
| Qualitas AG            Birgit Gredler-Grandl  Angewandte Zuchtwertschätzung 

Birgit Gredler-Grandl 

08. Mai 2017 

751-6212-00L 
Angewandte Zuchtwertschätzung für  
Nutztiere 



| Qualitas AG            Birgit Gredler-Grandl  Angewandte Zuchtwertschätzung 08. Mai 2017 

Zuchtwertschätzung Melkbarkeit 

§  Eigenschaft einer Kuh, Milch gleichmässig und 
vollständig abzugeben 

§  Angestrebt wird ein Optimum und nicht das Extrem 
§  Daten aus Befragung der Züchter bei Erstmelkkühen 
§  Gleiches Verfahren wie ZWS Exterieur 
§  Heritabilitäten:  0.17 (gemeinsame ZWS) 

0.14 (Braunvieh) 
§  Standardisierung 100/12 
§  Basis 6- bis 8-jährige Kühe 
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Gesamtzuchtwert 
Milchwert 

Fitnesswert 
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Zuchtzieldefinition 

Zuchtziel 

Künftige Produktions- 
bedingungen 

Kosten  
Leistungsprüfung 

Tierschutzaspekte 
Rassenkonkurrenz 

Künftige  
Absatzverhältnisse 

Ökologische  
Aspekte 

Biologische  
Aspekte 

Leistungsprofil 

Bestimmungsfaktoren zur Zuchtzielsetzung nach Essl (1999) 
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Zuchtzieldefinition 

§  Zuchtzieldefinition nach Fewson (1993):  
§  „Erstellung von vitalen Tieren, welche unter zukünftigen 

Rahmenbedingungen einen höchst möglichen Gewinn 
sicherstellen“ 

§  Zuchtziel muss neben Produktionsmerkmalen auch 
funktionale Merkmale wie Fitness und Gesundheit 
enthalten. 

§  Ökonomische Gesamtzuchtwert (GZW) 
§  Ist die mathematische Definition des Zuchtzieles 
§  Im GZW werden Merkmale gemäss ihrer 

wirtschaftlichen Bedeutung kombiniert. 
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Wahre Gesamtzuchtwert entspricht Zuchtziel 

Lineare Funktion der wahren Zuchtwerte: 
 
 
 
 
A = wahrer Gesamtzuchtwert (aggregierter Genotyp) 
m = Anzahl Merkmale im wahren Gesamtzuchtwert 
wi = ökonomisches/wirtschaftliches Gewicht des Merkmals i 
 

A = w1A1 +w2A2 +...+wmAm
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Wirtschaftliches Gewicht 

Hazel (1943):  
§  Wirtschaftliches Gewicht ist definiert als die Änderung des Gewinnes, 

die sich durch die genetisch bedingte Produktionsänderung eines 
Merkmals um eine Einheit unter Konstanthaltung aller weiteren 
Merkmale im Gesamtzuchtwert. 

§  Wie ändert sich der Gewinn, wenn ein Merkmal genetisch verbessert 
wird? 

§  Grenznutzen der genetischen Verbesserung eines Merkmals um eine 
Einheit  

§  Nicht absolute Höhe entscheidend, sondern relative Gewichtung der 
Merkmale im Gesamtzuchtwert zueinander 
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Zuchtziel - Gesamtzuchtwert 

§  Wahre Gesamtzuchtwert bleibt generell unbekannt und kann nur 
geschätzt werden 

§  Um wahren Gesamtzuchtwert zu schätzen, wird ein Selektionsindex 
definiert 

 
 
 
 
I = Index auf Basis geschätzter BLUP-Zuchtwerte 
n = Anzahl Merkmale in der Zuchtwertschätzung 
wi = ökonomisches/wirtschaftliches Gewicht des Merkmals i 
gAi = geschätzter BLUP-Zuchtwert des Merkmals i 

I = w1gA1 +w2gA2 +...+wngAn
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Gesamtzuchtwerte Holstein weltweit 

0% 10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90% 100% 

Australia - APR 
Belgium (Walloon) - V€G 

Canada - LPI 
France - ISU 

Germany - RZG 
Great Britain - PLI 

Ireland - EBI 
Israel - PD11 

Italy - PFT 
Japan - NTP 

Netherlands - NVI 
New Zealand - BW 

Nordic Countries - TMI 
South Africa - BVI 

Spain - ICO 
Switzerland - ISEL 

United States - NM$ 
United States - TPI 

Protein (kg) Fat (kg) Milk (kg) Type Longevity Udder Health Fertility Others 
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Gesamtzuchtwert Braunvieh 
Standardisierung: 1000/120 

