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Themen

« Stand genomische ZWS

» Organisation CH-Rindviehzucht
* GS bel Swissgenetics

* Imputing, Anwendung LD-Chip
» Ausblick: Sequenzierung
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Begriffe

» Zuchtwert (ZW):

— ,konventionell® geschatzter Zuchtwert ohne
Einbezug von Markerinformation

» Direkter genomischer Zuchtwert (DGZW).

— Zuchtwert geschatzt allein aufgrund von
Markerinformationen

* Genomisch optimierter Zuchtwert (GOZW):

— Zuchtwert geschatzt auf Grund von traditionellen
Daten und Markerinformationen (Kombination
von ZW und DGZW).
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Stand genomische ZWS

« Schatzung DGZW seit Dezember 2009

— Basis: nachzuchtgeprufte Stiere
— Methode: Bayes C

— Milchleistungsmerkmale, Zellzahl, Exterieur,

welbliche FBK, Nutzungsdauer

 Publikation GOZW seit Dezem
— Kombination DGZW - traditionel
— Berechnung in Datenbank (inkl.

ner 2010
er ZW

DGZW)
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Schatzen von SNP-Effekten

* Trainingsdaten:
— nachzuchtgeprufte Stiere
— lllumina 50K-Chip

 Sind Stiere mit Allel B’ besser als
Stiere mit /A'?

‘ } SNP-Effekt

kg Milch

AA AB BB
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Vorgehensweise

Bsp.

svp | e | Tern |
SNP1 +1.6kg AB +1.6
SNP2  -0.2kg BB -0.4
SNP3  -0.7kg AA 0.0

Input Effektschatzung: DGZW  +1.2

klassische CH-ZW und INTERBULL ZW
nachzuchtgeprufter Stiere

|

Trainings-Stiere (ITB -/ CH-ZW B% > 65) Selektions-Kandidaten (Kalber)

Geb.Jahr .... 1989 1995 2001 2007

Summe der SNP-Effekte
(DGZW) l
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Kontrolle - Validierung

Effektschatzung DGZW Validierung: Korrelation
DGZW - realisierter
I l CHzW
o : Stiere fur
- 0)
Trainings-Stiere (ZW B% > 65) validierunc

Geb.Jahr .... 1989 1995

2001

2007
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DGZW

Anzahl Stiere fur

Produktion
Zellzahl
Exterieur, LBE

Fruchtbarkeit
Nutzungsdauer

Effektschatzung
4000 55 -61 %
3800 38 %
2100 - 4000 14 — 61%
& 38.1 %
2700 54 %
1900 33 %

Herkunft Genotypen: CHE, CZE, IRL, ITA, POL
Herkunft Stiere: dito + CAN, DEU, FRA, NLD, USA, etc.
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Publikationsbedingungen

» Auftraggeber und Tierbesitzer erhalten
DGZW und GOZW sofort zugestellt

 Homepage: Veroffentlichung samtlicher
DGZW und GOZW (Aktualisierung nach
trad. Routine-ZWS)

« GOZW offiziell far alle typisierten Stiere:
ALA, Redonline, Kataloge
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Stand Genomische ZWS

* Deklaration GOZW (ZW-Typ) :
— DGZW + Abstammungs-ZW: GA
— DGZW + CH-NZP-Resultat: G
— DGZW + Interbull-ZW: Gl

* Interbull-Validierung GOZW erfolgt

— Vergleich GOZW vor 4 Jahren mit heutigen
ZW aus Nachzuchtprufung

« Tellnahme an GMACE-Testlauf
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Themen

» Organisation CH-Rindviehzucht
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Organisation CH-RIindviehzucht

BRAUNVIEH +

« Herdebuch
« Leistungsprufung

* Lineare
Beschreibung
QUALITAS®

- EDV

* Produktion /
Versand

« Zuchtwertschatzung

 Forschung &
Entwicklung

SWISS 5
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* Herdebuch
« Leistungsprufung

eeee SuUisselab

( X Zollikofen

 Milchlabor MLP
* Qualitatskontrolle
 Mastitislabor

HOLSTEIN

* Herdebuch
« Leistungsprufung
- EDV

‘ LINEAR

« Lineare Beschreibung

@entitas

« Tierregistrierung
« Tierverkehr
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Logistik

Ziichter

Formular

Y M{: IR s e .

