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Frage zum Linkage Disequilibrium
Kopplung

= Annahme: Marker und QTL sind in raumlicher Nahe und
werden gemeinsam vererbt (Kopplung)

* Beispiel:
+ Kuh mit 2 Loci M und Q =T M2
« Genotyp M1M2 und Q1Q2
« Wird Allel M1 gehauft mit e .-
Allel Q1 vererbt, sprechen wir

von Kopplung

Vaterlicher Miitterlicher
Haplotyp  Haplotyp

Qualitas AG Birgit Gredler-Grandl Angewandte Zuchtwertschatzung | 22. Mai 2017 2



Kopplungsgleichgewicht und
Kopplungsungleichgewicht

= Kopplungsgleichgewicht (Linkage equilibrium)
= Zufallige Weitergabe von Allelen an 2 Loci
= Zufallige Beziehung zwischen 2 Loci

= Kopplungsungleichgewicht (Linkage disequilibrium)
= Nicht zufallige Beziehung/Weitergabe von Allelen an 2 Loci

= Wichtige Voraussetzung fur QTL-Mapping und Genomische
Selektion
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Kopplungsgleichgewicht

Marker A
A1 A2 Haufigkeit
B1 0.5
Marker B | B2 0.5
Haufigkeit 05 05
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Kopplungsgleichgewicht

Marker A
A1 A2 Haufigkeit
B1 0.25 0.25 0.5
Marker B | B2 0.25 0.25 0.5
Haufigkeit 05 05
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Kopplungsungleichgewicht

Marker A
A1 A2 Haufigkeit
B1 0.4 0.1 0.5
Marker B | B2 0.1 0.4 0.5
Haufigkeit 05 05

Abweichung von 0.25 bedeutet Kopplungsungleichgewicht!
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Kopplungsungleichgewicht

Marker A
A1 A2 Haufigkeit
B1 0.4 0.1 0.5
Marker B | B2 0.1 04 0.5
Haufigkeit 0.5 0.5
Masszahlen:
= D (Hill, 1981)

D = freq(4, _B))* freq(4, _B,)- freq(4, _B,)* freq(4, _B,)

= r2 (Hill and Roberston, 1968)
2 _ D’ |
freq(A)* freq(A,)* freq(B,)* freq(B,) Werte zwischen 0 und 1

r
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Kopplungsungleichgewicht .... eine Geschichte

= |m Dorf gibt es die junge Schonheit Michaela und vier
junge Manner (Urs, Beat, Franz, Peter)

= Bel Festen sieht man Michaela jeweils mit einem von
den jungen Mannern; keiner wird bevorzugt —
Michaela und die Manner sind im
Kopplungsgleichgewicht

= Sieht man Michaela ofter mit Urs als mit den anderen
dreien, dann sind Michaela und Urs im
Kopplungsungleichgewicht
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Kopplungsungleichgewicht .... eine Geschichte

* Gehen beide miteinander und man sieht Michaela nur
noch mit Urs, dann ist das Kopplungsungleichgewicht

vollstandig

» Folgerung fur Aussenstehende:
* Man sieht Michaela und denkt: ,bestimmt ist der
Urs in der Nahe" bzw. ,die ist doch immer mit dem
Urs unterwegs”
* Man weiss gar nichts uber Urs, aber Michaela bluht
plotzlich sichtlich auf — man vermutet:

,wahrscheinlich ist sie im
Kopplungsungleichgewicht mit einem, der einen

guten Einfluss auf sie hat!“ ©
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Kopplungsungleichgewicht

Linkage Disequilibrium
Chr24:6|2057.3K Chr24:6|2115.3K Chr24:6|2173.2K Chr24:612231.2K Chr24:6i?289.2K
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Linkage disequiorium (r)

Kopplungsungleichgewicht beim Milchrind
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Genomische
Selektion
und
genomische
Zuchtwertschatzung

Start Stop

rrrprrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrrirgora

ATGACGGATCAGCCGCAAGCGGAATTGGCGACAITAA

TACTGCCTAGTCGGCGTTCGCCTTAACCGCTGTATT

) 1NN N T N N (N N N N U U N U U U U U U U U U — -
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I Genomische Zuchtwerte — Vorteile I

= Mit genomischen Zuchtwerten sind mehr und
genauere Informationen uber die genetische
Veranlagung von Zuchttieren zu einem fruheren
Zeitpunkt im Leben dieser Tiere verfugbar

* |nsbesondere haben genomische Zuchtwerte einen

entscheidenden Vorteil gegenuber
Abstammungszuchtwerten.
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.