Merkmal GZW BV 
Relative Gewichtung der Merkmale in 

% 
Milchmenge 10 

Milch 
45 

Eiweissmenge 27 

Eiweissgehalt 8 

Fundament 3 Exterieur 
13 Euter 10 

Persistenz 5 

Fitness 
42 

Nutzungsdauer 5 

Zellzahl 12 

Fruchtbarkeit 20 



| Qualitas AG            Birgit Gredler-Grandl  Angewandte Zuchtwertschätzung 08. Mai 2017 
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Gesamtzuchtwert Original Braunvieh 
Standardisierung: 1000/120 

Merkmal GZW Original Braunvieh  
Relative Gewichtung der Merkmale in % 

Milchmenge 8 
Milch 

30 Eiweissmenge 17 
Eiweissgehalt 5 
Fleisch 20 Fleisch 20 
Becken 5 

Exterieur 
15 Fundament 4 

Euter 6 
Persistenz 3 

Fitness 
35 

Nutzungsdauer 10 
Zellzahl 8 
Fruchtbarkeit 14 
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Gesamtzuchtwert Weide Braunvieh WZW 

Merkmal WZW 
% 

Milchmenge 7 
Milch 

30 Eiweissmenge 17 

Eiweissgehalt 6 

Fundament 4 Exterieur 
10 Euter 6 

Persistenz 10 

Fitness 
45 

Nutzungsdauer 5 

Zellzahl 10 

Fruchtbarkeit 20 

Kreuzbeinhöhe 15  15 

•  Hilfsmittel für die Zucht einer 
robusten Raufutterkuh mit 
einer hohen 
Milchproduktionseffizienz 

•  Anteil der Milchenergie am 
gesamten Futterenergiebedarf 
einer Kuh inkl. 
Erhaltungsbedarf 

•  Bei gleicher Leistung ist die 
leichtere Kuh effizienter.  

•  Kreuzbeinhöhe im WZW 
negativ gewichtet 
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Gesamtzuchtwert Weide Original Braunvieh WZW 

Merkmal WZW 
% 

Milchmenge 6 
Milch 

23 Eiweissmenge 13 

Eiweissgehalt 4 

Fleisch 16 Fleisch 16 

Fundament 4 Exterieur 
10 Euter 6 

Persistenz 5 

Fitness 
45 

Nutzungsdauer 5 

Zellzahl 15 

Fruchtbarkeit 20 

Kreuzbeinhöhe 6  6 
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Index Selektion Total Holstein und Swiss Fleckvieh 
Standardisierung: 1000/120 

Merkmal ISET Holstein ISET Swiss Fleckvieh 
Fettkg 5 

Milch 
40 

10 Milch 
40 EWkg 27 20 

EW% 8 10 
Fundament 8 Exterieur 

20 
10 Exterieur 

20 Euter 12 7.5 
Zitzen 2.5 
Persistenz 4 Fitness 

40 
4 Fitness 

35 Zellzahl 10 6 
Nutzungsdauer 8 5 
Fruchtbarkeit 18 20 
Körpergewicht 
(KG) 

5 KG 5 
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Index Selektion Total Simmental 
Standardisierung: 1000/120 

Merkmal ISET Simmental % 
Fettkg 6 

Milch 
35 

Fett% 3 
EWkg 16 
EW% 7 
Fleisch 20 Fleisch 20 
Zellzahl 5 

Fitness  
28 

Nutzungsdauer 6 
Persistenz 4 
Fruchtbarkeit 7 
Milchfluss 3 
Normalgeburten 3 
Fundament 5 

Exterieur 20 Gesamtnote 15 
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Teilzuchtwerte 

§  Braunvieh 
§  Milchwert: 25% Milchmenge, 60% Eiweissmenge, 15% Eiweissgehalt 
§  Fitnesswert: 13% Persistenz, 28% Nutzungsdauer, 25% Zellzahl, 25% 

Fruchtbarkeit, 4% Milchfluss 

§  Holstein, Swss Fleckvieh, Simmental 
§  Index Produktion Leistung (IPL) 
§  Index Funktionalität und Fruchtbarkeit (IFF) 
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Genetischer Trend Braunvieh 
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Genetischer Trend Holstein 

ISET 
IPL 
IFF 
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Genomische 
Selektion  

und  
genomische 

Zuchtwertschätzung 
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Genomische Selektion: eine neue Ära ... 

§  Theorie zur Genomischen Selektion wurde publiziert 
bevor technische Möglichkeiten gegeben waren: 

§  Meuwissen, T., Hayes, B., Goddard, M. 2001: Prediction 
of Total Genetic Value Using Genome-Wide Dense 
Marker Maps. Genetics 157: 1819-1829 

§  Zeigten züchterische Möglichkeiten von hochdichten 
Markerkarten für die Zuchtwertschätzung auf 
(Simulationsstudien). 