[BRAUNVIEH =|"i EESE

Probenmaterial:
Kéalber: Nasentupfer
Jungrinder/Kuhe: Haarproben
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Organisation Zuchtprogramm

Aufgaben im Ablauf der Prifung

Zuchtverband  Zuchtziel festlegen
Anforderungen an Prufstiere (Richtlinie)
Prifstierkatalog erstellen
Auswahl der Prufbetriebe
Leistungsprufungen (MLP und LBE)
Nachzuchtpriufung (Zuchtwertschatzungen)
Mitsprache bei Zuchtentscheid

KBO Auswahl Stierenmutter und —vater
Vertragspaarungen
Ankauf und Einsatz der Prufstiere
Zuchtentscheid
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Themen

* GS bel Swissgenetics
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GS bel Swissgenetics

« Anpassung des Produktions- und Beschaffungs-
Schemas und der Ankaufsvertrage

« Beschaffung der Prufstiere nach GOZW
— Selektion basiert starker auf ZW als bisher
— Ausnahmen fur gezielte Forderung der Blutbreite

* mehr Typisierungen von Stierkalbern
— heute 6: 1 Zielist10: 1

* mehr Jungstiere als Stierenvater
« Aus Kostengrunden noch keine Kuhe typisieren
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GS bel Swissgenetics

 Alle Jungstiere durchlaufen Prufeinsatz

* nheue Genetik-Tarife fur Priufstiere

— Begrundung: hohere Kosten, breitere
Selektion, hohere Sicherheit der ZW

» Beste Jungstiere Verkauf mit Label #2ptimis
— Preissegment wie nachzuchtgeprufte Stiere

« Marktanteil Jungstiere ~18%
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GS bel Swissgenetics

 Reduktion der Anzahl Prifstiere
» Alle RH-Stiere in Wartehaltung
 Die Produktionsflexibilitat wird erhoht

* Erhohte Anforderungen an ein
zeltgerechtes Bereitstellen der Dosen
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Erfahrungen Swissgenetics

 In Einzelfallen erhebliche Abweichungen
zwischen Nachzuchtprufungsergebnissen
und vorgangigen genomischen
Zuchtwerten

« Genomische Zuchtwerte andern von
Auswertung zu Auswertung
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Produktstrategie

Swissgenetics
« Swissgenetics setzt langfristig auf
nachzuchtgeprufte Stiere

» Optimis-Stiere werden als sinnvolle
Erganzung angeboten

« Hauptsachlich zwei Kundenbedurfnisse:

— Nachzuchtgeprufte Stiere flr Zuchtfortschritt
auf der Basis SICHERHEIT

— Optimis-Stiere fur Zuchtfortschritt auf
der Basis GESCHWINDIGKEIT
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Fazit Swissgenetics

» Genetik-Entwicklung: genomische Selektion
wird systematisch eingesetzt

* Anforderungen im Ankauf und
Produktionsprozesse wurden angepasst

* Nachfrage entscheidet: Swissgenetics setzt
auf objektive, transparente Information und
eine langfristige Vermarktungsstrategie

« Das Potenzial der genomischen Selektion ist
noch lange nicht ausgenutzt.
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Themen

* Imputing, Anwendung LD-Chip
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Verschiedene SNP Chips

Standard:  lllumina Bovine50k-Chip (54'000 SNP)
Alternativen: lllumina BovineLD Chip (7'000 SNP)

lllumina BovineHD-Chip (777'000 SNP)
Affymetrix Bos Array 640k

LD-Chip: Dank tieferem Preis mehr Tiere typisieren
Genotypisierung von Kuhen

HD-Chip: rassenubergreifende Effektschatzung
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Imputation Szenario

* |Imputieren von lllumina LD auf 50k Chip

« 20 % der jungsten Tiere wurden als Imputing-
Kandidaten selektiert

« Alle 50k-Genotypen ausser den LD Genotypen
wurden maskiert (geldscht)

* Rest der genotypisierten Tiere bildet 50k-
Referenzpopulation

« 3’816 Tiere 50k genotypisiert, 936 LD-Kandidaten

* Genauigkeit der Imputation: Vergleich originale mit
Imputierten 50k Genotypen der Kandidaten
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% korrekt und falsch
Imputierter Genotypen

