandes durch zufillige genetische Drift fiihren. Dies gilt in be-
sonderem Mafe fiir die kleinen Populationen der schiitzenswerten Landrassen. Da dieser
Effekt in direktem Zielkonflikt zur Erhaltungszucht steht, erscheint es in einer derartigen
Situation sinnvoll, durch eine behutsame Selektion eine zu starke genetische Verarmung
zu verhindern und dabei eine Verzdgerung des Zeitraums bis zur vollstindigen Resistenz
der Population in Kauf zu nehmen. Die Entwicklung der Inzucht und Drift in Populatio-
nen mit ungiinstigen Voraussetzungen sollte sorgfiltig beobachtet und {iber eine geeigne-
te Paarungsplanung minimiert werden. Dazu gehoren z.B. der Einsatz maglichst vieler
Bocke. die Einhaltung etwa gleicher Familiengréfen und die Selektion innerhalb viterli-
cher Halbgeschwisterfamilien.

2.2.2 Sanierung in der Landeszucht

Bei der Sanierung der gesamten Schatbestinde auferhalb der Herdbuchzuchtist aus zwei
Griinden mit einer Zeitverzogerung zu rechnen. Der wesentliche Grund liegt darin. dass
nicht von Anfang an die Landeszucht mit einer ausreichenden Anzahl von Bécken mit
giinstigen Genvarianten aus der Herdbuchzucht versorgt werden kann. Eine Beschleuni-
gung des Prozesses kinnte allerdings durch einen vortibergehenden Einsatz der kiinstli-
chen Besamung erzielt werden. Damit konnten Bocke mit positiven Erbanlagen zusitz-

lich und zeitgleich zu ihrem Einsatz in der Herdbuchzucht die erwiinschten Allele in die
Landeszucht tbertragen.
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Der zweite Grund fiir die zeitliche Verzogerung in der Landeszucht liegt darin, dass ei-
ne Verkiirzung des Generationsintervalls der Mutterschafe aus wirtschaftlichen Griinden
1.d.R. nicht vertretbar ist. Die Situation ist hier anders einzuschitzen als in der Herdbuch-
zucht, wo damit zu rechnen ist, dass mit frithzeitig ansscheidenden Mutterschafen noch
ein Verkaufserlos bei VerduBerung an Gebrauchsschafherden erzielt werden kann. Im
Gegensatz zur Herdbuchzucht erscheint es auBerdem nicht sinnvoll, die Genotypisierung
auf weibliche Tiere in Gebrauchsschatherden auszudehnen.

2.3 Praktische Umsetzung und Kontrolle des Zuchtprogramms

Die praktische Umsetzung eines ziichterischen Sanierungsprogramms im Rahmen eines

nationalen TSE-Bekdmpfungsprogramms erfolgt im Wesentlichen durch Einsatz geno-

typisierter Bocke (Rl = homzygot ARR). ‘
Der Einsatz resistenter Bocke kann iiber verschiedene Wege durchgesetzt werden:

— gesetzliche Regelung (evtl. Tierzuchtgesetz, Tierseuchengesetz)
— freiwillige Verpflichtung der Tierhalter bzw. der Zuchtorganisationen

— finanzielle Anreize, z.B. Ankaufforderung von Bocken (in manchen Bundeslindern
bestehen dazu bereits Programme)

Herdenstatus:

Bei Verdringungszucht iiber den Einsatz von resistenten Bocken wird theoretisch nie
100 % ARR erreicht.

Bei konsequentem Einsatz von ARR/ARR-Bocken in den Gebrauchsschafherden
nimmt der Anteil der ARR/ARR-Tiere von Generation zu Generation zu (siche Kapitel
2.2). .

Der Herdenstatus kann nach der Dauer der Beteiligung einer Herde am Programm
(Voraussetzung nur Verwendung eigener Nachzucht auf weiblicher Basis und ausschlieR-
licher Einsatz von ARR/ARR-Bocken) vergeben werden und konnte in Klassen, von
nicht bearbeiteten Herden bis resistenten Herden eingeteilt werden. Dabei ist der Herden-
status nach den Ausgangsgenotypenfrequenzen je Rasse zu differenzieren.

Der jeweilige Herdenstatus muss iiber Bestands- und Deckregister kontrollierbar und
nachweisbar sein. Stichproben durch Genotypisierungen sind vorzusehen.