§  Sicherheit des genomischen Zuchtwertes liegt bei 80%
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> 1‘000‘000 Genotypisierungen Holstein USA 

........ 

https://www.uscdcb.com/Genotype/cur_density.html 
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Genotypisierungen Brown Swiss USA 

........ 

https://www.uscdcb.com/Genotype/cur_density.html 
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Genomische Zuchtwertschätzung 

SNP-Marker über das gesamte Chromosom verteilt 
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Genomische Zuchtwertschätzung 

SNP - Marker über das gesamte Chromosom verteilt 

+0.5 kg Milch 

Marker (SNP) i 

Effekt eines „2“ Allels 
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Genomische Zuchtwertschätzung 

SNP-Marker über das gesamte Chromosom verteilt 

0.2    0.1    0.0   0.4   0.2   0.5  -0.3 0.1  0.2   -0.1  0.3   0.4 

Schätzen aller SNP-Effekte 

DGZW = Xi
i

n

∑ ĝi

Direkt genomischer Zuchtwert: 

n = Anzahl SNP 
X = Designmatrix 
g^ = SNP-Effekt 
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Was ist Genomische Selektion? 

§  Selektionsentscheidungen werden aufgrund von 
genomischen Zuchtwerten (bzw. einer Kombination 
von genomischen und traditionellen Zuchtwerten) 
getroffen 

§  Prinzip der genomischen Zuchtwertschätzung beinhaltet 
zwei Schritte: 

§  1. Schätzen aller SNP-Effekte in einer 
Referenzpopulation (Genotypen und sichere geschätzte 
traditionelle Zuchtwerte) 

§  2. SNP-Effekte werden genutzt um für genotypisierte 
Selektionskandidaten einen genomischen Zuchtwert zu 
schätzen   
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Referenzpopulation 
(Referenzstichprobe, 
Kalibrierungsstichprobe) 
mit sicher geschätzte 
Zuchtwerte à als 
Phänotypische 
Beobachtung werden 
sicher geschätzte 
Zuchtwerte verwendet  
 

08. Mai 2017 

Was ist Genomische Selektion? 

Genomic breeding value 
An estimate of an animal’s 
genetic merit, including 
genomic information

The second type of MAS makes direct use of SNPs 
that are in LD with QTLs. First, the effect associated 
with each allele of the significant marker or markers is 
estimated; to avoid bias the effect is ideally estimated in 
a population that is independent from the one in which 
the significant markers were discovered. Breeding values 
for selection candidates can then be estimated by com-
bining pedigree, marker and phenotype information44,45. 
This type of MAS has been applied to improve reproduc-
tion rate, feed intake, growth rate and body composition 
in various livestock species, meat quality in commercial 
lines of pigs, muscle development in sheep, and milk 
yield in dairy cattle45,46. The key criticism of MAS applied 
in this way is that its ability to predict breeding values is 
limited. This is because a low number of markers with 
validated associations typically explain a small proportion  
of the genetic variance in the trait.

Genomic selection
Experimental design. To overcome the deficiencies of 
MAS, Meuwissen et al.5 suggested a different approach, 
known as genomic selection. The key difference between 
the two approaches is that MAS concentrates on a small 
number of QTLs that are tagged by markers with well-
verified associations, whereas genomic selection uses a 

genome-wide panel of dense markers so that all QTLs are 
in LD with at least one marker. Genomic selection has two 
advantages. First, all the genetic variance for a trait can 
be tracked by the marker panel. This is true even if the 
experiment lacks the power needed to detect all significant 
QTLs, as a marker effect does not need to exceed a strin-
gent significance threshold to be used to predict breeding 
value or phenotype. Increasing the power does, however, 
increase the accuracy with which the marker effects are 
estimated. Second, the effect of the marker alleles can  
be estimated on a population basis rather than within each 
family, because the markers and the QTLs are in LD.

For genomic selection one needs a sample of animals 
that have been assayed for the markers and recorded for 
the trait — this is the reference population. This sample 
is analysed to derive a prediction equation that predicts 
breeding value from marker genotypes — the genomic 
breeding value — such that the effect of each marker is 
predicted simultaneously with the other markers. This 
formula can then be applied to predict the breeding 
value of selection candidates that have marker genotypes 
but no trait record (BOX 2). Thus, as for other forms of 
MAS1, genomic selection is particularly advantageous 
for traits that are difficult to record at a young age. For 
instance, dairy bulls are 5 years old by the time they can 
be assessed on the basis of their daughters’ milk yields. 
Genomic selection of dairy bulls at 1 year of age could 
greatly reduce the generation interval and hence speed 
up the rate of  genetic improvement47. Of course, the suc-
cess of genomic selection depends on the accuracy with 
which breeding value can be predicted in the selection 
candidates (FIG. 3).