-- % korrekt imputiert % falsch imputiert

Gruppe* n Mittel Min Max Mittel Min

Sire+ MGS 331 97.65 84.83 99.40 2.35 0.60 15.17
Sire 59 96.84 88.39 98.49 3.16 1.51 11.62

Other relatives 544 96.87 81.88 99.17 3.13 0.83 18.12

* Sire + MGS = Vater und miitterl. Grossvater, Sire = Vater, Other relatives = andere
Verwandte sind 54k genotypisiert im Referenzdatensatz enthalten
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Rangkorrelationen zw. DGZW
basierend auf imputierten und
originalen Genotypen

Rangkorrelation Rangkorrelation

Milch-kg 0.996 Format 0.993
Eiweiss-kg 0.996 Euter 0.996
Zellzahl 0.992 Beckenbreite 0.994

Nutzungsdauer 0.997 Eutertiefe 0.989
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Imputing: Vergleich DGZW
(M | |Ch-kg) MIX mkg DGZW: ORG vs 6K~fimp

DGZW 6K-fimp

0 1000 2000
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| Komelation: 0.9963 o
Rangkomelation: 0.9949
e
| Stdw
] : 65472
|
Oy,
:
- |
| [}
Frs
_ o ;""
"::JI
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DGZW ORG
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Schlussfolgerungen Imputing

* Imputation von LD- auf 50k-Chip funktioniert
sehr gut

* Genauigkeit hangt von Verwandtschaft zu
50k-Referenz ab

— Zukinftige KB-Stiere MUSSEN 50k
nachgenotypisiert werden

 Hohe Rangkorrelation bel DGZW
* Gleicher Selektionsentscheid

» Ablauf der genomischen ZWS muss
angepasst werden
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lllumina LD customized Chip

Standard: lllumina Bovine LD-Chip (7'000 SNP)
Alternative: Erganzung der 7'000 SNPs mit max. 1°500 SNPs

Auswahl der SNPs: Kundenwunsch
Umsetzung: lllumina Gbernimmt das Chip-Design

Preis: Kosten fur ,normalen® LD Chip + ? SFr
Mindestabnahme: 10°'000 Chips (Probenumfang Schweiz ??)
ldee: eine geblndelte Laboruntersuchung

(LD Chip + Abstammung, Erbfehler, Kappa Kasein,
Rotfaktor, ....)

Stand aktuell: GeneSeek's ,Genomic Profiler”
(getrennt: Milchrassen / Fleischrassen)
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GeneSeek: Genomic Profiler

http://www.neogen.com/GeneSeek/pdf/Catalogs/
DairyGenomicProfiler.pdf

« 2 separate Chips: Dairy / Beef Cattle

« Aktuelle Version:
6k LD SNPs
+ 1700 SNPs fur Imputation
+ Erbfehler (Holstein)
+ SNPs fur Mikrosatelliten-Imputing

« Geplant: Version 2 erganzt mit Erbfehlern
anderer Rassen (SMA, Arachnomelie)


http://www.neogen.com/GeneSeek/pdf/Catalogs/DairyGenomicProfiler.pdf
http://www.neogen.com/GeneSeek/pdf/Catalogs/DairyGenomicProfiler.pdf
http://www.neogen.com/GeneSeek/pdf/Catalogs/DairyGenomicProfiler.pdf
http://www.neogen.com/GeneSeek/pdf/Catalogs/DairyGenomicProfiler.pdf
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Osteopetrosis (Marble Bone herdbook
Disease)
Alpha Mannosidosis Tibial Hemimelia $19.00
Citrullinemia L
Pulmonary Hypoplasia with Anasarca
DUMPS
Neuropathic Hydrocephalus $8.00
Factor Xl : :
. . Hypotrichosis KRT71 $8.00
Hypotrichosis_PMell7 :
. : . Arthrogryposis (Curly Calf, AM) $16.00
Idiopathic Epilepsy
. Fawn Calf Syndrome $17.00
Beta Lactoglobulin .
) Beta Casein A2 $10.00
Holstein Haplotypesl USDA )
: Brachyspina $20.00
Holstein Haplotypes2 USDA
Holstein Haplotypes3 USDA CVM : $30.00
Coat Colour (346, 358, 373) & Dilutor
Jersey Haplotypesl
Dun Colour $7.00
Chondrodysplasia BVD diagnosis $3.50
Beta Casein A/B
: SD $?
Kappa Casein |
. SMA $?
Kappa Casein Il
. . Weaver $?
Y chromosome infertility - Free .
: : Arachnomelie Simmental $?
Martin (with a blood sample) : :
: Arachnomelie Brown Swiss $?
Calpain 316
Calpain 4751 Syndactyly $?
P Beta-Lactoglobulin $?

