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 Aktueller Stand bei den CH Milchviehrassen
* Sicherheit der genomischen Zuchtwerte

* Logistik

* Projekte

* Schlussfolgerungen




Begriffe QUALITAS’

+ Zuchtwert (ZW): , konventionell” geschétzter Zuchtwert ohne Einbezug
von Markerinformation

 Direkter genomischer Zuchtwert (DGZW): Zuchtwert geschatzt allein
aufgrund von Markerinformationen

* Genomisch optimierter Zuchtwert (GOZW): Zuchtwert geschétzt auf
Grund von traditionellen Daten und Markerinformationen (Kombination
von ZW und DGZW).

Deklaration Tiergruppe
GOZW

Abstammungs-ZW Jungtiere
CH-Zuchtwert +  DGZW G Kiihe, Stiere
Interbull-Zuchtwert GI Stiere

QUALITAS®
Anzahl typisierter Tiere

Total typisierte | Stiere Trainings- davon aus
Tiere auf datensatz Milch | internationalem
Datenbank Tausch

Braunvieh , g ,
Schweiz 6834 3685 2220
swissherdbook 5'281* 3'616*

2030
Schweiz. Holstein- 3180% 3307%

zuchtverband

* Holsteintiere teilweise doppelt vorhanden
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UALITAS®
Stand GOZW o

Genomische Selektion seit 2 Jahren fester Bestandteil der
CH Milchviehzuchtprogramme

Schweiz zuchtverband
Produktion A A +
Zellzahl
Melkbarkeit
LBE

Nutzungsdauer

—+

+ + o+

Persistenz
Fruchtbarkeit

+ + + o+ o+ o+
+ + + o+ o+ o+

QUALITAS®
Sicherheit (B%) der DGZW

RH, SF

Produktion 56 - 61 % 51 % 60 %
Zellzahl 41 % 54 % 29 %

LBE 382 % (14-59) @50.3% (32-70) & 37.3% (22 - 54)
Fruchtbarkeit 41-55% 52-58 % 21-44 %
Nutzungsdauer 30 % 38 % 23 %
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QUALITAS®
Aussage des B%

Bsp. Kalb B% Zuchtwert Bereich des wahren
e ° Milch kg Zuchtwerts (95%)

Abstammungs-ZW 40 +743 -39 /+1525
DGZW 51 + 870 +73 [+ 1577
GOZW 63 + 820 +206 / +1434
[}
QUALITAS

Aussage des B%

Bsp. Stier mit B Zuchtwert | Bereich des wahren
NZP : Milch kg Zuchtwerts (95%)

CH-Zuchtwert +763 +399 / +1127
DGZW 51 + 640 - 67 [ +1347
GOZW 88 + 746 +396 / + 1096
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Abstammungszuchtwert Eiweiss kg 2007 (blau);

GOZW Eiweiss kg 2007 (rot)

[+]
ITB-Validierung (BV) QUALITAS
e n=173
@ = Abst-ZW Lo
A=GOZW N T RTRLY JA
* g4l .2
: ; ..:h ¢ “A.
A Al 4 “2 AAA
o 2 : *
g | r(Abst.ZW/NZP-ZW) | =0.40
' r(DGZW/NZP-ZW) =0.46
r(GOZW/NZP-ZW) =0.49
-;0 -;0 0 ;0 4‘0

NZP Zuchtwert Eiweiss kg 2011

Genomische Zuchtwerte sind genauer als
bisherige Abstammungszuchwerte!!!