Results of genomic selection. In simulated data Meuwissen 
et al.5 found the accuracy of the genomic breeding value 
— that is, the correlation between the genomic breed-
ing value and the true breeding value — to be 0.85. 
Results from real data have not reached this level of  
accuracy, but VanRaden et al.48 reported a correlation  
of 0.71 in Holstein–Friesian dairy cattle, averaged across 
a number of traits. They used a reference population of 
3,576 bulls genotyped for 38,416 SNPs. Phenotypes for 
the bulls were the averages of their daughters’ produc-
tion records. For comparison, the accuracy of estimated 
breeding values for calves at birth, based on the aver-
age of their parents’ breeding value, is only about 0.5. 
Harris et al.49 reported similar accuracies of genomic 
breeding value in New Zealand Holstein–Friesian and 
Jersey dairy cattle, and Hayes et al.50 reported some-
what lower accuracies for the genomic breeding value 
from a much smaller reference population in Australian 
Holstein–Friesians. In mice, using genomic predictions 
— including additive SNP effects or both additive and 
dominance SNP effects — instead of using pedigree 
information alone can give a higher accuracy of phe-
notype prediction for various traits, including weight, 
growth slope, body mass index, body length, coat colour, 
percentage of CD8+ cells present and mean cellular hae-
moglobin51,52. In chickens, González-Recio et al.53 were 
able to show an almost fourfold increase in the accu-
racy of prediction of yet-to-be observed phenotypes for 

Box 2 | Genomic selection

A large sample of animals 
is measured for the trait 
and genotyped for 
markers. The genotypes 
can be represented by a 
variable (x), which takes 
the values 0 or 1 or 2 
corresponding to one of 
the homozygotes, the 
heterozygote or the other homozygote. The statistical 
analysis of the reference population estimates effects for 
each marker (w), and hence a prediction equation can be 
generated that combines all the marker genotypes with 
their effects to predict the breeding value of each animal. 
This prediction equation can then be applied to a group 
of animals that have genotypes but not phenotypes, and 
the estimated breeding values calculated from this can be 
used to select the best animals for breeding.

Nature Reviews | Genetics

Reference population

Prediction equation

Selection candidates

Selected breeders

Using genomic
breeding values

Marker
genotypes

Known 
genotypes
and phenotypes

Genomic breeding value =
w1x1 + w2x2 + w3x3……..

REVIEWS

388 | JUNE 2009 | VOLUME 10  www.nature.com/reviews/genetics

Goddard & Hayes. 
2009. Mapping genes 
for complex traits in 
domestic animals and 
their use in breeding 
programmes. Nat Rev 
Genet. 10:381–391. 
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§  Herausforderung in der 
Kalibrierung: Sehr viele 
SNP-Effekte (tausende) 
müssen anhand von 
vergleichsweise wenigen 
phänotyp. Beobachtungen 
geschätzt werden 

§  p >> n 
§  überparameterisiert 
§  à Schätzmethoden-

entwicklung 
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Was ist Genomische Selektion? 

Genomic breeding value 
An estimate of an animal’s 
genetic merit, including 
genomic information

The second type of MAS makes direct use of SNPs 
that are in LD with QTLs. First, the effect associated 
with each allele of the significant marker or markers is 
estimated; to avoid bias the effect is ideally estimated in 
a population that is independent from the one in which 
the significant markers were discovered. Breeding values 
for selection candidates can then be estimated by com-
bining pedigree, marker and phenotype information44,45. 
This type of MAS has been applied to improve reproduc-
tion rate, feed intake, growth rate and body composition 
in various livestock species, meat quality in commercial 
lines of pigs, muscle development in sheep, and milk 
yield in dairy cattle45,46. The key criticism of MAS applied 
in this way is that its ability to predict breeding values is 
limited. This is because a low number of markers with 
validated associations typically explain a small proportion  
of the genetic variance in the trait.

Genomic selection
Experimental design. To overcome the deficiencies of 
MAS, Meuwissen et al.5 suggested a different approach, 
known as genomic selection. The key difference between 
the two approaches is that MAS concentrates on a small 
number of QTLs that are tagged by markers with well-
verified associations, whereas genomic selection uses a 

genome-wide panel of dense markers so that all QTLs are 
in LD with at least one marker. Genomic selection has two 
advantages. First, all the genetic variance for a trait can 
be tracked by the marker panel. This is true even if the 
experiment lacks the power needed to detect all significant 
QTLs, as a marker effect does not need to exceed a strin-
gent significance threshold to be used to predict breeding 
value or phenotype. Increasing the power does, however, 
increase the accuracy with which the marker effects are 
estimated. Second, the effect of the marker alleles can  
be estimated on a population basis rather than within each 
family, because the markers and the QTLs are in LD.

