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Zebuines Kerngenom und taurine Mitochondrien:
Admixtur von Nelore, der grofiten brasilianischen
Rinderrasse

Johann SOLKNER,' Ana M. PEREZ O’BRIEN,' Daniela HOLLER,'

Solomon A. BoisoN,' Marco MILANESI,” Lorenzo BoMBA

Yuri T. UTsUNOMIYA,® Roberto CARVALHEIRO,” Haroldo H. R. NEVES,
Marcos V. B. DA SiLvA,* Curtis P. VAN TAssELL,” Tad S. SONSTEGARD,’
Gébor MESZAROS,' Paolo AIMONE-MARSAN? und Jose Fernando GARCIA®

Zusammenfassung

Die Rinderwirtschaft ist ein bedeutender Erwerbszweig in Brasilien, und das Land ist aktuell der weltweit drittgrofite
Exporteur von Rindfleisch. Mitte der 1950er bis Mitte der 1960er Jahre wurden Tausende von Zebus aus Indien im-
portiert und die Fleischrasse Nelore (auch Nellore genannt) etabliert. Die Studie analysiert mit Methoden der Clus-
ter-Analyse, implementiert in der Software ,,Admixture*, wie hoch der Anteil von indicinem und taurinem Erbgut in
der aktuellen Nelore-Population ist. Als taurine Referenz werden die Rassen Angus, Fleckvieh, Hereford, Holstein
Friesian, Limousin und Piedmontese verwendet, indicine Referenz sind ancestrale Nelore- und Gir-Tiere sowie die
Rasse Brahman.

Abstract

The beef industry is a major employment industry in Brazil and the country is currently the world’s third largest ex-
porter of beef. From the mid-1950s to the mid-1960s, thousands of zebus were imported from India, establishing the
meat breed Nelore (or Nellore). This study uses cluster analysis methods, implemented by the “Admixture” software,
to analyze the proportion of indicine and taurine genetic material in the current Nelore population. Angus, Fleckvieh,
Hereford, Holstein Friesian, Limousin and Piedmontese cattle breeds are used as taurine references. Ancestral Nelore
and Gir animals and the Brahman cattle breed serve as the indicine references.

1. Einleitung

Die Rinderwirtschaft ist ein bedeutender Erwerbszweig in Brasilien, und das Land ist aktuell
der weltweit drittgroBBte Exporteur von Rindfleisch, nach Indien und Australien. Rinder kamen
mit der Kolonialisierung vor rund 400 Jahren aus dem Siiden Europas nach Brasilien. Die
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europdischen Typen von Rindern, welche der Subspezies Bos taurus taurus angehoren, sind
nicht angepasst an das in groB3en Teilen Brasiliens vorherrschende tropische Klima. Seit dem
spiten 19. Jahrhundert liefen Versuche, Zebu-Rinder der Subspezies Bos taurus indicus aus
Indien zu importieren. Mitte der 1950er bis Mitte der 1960er Jahre wurden Tausende von
Zebus aus Indien importiert und die Fleischrasse Nelore (auch Nellore genannt) sowie die
Milchrasse Gir (auch Gyr genannt) etabliert. Uber 80 % der brasilianischen Rinderpopulation
haben einen hohen Anteil an Zebu-Genen, aktuell gibt es mehr als 100 Millionen Nelore-
Rinder.

Mehrere Nelore-Zuchtprogramme etablieren aktuell die genomische Selektion als Zucht-
methode und genotypisieren dafiir grole Zahlen von Tieren mit dem Bovinen High-density-
SNP-Chip (BovineHD Genotyping BeadChip, Illumina), welcher Information fiir 777000
genetische Marker pro Tier liefert. In der vorliegenden Studie untersuchen wir mit Methoden
der Cluster-Analyse, implementiert in der Software ,,Admixture*, wie hoch der Anteil von in-
dicinem und taurinem Erbgut in der aktuellen Nelore-Population ist. Als taurine Referenz wer-
den die Rassen Angus, Fleckvieh, Hereford, Holstein Friesian, Limousin und Piedmontese
verwendet, indicine Referenz sind ancestrale Nelore- und Gir-Tiere sowie die Rasse Brah-
man.