2.4 Handelsrestriktionen

Der Wissenschaftliche Lenkungsausschuss hat Handelsrestriktionen gegeniiber Produk-
ten von nicht genotypisierten Herden erwogen.
Unter Berlicksichtigung dessen, dass

— solche Restriktionen nur in Verbindung mit einem tatsichlich vorhandenen Risiko ei-
ner Region vertretbar wiiren,

— die Zeitdauer, bis ziichterische Programme frithestens wirksam werden kénnen. von
der rassespezifischen Ausgangsfrequenz abhingt,

— die Intensitit moglicher Zuchtprogramme bei Wirtschaftsrassen und Erhaltungsras-
sen sehr unterschiedlich sein wird.

erscheinen derartige Restriktionen fiir Deutschland derzeit nicht angemessen. Sie bediirf-
ten in jedem Fall einer abgestimmten europiischen Regelung.

3 Infrastruktur/Bedingungen/begleitende MaBnahmen
3.1 Kennzeichnung

3.1.1 Herdbuchzucht

Im Rahmen der Herdbuchzucht ist eine Einzeltierkennzeichnung rechtlich vorgeschrie-
ben. Alle Herdbuchtiere sind zweifelsfrei gekennzeichnet mit Ohrmarke bzw. Titowie-
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rung (unterschiedlich zwischen Verband und Rassen). Es erfolgt in fast allen Verbénden
eine Kennzeichnung im rechten Ohr mit der Herdbuchnummer des Tieres und im linken
Ohr mit der Herdbuchnummer der Mutter. (Der Ubergang zu Lebensnummern wird in ei-
nigen Verbinden diskutiert.) Mit diesen beiden Nummern ist das Tier auch im Herdbuch-
programm des Landesverbandes erfasst.

Die Herdbuchnummer setzt sich in der Regel etwa wie im folgenden Beispiel aus
Sachsen-Anhalt als alphanumerischer Code aus ca. 9 Stellen zusammen:

DE ST Wi 601
Deutschland Verband Ziichter Tiernummer

Sobald der Genotyp eines Einzeltieres fiir den tierseuchenrechtlichen Status relevant
ist, muss auch aus Veterinirsicht eine Einzeltierkennzeichnung angewendet werden, zu- -
mindest solange, wie unterschiedliche Genotypen auftreten.

Wesentliche Anforderungen fiir die Kennzeichnung sind ein einheitliches System fiir
Veterindr- und Zuchtzwecke, der Ermoglichung einer zentralen Registrierung durch den
Aufbau der Ohrnummer sowie ggf. eine tierartiibergreifende einmalige Ohrnummer (Ab-
stimmung iiber Arbeitsgemeinschaft Deutscher Tierziichter beachten).

Bei Ohrmarken sollten aus Sicherheitsgriinden immer zwei Marken parallel ange-
bracht werden. Eine elektronische Kennzeichnung kommt aus Kostengriinden nicht in
Frage.

Genotypisierte Tiere sollten nach dem gleichen Verfahren gekennzeichnet werden. Das
Ergebnis der Genotypisierung mufl auf dem Zuchtpapier vermerkt sein. Eine Verwen-
dung von speziellen falschungssicheren Kennzeichnungselementen durch die Zuchtver-
binde zur Kennzeichnung genotypisierter Tiere sollte iiberdacht werden.

3.1.2 Landeszucht

Die derzeitige Kennzeichnung in der Landeszucht erfolgt nach der Viehverkehrsordnung
(Betriebsnummer). Fiir alle zukiinftig nach Beginn der Sanierung eingesetzten Bocke
(typisierte und nicht typisierte) ist eine Einzeltierkennzeichnung und Registrierung not-
wendig. Ebenso ist es notwendig, die Nachzucht ggf. auch differenziert nach Generatio-
nen seit Beginn der Sanierung durch die Kennzeichnung zu unterscheiden.

3.2 Datenbank

Zum Zweck der Uberwachung und Kontrolle des Zuchtprogramms und spéter zur Unter-
scheidung sanierter und nicht sanierter Bestdnde ist eine zentrale Datenbank notwendig.
Dazu ist als erster Schritt die Zusammenfassung und Vernetzbarkeit von Daten der Zucht-
verbdnde eine wichtige Voraussetzung. Dies ist auch aus tierziichterischer Sicht sinnvoll,
etwa um den Status kleinerer, regional breit gestreuter Rassen beurteilen zu konnen (Er-
haltung genetischer Ressourcen).