Anzahl Trainingstiere

Beispiel Braunvieh:

QUALITAS®

n Training corrpgzwcrzwy N Training  corrpgzwcnzwy Verdnderung
n =250 n =360

Mkg 2471
Fkg 2162
Ekg 1710
77 2188

0.60
0.60
0.53
0.70

3300
3202
3254
2896

0.65
0.70
0.65
0.70

(%)
+4.7
+10.6
+11.2
+0.0
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Zusammensetzung QUALITAS®

Trainingstiere
< Bsp.: Effektschatzung mit / ohne Wonderment

< Auswirkung auf die DGZW

s |endermep
(Effektschatzung
mit Wonderment) < P o & i
S¥em A
Genomische Zuchtwerte Mo siov
enthalten Verwandtschaft!!! 7 ] BN
T T T T T T T
-40 -20 0 20 40 60 80

DGZW (Effektschdtzung ohne Wonderment)

Struktur Trainingsstiere QUALITAS®

(HO)

Populationsstruktur nach HF-Genanteil

Simmental hat kaum ——— ]
genetische Verkniipfung
zum Trainingsdatensatz:
Validierung ungeniigend

Fazit: g i
Genotypen sind Spiegel-
bild der Population 200 L
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Logistik QUALITAS®

Z(J-ch'ter

‘\“‘\_‘

Formular

., Swiss
'W'}‘ herdbook
1594 3)'8 BRAUNVIEH +

cozw | = QUALITAS®

Probenmaterial:
Kélber: Nasentupfer
Jungrinder/Kiihe: Haarproben

Imputing QUALITAS®

Standard: [Nlumina Bovine50k-Chip (54'000 SNP)
Alternativen: ~ LD-Chip (7'000 SNP) und HD-Chip (777'000 SNP)

Imputierung:  Voraussage der Genotypen eines grossen Chip
ausgehend von den Genotypen eines kleinen Chip

LD-Chip: Dank tieferem Preis mehr Tiere typisieren
in der Schweiz bisher noch keine Anwendung

HD-Chip: rasseniibergreifende Effektschatzung — DGZW fiir
Original Braunvieh und Simmentaler
Qualitas verfiigt iiber >900 HD typisierte BV-Tiere
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Imputing LD auf 50k QUALITAS®

Daten: 3738 mit 50k typisierte BV-Tiere
Annahme: die 723 jiingsten Tiere sind mit LD Chip typisiert

Frage: wie gut konnen die fehlenden SNP geschitzt werden?

durchschn.

durchschn. durchschn. Korrelation

% korrekt % inkorrekt imputiert-
wahr
Beide Eltern 98,6 14 0,98
Vater + MGV 98,1 1,9 0,97
Vater 97,6 2,4 0,96
Andere 97,3 2,7 0,95

(4]

Imputing LD auf 50k QUALITAS
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QUALITAS®

Sequenzdaten = ultimativer SNP-Chip

Genomische Zuchtwertschdtzung mit 15 Millionen anstatt
507000 SNP’s

verantwortliche Genvariante fiir die Auspragung eines
Merkmals ist in jedem Fall im Datensatz enthalten

hohere Sicherheit der genomischen Zuchtwerte
SNP-Effekte miissen nicht laufend neu geschétzt werden
rasseiibergreifenden genomischen Zuchtwertschatzung
moglich

nur die Schliisseltiere miissen sequenziert werden, restliche
Tiere werden imputiert

ASR bzw. Qualitas plant die Sequenzierung von 60 Tieren bei
Prof. Ruedi Fries in Miinchen

QUALITAS®

@ Genomische ZW sind niher am nachzuchtgepriiften
ZW als Abstammungs-ZW

@ Trainingsdatensatz:
moglichst viele Tiere mit
moglichst genauen traditionellen Zuchtwerten

® Verwandtschaft steckt in den SNP-Effekten
moglichst alle Linien im Trainingsdatensatz
(Bsp. Wonderment)

@ Genotypen sind ein Spiegelbild der Population(en)
derzeit keine DGZW fiir Original Braunvieh und
Simmentaler

® Entwicklung der genomischen Selektion geht weiter

= es bleibt noch viel zu tun
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QUALITAS®

DANKE

e Team QUALITAS:
Beat Bapst
Madeleine Berweger s
Andreas Bigler :
Birgit Gredler
Urs Schnyder
Urs Schuler
Franz Seefried

¢ Thnen fiur IHRE
Aufmerksamkeit
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