Abstammungszuchtwert

= 1, Zuchtwert Vater + V2 Zuchtwert Mutter

= Der Abstammungszuchtwert ist der wahrscheinlichste
Zuchtwert eines Nachkommens

= |n Wirklichkeit kann der wahre Zuchtwert eines
Nachkommens auch bedeutend hoher oder tiefer sein
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Emae

Genomische Zuchtwerte — Vorteile

Vorteil von genomischen Zuchtwerten gegenuber
Abstammungszuchtwerten:

= Durch Genomik lasst sich genauer abschatzen wo ein
einzelnes Tier innerhalb der naturlichen bei der
Fortpflanzung generierten Variabilitat liegt
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I Beispiel: 5 Vollgeschwister I

Cinderella

¥ \ T TR
g : P

NIRVANA X

Abstammungszuchtwert: +714 kg Milch

Colibri Cassandra  Crissi Christine Conny

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

Folie von Schuler und Seefried, 2016
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Hoheres Risiko beim Einsatz genomischer
Jungstiere?

Sicherheit GOZW von
Jungstieren niedriger als

von gepriiften Stieren Sicherheit 1\
Risikomanagement beim

Einsatz von genomischen BT
.

L}
v
s ¥
i Y
2 e
& -

Jungstieren

= Hoheres Zuchtwertniveau — ‘

= Einsatz mehrerer Jungstiere ,
am Betrieb
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Verteilung wahre ZW bei einem geschatzen ZW von 500

kg Milch mit unterschiedlichen Sicherheiten
(wahre s, = 565kg Braunvieh)

2
Sowizw = Szw '\/l ~Vowiw

Q 99%
S _
o
= <
-
-3 —
T w 90%
o
S -
© 50%
] / .\'\-—‘“‘h\-?;%_
o
o
S -
S 1 | | i |
-500 0 500 1000 1500

Verteilung des wahren ZW
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I Verteilung wahre ZW bei einem geschatzen ZW von 500 .

kg Milch mit unterschiedlichen Sicherheiten

(wahre s, = 565kg Braunvieh)

95%-Konfidenzintervall

N

30%
50%
70%
90%

99%

Qualitas AG

Birgit Gredler-Grandl

-427 1427
-283 1283
-107 1107
150 850
389 611
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Jungstier mit GOZW 130 und Sicherheit 60%
Geprufter Stier mit ZW 130 und Sicherheit 90%

— N
;v Geprifter Stier 90%
© ~\ Sicherheit
o \
S B
K=y
:(% g
= Jungstier 60%
Sicherheit
8 J T e T
o | | | | | |

100 110 120 130 140 150 160

Verteilung des wahren ZW
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Wahrscheinlichkeit, dass wahre ZW < 120 sind beim Jungstier 9%

und 0.5% beim gepruften Stier
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Qualitas AG
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100 110 1?0 130 140 150 160
Verteilung des wahren ZW
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H

oheres Zuchtwertniveau

Jungstier mit GOZW 140 und Sicherheit 60%
Wahrscheinlichkeit, dass wahre ZW < 120 ist nun bei beiden Stieren 0.5%

Qui

Haufigkeit

0.08

0.04

0.00

10 ZW- Punkte

--------------------

e I | Sttt

l
100

110

120 130 140 150 160

Verteilung des wahren ZW
22. Mai 2017
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I Genomische Selektion im Zuchtprogramm I

ORIGINAL ARTICLE

Strategy for applying genome-wide selection in dairy cattle

L.R. Schaeffer
Summary

Department of Anima Zanada
Animals can be genotyped for thousands of single nucleotide polymor-

phisms (SNPs) at one time, where the SNPs are located at roughly 1-cM
intervals throughout the genome. For each contiguous pair of SNPs
there are four possible haplotypes that could be inherited from the sire.
The effects of each interval on a trait can be estimated for all intervals
simultaneously in a model where interval effects are random factors.
Given the estimated effects of each haplotype for every interval in the
genome, and given an animal’s genotype, a ‘genomic’ estimated breed-
ing value is obtained by summing the estimated effects for that geno-
type. The accuracy of that estimator of breeding values is around 80%.
Because the genomic estimated breeding values can be calculated at
birth, and because it has a high accuracy, a strategy that utilizes these
advantages was_compared with a traditional progeny testing strategy
under a typical Canadian-like dairy cattle situation. Costs of proving
bulls were reduced by 92% and genetic change was increased by a fac-
tor of 2. Genome-wide selection may become a popular tool for genetic
improvement in livestock.
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Genomische Selektion im Zuchtprogramm