Essentieller Bestandteil der zentral verfiigbaren Daten sind:

— Kennzeichnungsnummern Tier, Vater und Mutter

— Betrieb (Betriebsnummer nach System Viehverkehrsverordnung)
— Genotypisierungsergebnis

~ ggf. Tiergesundheitsstatus (Biopsie, evtl. Herdenstatus)

Beziiglich Zugriffsrechten ist zuniichst zu kldren, wer welche Daten melden muss. an
wen sie gemeldet werden und wer sie registriert. Unter Beachtung datenschutzrechtlicher
Vorschriften ist iiber Zugriffsrechte zu entscheiden. Solange diese Fragen nicht durch

Rechtvorschriften geklirt sind. werden voraussichtlich Einvernehmenserkldrungen der
Tierhalter erforderlich sein.
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Im Hinblick auf eine kiinftig vielleicht zu erwartende EG-rechtliche Vorschrift einer zen-
tralen Datenbank, konnte vorerst begonnen werden, den Herdbuchbereich zu vernetzen.

3.3 Kommunikation

Ein nationales TSE-Uberwachungs- und molekulargenetisch basiertes Bekdmpfungs-
programm griindet auf der Woomos:o: aller woS:_ﬁoz besonders der Tierziichter und
Tierhalter. >cm diesem Grund ist eine umfassende M:mo:sm:oc aller Beteiligten Voraus-
setzung fiir eine effiziente Umsetzung.

Entsprechend der beiden Teilbereiche Surveillance und Eradikation miissen zwei In-
formationsprogramme entwickelt werden.

3.3.1 Kommunikation/Training/Information Surveillance

Dieses Teilprogramm besteht aus einer aktiven und passiven Komponente. In der ersteren
wird eine vorgegebene Stichprobe mittels eines Schnelltestes untersucht. Die notwendige
Ausbildung hat an allen Schlachthofen zur Durchfiithrung der Gewebeentnahme zu Q.moT
gen. 298%5 umfasst sie den gesamten Ablauf von ama Identifizierung der zu untersu-
chenden Tiere, der Probenentnahme, der Erfassung der Daten sowie der Logistik des Da-
ten- und Materialflusses.

Information und Ausbildung muss im Weiteren die Analyse der Proben (einschlieBlich
der Standardisierung der Testverfahren), Erfassung der Daten sowie die Weiterleitung an
die m:mNcEm:m:am: Stellen einschlieBen.

In der passiven Komponente des Surveillanceprogrammes werden alle %mm verdichti-
gen Tiere mit dem Schnellverfahren auf TSE untersucht. Da woB?m in Deutschland sehr
wm:m: auftritt, diirften die Symptome nicht hinreichend bekannt sein. Hier muss eine in-
tensive Informationskampagne die notwendige Wissensbasis schaffen. Neben der Auf-
kldrung zu moglichen Symptomen, sollte auch das ganze folgende Verfahren der Mel-
dung sowie die Folgen einer Unterlassung dargestellt werden, Zielgruppen diirften so-
wohl die Veterindre als auch die Ziichter und Tierhalter sein.

3.3.2 Kommunikation/Training/Information Zuchtprogramm

In Abhiéngigkeit von den Allel-/Genotypfrequenzen in Zuchtpopulationen werden ver-
schiedene Selektionsverfahren angewandt. Hierzu miissen die beteiligten Zuchtverbinde
ihre Programme entwickeln und festlegen, ihre Mitglieder informieren und die korrekte
Nutzung der Genotypisierungsdaten kommunizieren. Weiterhin sind hier mogliche
Probleme durch Inzucht sowie deren Vermeidung zu behandeln.

3.3.3 Informationskanaéle

Eine breitest mogliche Streuung von Informationen aber auch eine gezielte Information
von Zielgruppen ist sicherzustellen. Hierunter fallen allgemeine Presseorgane, aber auch
und vornehmlich die berufsspezifischen Publikationsorgane der Verbinde und Organisa-
tionen. Wihrend die aktive Phase des Surveillanceprogrammes wahrscheinlich irinerhalb
eines Jahres durchgefithrt werden kann, muss bei dem Zuchtprogramm von einer wesent-
lich ldngeren Zeitspanne ausgegangen werden. Weiterhin wird es hier einen (wahrschein-

lich) relativ komplexen Ablauf geben, der von der Registrierung der Betriebe iiber die
Genotypisierung zur >:m%m:::5a der verschiedenen Stufen bis zu ihrer stichprobenmi-
Bigen Uberpriifung reicht. Da wahrscheinlich auch unterschiedliche finanzielle Kompen-
sationen an diese Stufen gekoppelt sein werden, ist auch dieser Ablauf in die Informati-

ons- und Ausbildungsstrategie einzubeziehen.
3.4 Durchfithrung und Organisation der Resistenzzuchtprogramme