2. Material und Methoden

2.1 Beschreibung der Rasse Nelore

Nelore stammt von der indischen Rasse Ongole ab und hat ihren Namen nach der Provinz
Nellore im Bundesstaat Andhra Pradesh, von der aus die ersten Exporte nach Brasilien
stattfanden. Rund 7000 Tiere wurden insgesamt importiert (Vozzi et al. 2007), die Aus-
breitung der Rasse erfolgte durch Verdringungskreuzung mit lokalen taurinen Creole-Rin-
dern. Der Name der Rasse wurde erstmals 1868 erwihnt; ein Herdebuch und die dazu
gehorigen Regelungen zur Zucht wurden 1838 etabliert (FLECHA 1997, ACNB 2006, DANI
et al. 2008).

Nelore-Rinder haben wie alle anderen Zebus einen Schulterhdcker, haben lange Beine und
fiir Zebus sehr kurze und stehende Ohren. Die Haut ist sehr dunkel, meist schwarz, das Fell
ist einheitlich sehr hell (weill oder hellgrau), und die Ohren sind zebu-untypisch klein und
aufrecht. Die Rasse ist robust, hitzeresistent und viel weniger anfillig gegeniiber durch Zecken
iibertragenen Parasiten. Diese Eigenschaften sowie rasches Wachstum in der Jugend und ein
guter Mutterinstinkt haben Nelore zur mit Abstand am weitesten verbreiteten Rinderrasse Bra-
siliens werden lassen (FLECHA 1997).

Aktuell gibt es zwei konkurrierende Zuchtsysteme: Die Pedigree-Ziichter legen grofiten
Wert auf rein indische Abstammung, dokumentiert durch den Pedigree; die Produktionsziichter
legen Wert auf sehr gute Fleischleistung und sind weniger streng beziiglich der indischen Ab-
stammung.

2.2 Genotyp-Daten

Extrahierte DNA wurde mit dem Illumina BovineHD Genotyping BeadChip (Illumina, 2012)
mit insgesamt 777962 (777k) Single-Nucleotide-Polymorphismus-Markern (SNPs) getestet.
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Dieser Chip beinhaltet SNPs aller 30 bovinen Chromosomenpaare sowie auch 314 Marker
der mitochondrialen (mt) DNA.

Das ZGC (Zebu Genomic Consortium) aus Brasilien und das Bovine HapMap Project des
USDA (United States Department of Agriculture) stellten die Genotypen-Daten von 706 Tieren
zur Verfiigung. Die Rasse Nelore wurde in drei Gruppen unterteilt: ancestrale Nelore (ANL,
21 Tiere), von Importen aus Indien, und zwei Gruppen von ,,jungen® Nelore, Predigree-Typ
(YNLped, 148) und Produktions-Typ (YNLProd, 304).

Als taurine Referenzpopulationen wurden Angus (ANG, 30), Fleckvieh (FLV, 20), Here-
ford (HFD, 27), Holstein (HOL, 30), Limousin (LIM, 30) und Piedmontese (PMT, 24) heran-
gezogen, weitere indicine Referenzpopulationen neben ancestraler Nelore waren Gir (GIR,
30) und Brahman (BRA, 30). Von der Rasse Brahman ist bekannt, dass es bei ihrer Entwick-
lung in den USA einen nicht unwesentlichen Beitrag tauriner Herkunft gab.

Nach Genotyp-Qualitédtskontrolle mit Plink 1,07 (PURCELL et al. 2007) verblieben 704 Tiere
mit 706017 autosomalen SNPs, 693 Tiere mit 98 Y-chromosomalen SNPs und 703 Tiere mit
27 mitochondrialen SNPs zur Analyse. Eine detaillierte Beschreibung der Schritte der Quali-
titskontrolle findet sich bei HOLLER (2013). Der grofite Teil der 314 mitochondrialen SNPs
am Chip waren monomorph fiir den gesamten Datensatz.

