
Methoden zur genomischen Zuchtwertschätzung:

Aktueller Stand und Zukunft

C. Stricker

stricker@genetics-network.ch

agn Genetics GmbH, Davos

2 Ansätze

◮ Klassischer, zweistufiger Ansatz
◮ QTL detection (linkage, GWAS), multiples Testen in kleinen

Datensets
◮ false positives: Loci ohne Effekte ’signifikant’
◮ false negatives: QTL nicht signifikant

◮ MAS, false negatives → begrenzen Genauigkeit.
◮ missing heritability problem

◮ Genomweite Evaluation
◮ einstufiger Ansatz, kein Hypothesen testen
◮ alle Marker im Model, Variablenselektion
◮ n <<< p: a priori Annahmen über Parameter des Modells

(Bayes Statistik)



Bayesian Alphabet - Bayes A, B, C

yi = µ+
∑

j

xijaj + ei

◮ yi = Phänotyp des Tieres i

◮ xij = 0, 1, oder 2, SNP-Genotyp am Locus j

◮ xijaj additiv, zufällig

◮ xij in LD mit QTL

Bayesian Alphabet - Bayes A, B, C

yi = µ+
∑

j

xijaj + ei

a alle Loci im Modell → π = 0 Bayes A

b π > 0 variable selection models: Bayes B, C

1 σ2
j ∼ scaled-inverse χ2(ν) → Bayes A, B

2 σ2 ∼ scaled-inverse χ2(ν) → Bayes C

a2 → GBLUP



A unified Bayesian Approach

yi = µ+
∑

j

xijaj + ei

◮ Locus j im Modell mit Wahrscheinlichkeit 1− π, π ist
Parameter des Modells

◮ aj ∼ N(0, σ2
j ) oder ∼ t(ν) with ν > 4 als Parameter im

Modell

◮ σ2
j ∼ scaled-inverse χ2(ν), ν > 4, Parameter des Modells

◮ σ2
e ∼ scaled-inverse χ2(ν), ν > 4, Parameter des Modells

◮

Praktische Interpretation

◮ Zuchtwert
∑

j xijaj
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Praktische Interpretation

#SNPs/cM
sample 1 5 10 15 20

1 0.96/0.21 0.98/0.34 0.98/0.43 0.98/0.47 0.98/0.50

2 0.96/0.20 0.98/0.32 0.98/0.41 0.98/0.46 0.98/0.47

3 0.96/0.19 0.98/0.33 0.98/0.42 0.98/0.45 0.98/0.46

4 0.97/0.24 0.98/0.42 0.98/0.51 098/0.56 0.98/0.59

Tabelle: Bestimmtheitsmasse Trainings-/Validierungsdaten aus
Simulationsstudie ASR: Merkmal mit h2 > 0.95, 30 Chromosomen,
effektive Populationsgrösse 100, 2120 Beobachtungen in training data,
2000 Nachkommen der Trainingsdaten als Validierungsdaten.

Praktische Interpretation

◮ Woher kommt die Genauigkeit genomischer Zuchtwerte:
Cosegregation oder Linkage Disequilibrium?

◮ falls Cosegregation → populationsspezifisch, häufiges
re-Training notwendig, variable selection models not necessary

◮ falls LD → populationsübergreifend, crossbreeding, kein
re-Training, nur bei Neumutationen und Fixierung von QTL,
variable selection models, n <<< p problem, limited bayesian
learning)

◮ wie erreichen wir höheres LD → high density SNP panels



Zukünftige Entwicklungen

◮ in der Praxis
◮ NZP ↓
◮ Wartestiere, Altstiere ↓
◮ Genetischer Fortschritt pro Jahr ↑
◮ neue Phänotypen

◮ in der Technik/Theorie
◮ 800k Chip, Sequenzdaten
◮ QTL Mapping: Chromosomale Segmente anschauen.

Zukünftige Entwicklungen
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Zukünftige Entwicklungen
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Zukünftige Entwicklungen

◮ an 100 Stelle : Effekt 2.78 Modelfreq 0.076

◮ an 1000 Stelle : Effekt 0.92 Modelfreq 0.042

◮ an 2000 Stelle : Effekt 0.6581 Modelfreq 0.036



Zukünftige Entwicklungen

◮ in der Praxis
◮ NZP ↓
◮ Wartestiere, Altstiere ↓
◮ Genetischer Fortschritt pro Jahr ↑
◮ neue Phänotypen

◮ in der Technik/Theorie
◮ 800k Chip, Sequenzdaten
◮ QTL Mapping: Chromosomale Segmente anschauen.
◮ high-low density strategy
◮ Imputation vs. PDQs
◮ selection bias → Vorselektion der Stiere
◮ detecting rare mutations!
◮ single step Zuchtwertschätzung
◮ OGC
◮ vermehrt Kühe typisiert → Sonderbehandlung