Die Genotypisierung und Umziichtung auf resistente Genotypen ist vorwiegend als Maf-
nahme des vorbeugenden Verbraucherschutzes und nicht als Tierzuchtmafnahme anzu-



28 Erhardt u. a.

sehen. Nachdem sich abzeichnet, dass die EU aktive TSE-Uberwachungsprogramme
vorschreiben wird, sollte die Genotypisierung als verbindlicher Teil nationaler TSE-Be-
kdmpfungsprogramme aufgenommen werden.

Aufgrund der regional unterschiedlichen Verteilung der einzelnen Schafrassen mit un-
terschiedlichen Genotypen, der Zustindigkeit der Linder aber auch wegen bereits begon-

nener MafB3nahmen ergibt sich, dass regional unterschiedliche Programme durchgefiihrt
werden.

Eine wirksame Koordinierung ist erforderlich um:

— Rahmenregelungen fiir Mindestanforderungen zu schaffen und zu kontrollieren,
— wegen der ldnderiibergreifenden Verbreitung von Rassen sowie des stidndigen Aus-

tauschs von Tieren die Abstimmung der Programme aus Sicht von Tierzucht und Ver--

braucherschutz sicherzustellen,

Wettbewerbsverzerrungen zu vermeiden und die Programme wegen der Unterschiede
der Rassen z.B. in Allelfrequenz, Zuchtrichtung (Erhaltungszucht, Wirtschaftszucht)
und Organisationsgrad aufeinander abzustimmen, etwa hinsichtlich Beginn und Ende

bestimmter Programmstufen (z.B. Sanktionierung bestimmter Genotypen, Einbezie-
hung Landeszucht, etc.)

Es wird vorgeschlagen, dazu einen nationalen Lenkungsausschuss zu berufen, in dem
Fachleute aus den zustindigen Behorden, den Zuchtorganisationen und der Wissenschaft
vertreten sind. Zumindest sollte verbindlich vorgeschrieben werden, dass dem Lenkungs-
ausschuss als Voraussetzung fur die Férderung die Programme sowie regelmiilig Status-
berichte aus der Programmdurchfithrung vorgelegt werden.

Im Hinblick auf den Umfang und die Dauer der Aufgabe sollte der Lenkungsausschuss
durch ein Sekretariat unterstiitzt werden.

3.5 Rechtliche Rahmenbedingung fiir die Zuchtprogramme

Fiir die Durchfiihrung von TSE-Programmen einschlieBlich der Zuchtprogramme miis-
sen ggtf. Regelungen geschaffen werden, einerseits als Grundlage fiir eine 6ffentliche Ko-
finanzierung der Zuchtorganisationen und Tierhalter, andererseits um eine Verbindlich-
keit fiir die Durchfithrung der Programme zu erreichen.

3.5.1 Kofinanzierung der Zuchtorganisationen
Bedingungen fiir die Kofinanzierung von:

|

Probennahme und Genotypisierung

— Kennzeichnung und Registrierung. Datenbanken
Forderung der instrumentellen Besamung
Schulungs- und TrainingsmaBnahmen

sind die Vorlage und Durchfiihrung eines Zuchtprogrammes einschlieBlich der Datenver-

waltung. dass konkrete und verbindliche Selektionsschemata hinsichtich Scrapie-
Resistenz beinhaltet.

3.5.2 Kofinanzierung der Tierhalter

[n Abhéngigkeit von den Ergebnissen der kiinftigen TSE-Surveillance wire insbesondere
beim Nachweis eines hoheren TSE-Vorkommens in Deutschland und den dann fortzuset-
zenden TSE-Tests an Schlachtschafen eine Kostenbeteiligung durch die 6ffentliche Hand
notwendig. Fiir das eigentliche Zuchtprogramm wiren insbesondere Genotypisierungs-
kosten und Ankaufsbeihilfen fiir typisierte Bécke vorzusehen. Im Interesse der Erhaltung
der genetischen Vielfalt bei Rassen mit ungiinstiger Ausgangslage beziiglich der ARR-
Frequenz werden begleitende staatliche UnterstiitzungsmaPnahmen notwendig sein, da

die TSE-Surveillance-Kosten hier iiber einen wesentlich lingeren Zeitraum anfallen wer-
den.