For genomic selection one needs a sample of animals 
that have been assayed for the markers and recorded for 
the trait — this is the reference population. This sample 
is analysed to derive a prediction equation that predicts 
breeding value from marker genotypes — the genomic 
breeding value — such that the effect of each marker is 
predicted simultaneously with the other markers. This 
formula can then be applied to predict the breeding 
value of selection candidates that have marker genotypes 
but no trait record (BOX 2). Thus, as for other forms of 
MAS1, genomic selection is particularly advantageous 
for traits that are difficult to record at a young age. For 
instance, dairy bulls are 5 years old by the time they can 
be assessed on the basis of their daughters’ milk yields. 
Genomic selection of dairy bulls at 1 year of age could 
greatly reduce the generation interval and hence speed 
up the rate of  genetic improvement47. Of course, the suc-
cess of genomic selection depends on the accuracy with 
which breeding value can be predicted in the selection 
candidates (FIG. 3).

Results of genomic selection. In simulated data Meuwissen 
et al.5 found the accuracy of the genomic breeding value 
— that is, the correlation between the genomic breed-
ing value and the true breeding value — to be 0.85. 
Results from real data have not reached this level of  
accuracy, but VanRaden et al.48 reported a correlation  
of 0.71 in Holstein–Friesian dairy cattle, averaged across 
a number of traits. They used a reference population of 
3,576 bulls genotyped for 38,416 SNPs. Phenotypes for 
the bulls were the averages of their daughters’ produc-
tion records. For comparison, the accuracy of estimated 
breeding values for calves at birth, based on the aver-
age of their parents’ breeding value, is only about 0.5. 
Harris et al.49 reported similar accuracies of genomic 
breeding value in New Zealand Holstein–Friesian and 
Jersey dairy cattle, and Hayes et al.50 reported some-
what lower accuracies for the genomic breeding value 
from a much smaller reference population in Australian 
Holstein–Friesians. In mice, using genomic predictions 
— including additive SNP effects or both additive and 
dominance SNP effects — instead of using pedigree 
information alone can give a higher accuracy of phe-
notype prediction for various traits, including weight, 
growth slope, body mass index, body length, coat colour, 
percentage of CD8+ cells present and mean cellular hae-
moglobin51,52. In chickens, González-Recio et al.53 were 
able to show an almost fourfold increase in the accu-
racy of prediction of yet-to-be observed phenotypes for 

Box 2 | Genomic selection

A large sample of animals 
is measured for the trait 
and genotyped for 
markers. The genotypes 
can be represented by a 
variable (x), which takes 
the values 0 or 1 or 2 
corresponding to one of 
the homozygotes, the 
heterozygote or the other homozygote. The statistical 
analysis of the reference population estimates effects for 
each marker (w), and hence a prediction equation can be 
generated that combines all the marker genotypes with 
their effects to predict the breeding value of each animal. 
This prediction equation can then be applied to a group 
of animals that have genotypes but not phenotypes, and 
the estimated breeding values calculated from this can be 
used to select the best animals for breeding.

Nature Reviews | Genetics
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Prediction equation

Selection candidates

Selected breeders

Using genomic
breeding values

Marker
genotypes

Known 
genotypes
and phenotypes

Genomic breeding value =
w1x1 + w2x2 + w3x3……..

REVIEWS

388 | JUNE 2009 | VOLUME 10  www.nature.com/reviews/genetics

Goddard & Hayes. 
2009. Mapping genes 
for complex traits in 
domestic animals and 
their use in breeding 
programmes. Nat Rev 
Genet. 10:381–391. 
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§  Siehe Angewandte statistische Methoden in den 
Nutztierwissenschaften 

§  https://charlotte-ngs.github.io/GELASMFS2017/ 
§  GBLUP 
§  SNP-BLUP 
§  Bayes‘sche Methoden 
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Methoden der genomischen Zuchtwertschätzung 
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§  Annahmen in SNP-BLUP oder G-BLUP: 
§  Alle SNP-Effekte haben kleine Effekte (non-zero) 
§  Folgen einer Normalverteilung 
§  Erklären alle den gleichen Anteil an genetischer Varianz 

§  à Marker können keine moderaten/grossen Effekte 
aufweisen, aber auch nicht 0 sein (kein Effekt) 

§  Diese Annahmen aber nicht zutreffend für alle Merkmale 
à unterschiedliche genetische Architektur 