Calpain 530
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Laborwechsel zu GeneSeek

* Vertrag mit Labor IFN Schonow (D) per
Ende Februar 2013 gekundigt

« Sparpotenzial Laborkosten:
50k-Chip: 25.- € billiger als heute

* Genomic Profiler: 40.- € billiger als 50k

— Inkl. lizenzfreie SNPs (BLAD, KappaKasein,
DUMPS, Abstammung, ...)

* Mengeneffekt auf Kosten Qualitas / ZO?
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Offene Fragen GeneSeek

« Abstammungskontrolle
— Eltern ohne SNP-Typisierung?
— Imputing von SNPs auf Mikrosatelliten?

« Lagerung Probenmaterial

 Baustelle Genomdatenbank:

— Imputierte Daten — reale Daten
— Unterschiedliche Chips (7k, 50k, HD)

« DGZW auf Basis unterschiedlicher
Typisierungsdaten (B%)

« Zeitschema (Probeneingang — DGZW/GOZW)
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Imputing Zeitschema Routine
(ohne Abstammungskontrolle)

Versand Typisierung Start

Qualitas GeneSeek US _
iyt Probe @ iy Imputing
GenSeek EU GeneSeek US Qualitas Qualitas

1
— >

Mol ¢ Mos |
Probe @ Versand DGZW
GeneSeek GeneSeek EU GOzZW
EU b
GeneSeek US
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Themen

» Ausblick: Sequenzierung
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Sequenzierung von
Schllsselstieren

« Simulationen zeigen guten Sicherheitszuwachs
— Meuwissen & Goddard, 2010: > 40% (30k Chip — Seq.-Daten)

Sicherheit erodiert nicht

ultimativer Chip

— kausale Mutation, bzw. die verantwortliche Genvariante
far die Auspragung eines Merkmals ist im Datensatz
enthalten (~15 Mio. SNP)

Optimaler Zeitpunkt
— Zusammenarbeit mit Prof. Ruedi Fries, TUM Munchen
— Internat. Zusammenarbeit: 1000 bull genomes project

Kosten
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1000 bull genomes project

* Sequenzierung immer noch viel teurer als
Typisierung

« Koordination, um Mehrfachseq. zu vermeiden
« Schlusseltiere sequenzieren

« Genotypen der sequenzierten Tiere In die typisierten
Tiere imputieren

« Partner haben Zugriff auf die Daten der innerhalb des
Projektes sequenzierten Tiere

 [nternational breit abgestutztes Projekt;
Partner aus allen wichtigsten Milchviehzuchtlandern
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Seqguenzierung:
Auswahl der Stiere

Genetische Diversitat moglichst gut abdecken
(Stiere aus 1000 bull genomes project bertcksichtigen)

* 65 Stiere aus der Schweiz ausgewahlt

« Reprasentieren die CHE genotypisierte Population
(inkl. getauschte)

Rasse Anzahl Erganzt mit Genetische Diversitat der
Stieren von | CH-Population abgedeckt

BV/BS 25

ANARB 74%
OB 8
HOL/RED 17

1000bullgenomes

0
DHV 9%

Si 12
SF 3
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Holstein Red Holstein Young breeders

Czech Republic
France
Germany
Hungary

Italy
Luxembourg
Netherlands
Poland
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* Programm

Ab 8.00 Uhr Ankunft der Tiere

8.00 —16.00 Uhr Betriebsbesichtigungen

16.00 — 17.30 Uhr Showmanship Jungztichter, Final

18.30 — 20.00 Uhr Eroffnungsfeier

Ab 20.30 Uhr Swiss European Sale

9.30 — 11.30 Uhr Red Holstein Wettbewerb Einzel /
Nationenpreis

13.00 — 18.00 Uhr Holstein Wettbewerb Einzel /
Nationenpreis

18.00 — 19.00 Uhr Preisverleihung

Ab 20.00 Uhr Zluchterabend — Fondue party

Ab 8.00 Uhr Abfuhr der Tiere

8.00 — 16.00 Uhr Betriebsbesichtigungen