2.3 Genetische Analysen

Die autosomalen SNPs wurden einer Admixtur-Analyse mit der Software Admixture 2.1
(ALEXANDER et al. 2009) unterzogen. Die Software verwendet das bei dieser Art von Analysen
hiufig angewandte Hidden-Markov-Modell (HMM) der Cluster-Analyse. Die vorzugebende
Anzahl der ancestralen Populationen wurde von 2 bis 9 variiert, der Anteil jeder ancestralen
Population im Genom jedes Individuums wird mit dem HMM-Algorithmus ermittelt. Ad-
mixtur-Graphen geben Auskunft iiber die anteilige Zugehorigkeit jedes Individuums zu einer
oder mehreren ancestralen Populationen. Fiir mitochondiriale und Y-chromosomale SNPs
wurden Haplotypen-Analysen mit der Software fastPHASE v1.2 (SCHEET et al. 2006) durch-
gefiihrt. Hier wurde nach in der jeweiligen Rasse bzw. Subspezies dominanten Haplotypen
gesucht.

3. Ergebnisse

3.1 Autosomales Genom

Die Analyse der Admixtur des Autosoms mit zwei ancestralen Populationen zeigt eine sehr
klare Trennung von taurinen und indicinen Populationen (Abb. 1). Die aktuellen Nelore-Po-
pulationen (Produktions- und Pedigree-Typen) sind fast ausschlieBlich indicin, der durch-
schnittliche Anteil an taurinem Erbgut ist deutlich unter 1%. Brahman-Tiere zeigen einen
deutlich hoheren Anteil an taurinem Erbgut (13 %), und auch Gir-Tiere sind aufgrund der vor-
liegenden Analyse weniger rein indicin als Nelore (4 % taurin).
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Abb. 1 Genomweite Admixtur bei zwei ancestralen Populationen. Rassen: Angus (ANG), Fleckvieh (FLV), Hereford
(HFD), Holstein (HOL), Limousin (LMS) und Piedmontese (PMT), aktuelle Nelore Produktionstyp (YNLpro) und
Pedigree-Typ (YNLped), ancestrale Nelore (ANL), Brahman (BRA), Gir (GIR). Rote Farbe indiziert taurine, blaue
Farbe indicine Abstammung.

Bei Vorgabe von 9 ancestralen Populationen (Abb. 2) ergibt sich kein klares Bild. Fleckvieh,
Limousin und Piedmontese erscheinen in einem Cluster, Brahman und Gir in einem anderen.
Die Tiere der Rasse Nelore werden nicht eindeutig zugeordnet, sondern zeigen 4 Abstammun-
gen, die allerdings privat fiir die Rasse sind.
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Abb. 2 Genomweite Admixtur bei neun ancestralen Populationen. Fiir Erkldrung der Abkiirzungen siehe Abb. 1.
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3.2 Y-chromosomale und mitochondriale Genome

Die Admixtur-Analyse des Y-chromosomalen Genoms zeigt eine klare Zuordnung der aktu-
ellen Nelore-Population zum indicinen Typ. Die Auswertung des mitchondrialen Genoms zeigt
keine klare Trennung (fiir Details zu beiden Analysen sieche HOLLER 2013). Eine Haplotypen-
Analyse, wie sie iiblicherweise fiir Marker dieser beiden Genome vorgenommen wird, zeigt
fiir die auf 9 polymorphen SNPs basierenden Y-chromosomalen Haplotypen keine klare Tren-
nung von taurinen und indicinen Typen (Tab. 1). Es zeigt sich ein dominanter Haplotyp, der
bei Nelore zu 100 % vorkommt, aber auch bei Holstein monomorph und bei den iibrigen tau-
rinen Rassen dominant ist. Lediglich Fleckvieh und Piedmontese zeigen private Haplotyen in
nennenswerter Frequenz.

Tab. 1 Frequenzen Y-chromosomaler Haplotypen. Die Hintergrundfarbe zeigt die hochste und zweithochste (wenn
> 0,10) Frequenz eines Haplotyps innerhalb einer Rasse in gelb bzw blau. Haplotypen, die fiir eine Rasse privat sind,
werden in orange angezeigt.