§  z.B. Marker in hohem LD mit QTL mit grossem Effekt auf 
ein Merkmal 

§  z.B. kein QTL in Region à SNP Effekte sollen 0 sein 
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Bayes‘sche Methoden zur Schätzung von SNP-
Effekten 
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Genetische Architektur von Merkmalen 

https://www.uscdcb.com/Report_Data/Marker_Effects/marker_effects.cfm  
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Genetische Architektur von Merkmalen 

https://www.uscdcb.com/Report_Data/Marker_Effects/marker_effects.cfm  
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Genetische Architektur von Merkmalen 

https://www.uscdcb.com/Report_Data/Marker_Effects/marker_effects.cfm  
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§  Methode BayesC mit der Software GenSel (R. Fernando and D. 
Garrick, 2008) 
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SNP-Effektschätzung in der Schweiz 

y =1'µ + Xβ + e

βi
= 0 with probability π
~ N(0,σ SNP

2 )with probability (1−π )

"
#
$

y = de-regressierte Zuchtwerte  
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Anzahl Trainingstiere in der Schweiz (April 2017) 

Merkmal BV OB HO SI 

Milchmenge 7‘763 6‘551 31‘320 4‘721 

Eiweissmenge 7‘752 6‘542 31‘300 4‘720 

Nutzungsdauer 5‘221 5‘221 22‘083 

Zellzahl 7‘558 8‘738 31‘316 4‘580 

Non Return 
Rate Kuh 

4‘765 4‘765 15‘406 

Non Return 
Rate Rind 

3‘968 3‘966 12‘774 

Kreuzbeinhöhe 7‘533 8‘622 29‘270 
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Zuchtwert Begriffe 

§  Zuchtwert (ZW): „konventionell, traditionell“ geschätzter 
Zuchtwert ohne Einbezug von Markerinformation 

§  Direkter genomischer Zuchtwert (DGZW): Zuchtwert 
geschätzt allein aufgrund von Markerinformationen 

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

Deklaration 
GOZW	

Tiergruppe	

Abstammungs-ZW	  
+       DGZW	

GA	 Jungtiere	
CH-Zuchtwert	 G	 Kühe, Stiere	
Interbull-Zuchtwert	 GI	 Stiere	
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Kombination von traditionellen und genomischen 
Zuchtwerten 
Genomisch-optimierte Zuchtwerte GOZW 

§  GOZW = (a * ZW + b * DGZW) / (a + b) 
§  a = B% ZW / (1 – B% ZW) 
§  b = B% DGZW / (1 – B% DGZW) 
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Genomische Zuchtwertschätzung 

§  3 mal im Jahr erfolgt im Anschluss an die traditionelle 
Zuchtwertschätzung die SNP-Effektschätzung 

§  Nach Rassen getrennt: 
§  Braunvieh (Internationale Zusammenarbeit InterGenomics) 
§  Original Braunvieh (Brown Swiss Tiere werden nicht im Training 

verwendet) 
§  Holstein, Swiss Fleckvieh 
§  Simmental 
§  Holstein: Schweiz Partner Nordamerikanisches Konsortium zum 

Genotypenaustausch 
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§  Durchführen von Kreuzvalidierungen 
 
 

08. Mai 2017 

Wie gut funktioniert die genomische 
Zuchtwertschätzung? 

 

Referenz-
population 

Tiere mit sicher 
geschätzten 
Zuchtwerten 
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§  Durchführen von Kreuzvalidierungen 
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Wie gut funktioniert die genomische 
Zuchtwertschätzung? 

 

Kalibrierung Validierung 

Christian Edel, 2010 

Aufteilung erfolgt zufällig und wiederholt. 
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§  Durchführen von Kreuzvalidierungen 
 
 

 

08. Mai 2017 

Wie gut funktioniert die genomische 
Zuchtwertschätzung? 

 

Christian Edel, 2010 

Verwende die Kalibrierung 
und schätze die genomischen  
Zuchtwerte der Validierung 
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§  Durchführen von Kreuzvalidierungen 
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Wie gut funktioniert die genomische 
Zuchtwertschätzung? 

 

Christian Edel, 2010 

Vergleiche genomischen Zuchtwert 
mit traditionellem realisiertem Zuchtwert. 
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Sicherheit B% genomischer ZW in der Schweiz 
Ø Validierung:	

2016	2014	2012	2010	2008	2006	2004	2002	2000	1998	1996	1994	1992	

Trainings-Stiere	

Effektschätzung 
Summe der  
SNP-Effekte 

(DGZW) 

Validierungs-
Stiere	

Validierung: 
Korrelation 

zwischen DGZW 
und traditionellem 

ZW 

08. Mai 2017 
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Genauigkeit der genomischen ZWS 

r HOL SIM BV OB 

Mkg 0.64 0.28 0.66 0.62 

Fkg 0.47 0.33 0.59 0.59 

Ekg 0.55 0.37 0.63 0.57 

PER 0.18 0.41 0.39 0.18 

ZZ 0.44 0.49 0.54 0.46 

FOR/RAH 0.33 0.41 0.23 

KbH 0.58 0.69 0.36 

EUT 0.56 0.29 0.66 0.35 

ETi 0.47 0.46 0.57 0.35 



| Qualitas AG            Birgit Gredler-Grandl  Angewandte Zuchtwertschätzung 08. Mai 2017 