= Zuchtfortschritt (ZF):

o *i 5
ZF | Jahr = 2ot Tad
G

10 s additive genetische Standardabweichung

= | = Selektionsintensitat

V= Sicherheit Zuchtwert (Korrelation zw.
geschatztem und wahrem Zuchtwert)

= G = Generationsintervall
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Konventionelles Zuchtprogramm

Zeit Massnahme
(Monate)
0 Stiermutter wird besamt
9 Stierkalb geboren
27 Prafbesamungen der jungen Stiere werden
durchgefuhrt
36 Tochter der Prifstiere werden geboren
o4 Tochter der Prufstiere werden besamt
63 Tochter kalben ab und beginnen 1.
Laktation
68 Erste Milchzuchtwerte aus Testtagsmodell
vorhanden
73 Tochter schliessen 1. Laktation ab
6 Jahre Stierenklassierung
Leben DY Tod ¥~
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Konventionelles Zuchtprogramm

Bull
Birth 1yr 2yr 5yr 10 yr
| | | | | >
1 | | 1 1
Selected on parent avg ﬁ |
Bull is Son is progeny
Daughters born progeny tested tested
Cow
Birth 1yr 2yr 4yr 7 ?tr
—t+— | —+—
Gives Birth — L
Daughter Gives Son is progeny
Birth tested
Daetwyler (2008)
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Genomisches Zuchtprogramm

O k 7k R
7F | Jahr = 2ot Tad
G

Bull

| l | >
D e ' { ' E
Selected on parent avg ~— ﬁ
Bull is Son is progeny
Daughters born progeny tested tested
Birth 1 yr 2 yr 4 yr 7yr S
1 | |
= e g
Gives Birth Daughter Gives Son is progeny
Birth tested
Daetwyler (2008)
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz
Masterarbeit Sabrina Butler, 2014

2. Anteil
Jungstierbesamungen

Testanteil 30% f

Prufstiere als

30% der Besamungen

Stiervater: 9

b
T

S
>

Populationsgross
e: 215000

uhe Zuchtstufe :
172000

o ¥i¥r .
ZF | Jahr = —= sy
G

Anteil Besamungen 70%

<
~

Stiermutter: 1°090

Stierkalber: 480
(7% aus ET)

Prufstiere: 60

70% der Besamungen

Altstiere als

<L
~

Stiervater:; 15

1. Verhaltnis Anzahl
typisierter je
angekauftem Stierkalb

Altstiere: 20

Qualitas AG Birgit Gredler-Grand|

v

Kuhe in
Produktionsstufe:
43000

<
~

ANGEWaAN
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz
Masterarbeit Sabrina Butler, 2014

g *i*r.
ZF | Jahr = —= AA
G
120%
k=2 ° 94%, 100% 103%
£ 100%
Q
g 80%
25 60%
s |
3 o 40%
w O
S 20%
0%
S 1/5 1/8 1/10 1/15 1/20

Verhaltnis angekaufter zu typisierter Stierkalber
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz
Masterarbeit Sabrina Butler, 2014

O k 7k .
ZF | Jahr = 2ot Tad
G

140%
100% 112% 115% 118%

120% 079 100% 103% 106%
0
100%

80%

60%

40%

20%

Monetarer Selektionserfolg pro
Jahr

0%
10% 20% 30% 40% 50% 60% 70% 80% 90%
Anteil Jungstierbesamungen
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Zuchtprogramm Braunvieh Schweiz
Masterarbeit Sabrina Butler, 2014

g *i*r.
ZF | Jahr = =< AA
G
o "5
o £
o 5.04 6 G
o >
: 53
S 4 8
o 3 5
» S
o 2%
S o
b 1€
5 o
= 0

10% 20% 30% 40% 50% ©60% 70% 80% 90%
Anteil Jungstierbesamungen
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