Rassen

Hap-ID ANG FLV HFD HOL LMS PMT ANL BRA GIR YNLpro YNLped

1 0,964 0,600 0,852 1,000 0,933 0417 1000 0,864 0,897 1,000 1,000

0,148 0,067 IS8 0,136 0,103

2
3
4 0,250
5

Die Haplotypenanalyse der 27 mitochondrialen SNPs (Tab. 2) zeigt mit insgesamt 15 Haplo-
typen eine grof3ere Variabilitdt. Zehn dieser Haplotypen sind allerdings privat fiir eine Rasse
und kommen bis auf eine Ausnahme in jeweils einer Kopie vor. Der dominante Haplotyp
hat eine Frequenz von > 50 % in allen Rassen, der zweithdufigste Haplotyp kommt ausschlief3-
lich in indicinen Rassen vor. Bei der sicher unverfilschten Stichprobe der ancestralen Nelore
betrdgt die Frequenz 40,3 %, bei aktuellen Nelore lediglich 1,3 % (Nelore-Produktion) bzw.
8,5 % (Nelore-Pedigree). Die im Vergleich zu ancestralen Nelore deutlich niedrigere Frequenz
dieses Haplotyps deutet auf taurine Mutterlinien hin.
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Tab. 2 Frequenzen mitochondrialer Haplotypen. Die Hintergrundfarbe zeigt die hochste und zweithochste (wenn
> 0,10) Frequenz eines Haplotyps innerhalb einer Rasse in gelb bzw blau. Haplotypen, die fiir eine Rasse privat sind,
werden in orange angezeigt.

Rassen
Hap-ID ANG FLV HFD HOL LMS PMT ANL BRA GIR YNLpro YNLped
1 0833 0833 0962 0899 0900 1000 0545 0632 0793 0982 0911
2 0,038 0,033 [oEGE oW BE6A 0013 0085
30033 0,033 0,033 0,033 0,101
4 0,033 0,033
50,067
6 0,067
7 0,033
8 0,033
9 0,033
10 0,033
11 0,033
12 0,047
13 0,033
14 0,033
15 0,033

4. Diskussion und Schlussfolgerungen

Die Ergebnisse zeigen, dass das autosomale Genom der Chromosomen 1-29 der aktuellen
Nelore-Population zu mehr als 99 % indicines Erbgut enthélt. Die Variation ist gering, der
grofBte Anteil an taurinem Erbgut in einem Einzeltier betrdgt rund 5 %. Dies ist mit einer kon-
sequenten Verdringungskreuzung mit Einsatz rein indiciner Vatertiere gut vereinbar. Die Ana-
lyse der im High-density-Chip ebenfalls vorhandenen Marker aus mitochondrialer DNA gibt
Hinweise zur Vererbung entlang der maternalen Ahnenlinien. Insgesamt waren 27 der iiber
300 mitochondrialen SNPs informativ. Die Analyse von Haplotypen ergibt allerdings keine
vollstindige Trennung von taurinen und indicinen Haplotypen, der bei den taurinen Rassen
dominante Haplotyp findet sich auch bei rund 55 % den ancestralen Nelore-Tiere. Der mit
40 % zweithdufigste Haplotyp bei ancestralen Nelore findet sich jedoch kaum in der aktuellen
Nelore-Populaton. Eine konventionelle Analyse durch Sequenzierung des mitochondrialen
Genoms oder des D-Loop (UTsuNomiYA et al. 2014) wire wohl aussagekriftiger als die vor-
liegende Analyse von mtDNA-SNPs aus dem bovinen High-density-SNP-Chip. Die Analyse
von 9 informativen Y-chromosomalen SNPs indiziert keine klare Trennung der Subspezies.
Zusammenfassend bestitigen die Ergebnisse der SNP-Analysen die Zuchtpraxis einer du-
Berst konsequenten Verdridngung von taurinen Genanteilen aus der Rasse Nelore in einem
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Zeitraum von rund 60 Jahren. Dass sich hier praktisch kein Unterschied zwischen den Pedi-
gree- und Produktionspopulationen von Nelore zeigt, ist fiir die brasilianische Ziichtergemein-
schaft iiberraschend und hoch relevant (PEREZ-O’BRIEN et al. 2015). Die Analyse der
autosomalen Admixtur aus SNP-Chip-Daten ist sehr niitzlich zur Kldrung individueller Kreu-
zungslevels in Nutzierpopulationen (FLORI et al. 2012, FRKONJA et al. 2012).
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