Genauigkeit der genomischen ZWS 

0.00 

0.10 

0.20 

0.30 

0.40 

0.50 

0.60 

0.70 

April 11 Aug 11 Dez 11 Mrz 12 Aug 12 Nov 12 Apr 13 Jul 13 Nov 13 Apr 14 Aug 14 Dez 14 

B% DGZW Mkg 

§  Anzahl Trainingsstiere (Bsp. BV)  
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Imputation 

§  Imputation bezeichnet die Vorhersage von (fehlenden) 
Genotypen 

§  Gründe für fehlende Genotypen: 
§  Fehlerhafte Genotypisierung  

 (Call Rate z.B. 97%, 3% der SNP wurden nicht 
 genotypisiert) 

§  Unterschiedliche SNP Chips (unterschiedliche Dichte)		
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Imputation – verschiedene SNP-Chips 

§  Standard:  Illumina Bovine50k-Chip (54'000, 150‘000 SNP) 

§  Alternativen: Illumina BovineLD Chip (7'000, 19‘000 SNP) 
      Illumina BovineHD-Chip (777'000 SNP) 
  .... 

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

§  HD-Chip:  rassenübergreifende Effektschätzung, Forschung	



| Qualitas AG            Birgit Gredler-Grandl  Angewandte Zuchtwertschätzung 08. Mai 2017 

Idee Imputation 

•  Pedigree mit vorkommenden Haplotypen in der 
Population 

•  Jedes Tier trägt je einen väterlichen und mütterlichen 
Haplotypen 
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Idee Imputation 

Einige Tiere sind 
•  50k-genotpyisiert (1, 3, 5, 9, 11) 
•  LD-genotypisiert (2, 6, 7, 13, 15) 
•  Gar nicht genotypisiert (4, 8, 10, 14) 
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Beispiel: Typisierung mit 50k Chip und LD Chip 

Imputieren der fehlenden Genotypen vom LD auf 
50k Chip 
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Imputationsmethoden 
§  Familienimputation 

§  Folgt den Regeln der Mendelschen Vererbungslehre 
§  Nutzt Information von verwandten Tieren (z.B. Vater und 

Mutter sind 50k genotypisiert) 
§  Sehr gut, wenn viele nahe verwandte des LD-

Kandidaten 50k genotypisiert sind 
§  Populationsimputation 

§  Nutzt Kopplungsungleichgewicht in der Population 
(Korrelation zwischen benachbarten SNP in der 
Population) 

§  Nützlich, wenn keine direkten Vorfahren eines LD-
Kandidaten genotypisiert sind 

§  Viele Programme kombinieren beide Ansätze	
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Genauigkeit der Imputation 

durchschn. 
% korrekt 

durchschn. 
% inkorrekt 

durchschn. 
Korrelation 
imputiert-

wahr 

Beide Eltern 98,6 1,4 0,98 

Vater + MGV 98,1 1,9 0,97 

Vater 97,6 2,4 0,96 

Andere 97,3 2,7 0,95 

Daten: 	3‘738 mit 50k typisierte BV-Tiere	
Annahme: 	die 723 jüngsten Tiere sind mit LD Chip typisiert	
Frage: 	 	 	wie gut können die fehlenden SNP geschäNt werden? 
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Genomische Selektion im Zuchtprogramm 
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§   Zuchtfortschritt (ZF): 

 

§     = additive genetische Standardabweichung 

§  i = Selektionsintensität 

§       = Sicherheit Zuchtwert (Korrelation zw.         
 geschätztem und wahrem Zuchtwert) 

§  G = Generationsintervall 

 

 

08. Mai 2017 

Genomische Selektion im Zuchtprogramm 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G

σ a

rAÂ

Schwarzenbacher, 2013 
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Konventionelles Zuchtprogramm 

Zeit 
(Monate) 

Massnahme 

0 Stiermutter wird besamt 
9 Stierkalb geboren 

27 Prüfbesamungen der jungen Stiere werden 
durchgeführt 

36 Töchter der Prüfstiere werden geboren 
54 Töchter der Prüfstiere werden besamt 
63 Töchter kalben ab und beginnen 1. 

Laktation 
68 Erste Milchzuchtwerte aus Testtagsmodell 

vorhanden 
73 Töchter schliessen 1. Laktation ab 

Stierenklassierung 
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Konventionelles Zuchtprogramm 
Zeit 
(Monate) 