p—
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3.5.3 Verbindlichkeit der Programme

Angesichts der sehr ungiinstigen genetischen Ausgangssituation der Landschafrassen
und der seltenen Rassen kann derzeit kein generell verbindlicher Einstieg aller Rassen in
ziichterische Sanierungsprogramme empfohlen werden. Dabei ist auch zu beriicksichti-
gen, dass Landschafrassen eine zu geringe Wirtschaftskraft aufweisen, um auch nur mar-
ginale Eigenmittel fiir ein Zuchtprogramm aufzubringen. Mit einer Verpflichtung zum
Einstieg in die Sanierung wire u.U. die akute Gefshrdung dieser Rassen mit all den dar-
aus sich ergebenden negativen Auswirkungen verbunden. Demgegeniiber sollte bei
Fleischschafrassen die z.T. bereits begonnene Sanierung konsequent und ziigig durchge-
flihrt werden.

Um dabei einen Anreiz fiir eine Teilnahme an Zuchtprogrammen zu erreichen, konnten
sanierte Herden von zu erwartenden Vorschriften verbindlicher fleischhygienischer Un-
tersuchungen, regelmiBiger TSE-Surveillance sowie seuchenrechtlichen MaBregelungen
beziiglich TSE freigestellt werden. Fiir Gebrauchsschatherden kénnte nach Einsatz resi-
stenter Bocke ein entsprechender Status eingeriumt werden.

Zusammenfassung

Ein Uberwachungsprogramm fiir Scrapie-Resistenz in deutschen Schafrassen wird dis-
kutiert und Empfehlungen zur Nutzung der Genotypisierung in Zuchtprogrammen wer-
den gegeben. Aus wissenschaftlichen Untersuchungen ist bekannt, dass der homozygote
ARR-Genotyp des Prion-Protein (PrP) Gens Resistenz gegeniiber dem Scrapie-Erreger
zeigt. Nur durch eine konsequente Selektion auf Scrapie-Resistenz in den Herdbuchzuch-
ten ist ein langfristiger Erfolg zu erwarten. Bisher liegen Genotypisierungsergebnisse
von 25 von insgesamt 50 deutschen Populationen vor. Es sind grofie Differenzen in der
Frequenz fiir den ARR-Genotyp zwischen den Rassen zu beobachten.

In Populationen mit hohen Frequenzen fiir den bevorzugten ARR-Genotyp kann durch
eine ausschliefliche Nutzung von homozygoten Bécken eine Scrapie-Resistenz in 5-6
Generationen erreicht werden. In den anderen und besonders den kleinen bzw. gefiihrde-
ten Populationen muss das Zuchtprogramm die PopulationsgriBe, die mégliche Inzucht-
steigerung und unerwiinschte korrelierte Effekte bei der Selektion auf homozygote ARR-
Tiere beriicksichtigen. Der Erfolg ist nur durch Kooperation aller Zucht- und Produkti-
onsstufen, durch einen optimalen Informationsfluss und eine gerechte Kostenverteilung
sicher zu stellen. Eine Kooperation innerhalb der Europiischen Gemeinschaft und staatli-

che Regelungen mit finanzieller Unterstiitzung der Zuchtprogramme sind fiir eine erfolg-
reiche Umsetzung erforderlich.
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Requirements and possibilities for genotyping sheep for scrapie resistance
within breeding programmes

by G. ERHARDT et al.

A surveillance programme for scrapie in German sheep breeds is discussed with recommen-
dations to use molecular markers to increase resistance against scrapie in breeding pro-
grammes. It is known that the homozygote ARR genotype of the prion protein (PrP) gene
show resistance against scrapie disease. For a long term success it is necessary to start select-
ing for the homozygote ARR-type within the breeding populations first. Results of frequen-
cies for the ARR-genotype are available for 25 of a total of 50 pedigree populations in Ger-
many. There are big differences in frequencies between populations.

Within breeds with high frequencies for the favourable ARR-type the use of homozygote

* ARR rams will be the best way to reach 100 % resistance within 5 to 6 generations only. With-

in the other breeds and especially in small and/or endangered breeds with low frequencies for
the ARR-type a selection programme has to consider the population' size, the possible in-
crease of inbreeding and possible correlated effects of selection for ARR-types only. The suc-
cess can only be guaranteed with the full co-operation of all stages in sheep production, an
optimal flow of information and a fair share of costs. Gouvernmental regulations and subsi-

dies seems to be necessary as well as a co-operation within the European Community for a
successful implementation.