Massnahme 

0 Stiermutter wird besamt 
9 Stierkalb geboren 

27 Prüfbesamungen der jungen Stiere werden 
durchgeführt 

36 Töchter der Prüfstiere werden geboren 
54 Töchter der Prüfstiere werden besamt 
63 Töchter kalben ab und beginnen 1. 

Laktation 
68 Erste Milchzuchtwerte aus Testtagsmodell 

vorhanden 
73 Töchter schliessen 1. Laktation ab 

Stierenklassierung 6 Jahre 

Leben Tod 
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Konventionelles Zuchtprogramm 
Zeit 
(Monate) 

Massnahme 

0 Stiermutter wird besamt 
9 Stierkalb geboren 

27 Prüfbesamungen der jungen Stiere 
werden durchgeführt 

36 Töchter der Prüfstiere werden geboren 
54 Töchter der Prüfstiere werden besamt 
63 Töchter kalben ab und beginnen 1. 

Laktation 
68 Erste Milchzuchtwerte aus Testtagsmodell 

vorhanden 
73 Töchter schliessen 1. Laktation ab 

Stierenklassierung 

Leben Tod 

Stier R.B. Peter JANITO *TM 	
* 19.11. 2008	

Teststier	
16.06.2010 – 15.06.2011	

Gislers Janito ALEGRA 	
* 30.05.2011	

Stierenklassierung 	
03.12.2014	

JANITO ist 6 Jahre alt 	
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Konventionelles Zuchtprogramm 
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Genomisches Zuchtprogramm 
ZF / Jahr =

σ a * i* rAÂ
G
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Genomische Zuchtwerte – Vorteile 

§  Mit genomischen Zuchtwerten sind mehr  und 
genauere Informationen über die genetische 
Veranlagung von Zuchttieren zu einem früheren 
Zeitpunkt im Leben dieser Tiere verfügbar 

§  Insbesondere haben genomische Zuchtwerte einen 
entscheidenden Vorteil gegenüber 
Abstammungszuchtwerten. 
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Abstammungszuchtwert 

§  ½ Zuchtwert Vater + ½ Zuchtwert Mutter 
§  Der Abstammungszuchtwert ist der wahrscheinlichste 

Zuchtwert eines Nachkommens 
§  In Wirklichkeit kann der wahre Zuchtwert eines 

Nachkommens auch bedeutend höher oder tiefer sein 
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Vorteil von genomischen Zuchtwerten gegenüber 
Abstammungszuchtwerten: 
§  Durch Genomik lässt sich genauer abschätzen wo ein 

einzelnes Tier innerhalb der natürlichen bei der 
Fortpflanzung generierten Variabilität liegt 

Genomische Zuchtwerte – Vorteile 
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Beispiel: 5 Vollgeschwister 

Colibri Cassandra Crissi Christine Conny 

NIRVANA                  x                    

Cinderella 

Abstammungszuchtwert: +714 kg Milch  

+237 kg +1114 kg +346 kg +235 kg +449 kg 

Folie von Schuler und Seefried, 2016 
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz 
Masterarbeit Sabrina Bütler, 2014 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G
Populationsgröss

e: 215‘000 
Kühe Zuchtstufe : 

172‘000 

Stiermütter: 1‘090 

Stierkälber: 480 
(7% aus ET) 

Prüfstiere: 60 

Altstiere: 20 

Altstiere als 
Stierväter: 15 

Prüfstiere als 
Stierväter: 9 

30% der Besamungen 70% der Besamungen 

Testanteil 30% Anteil Besamungen 70% 

Kühe in 
Produktionsstufe: 

43‘000 
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz 
Masterarbeit Sabrina Bütler, 2014 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G
Populationsgröss

e: 215‘000 
Kühe Zuchtstufe : 

172‘000 

Stiermütter: 1‘090 

Stierkälber: 480 
(7% aus ET) 

Prüfstiere: 60 

Altstiere: 20 

Altstiere als 
Stierväter: 15 

Prüfstiere als 
Stierväter: 9 

30% der Besamungen 70% der Besamungen 

Testanteil 30% Anteil Besamungen 70% 

Kühe in 
Produktionsstufe: 

43‘000 

1. Verhältnis Anzahl 
typisierter je 
angekauftem Stierkalb 
  

2. Anteil 
Jungstierbesamungen  
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz 
Masterarbeit Sabrina Bütler, 2014 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G
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Verhältnis angekaufter zu typisierter Stierkälber 

94% 100% 103% 107% 111% 
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz 
Masterarbeit Sabrina Bütler, 2014 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G
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Anteil Jungstierbesamungen 

97%	 100%	 103% 106% 109% 112% 115% 118% 
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz 
Masterarbeit Sabrina Bütler, 2014 

ZF / Jahr =
σ a * i* rAÂ

G
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Anteil Jungstierbesamungen 

5.98	 5.74	 5.51 5.27 5.04 
4.8 4.57 4.33 


