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» Voraussetzungen fir die GS
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:rhe chicken genome

« Genom Sequenzen....

Table 1. Summary of first sequenced genomes for ani-
mal species’

Chicken (Gallus gallus) 2004
Dog (Canis familiaris) 24 2003
Cattle (Bos faurus) 291 2009
Horse (Equus caballus) 247 2009
Pig (Sus scrofa) 22 2009
Sheep (Ovis aries) 278 2008
o Cat (Felis catus) 1.64 2006
(W Rabbit (Oryerolagus cuniculus) 267 2009
-l Turkey (Meleagris gallopavo) 1.08 2009
g‘ Dromedary (Camelus dromedarius) 22 2011
Medaka (Oryzias latipes) 0.7 2011
Honeybee (4pis mellifera) 0236 2011

Modified from Fan et al. (2010).
Quelle: Eggen, 2012
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» Polymorphismen in gentgender Zahl
Uber das ganze Erbgut verteilt

* SNPs sind die derzeit wichtigsten
Polymorphismen -

+ ,Single Nucleotide Polymorphisms* F
(SNP) sind Einzelbasenunterschiede, -
die zufallig Gber das Erbgut (DNA)
verteilt sind

SNP SNP
Tier1: CCAGGTATTGAGGACTAATTGCC...GTACCGCATTAGG
% Tier2: CCAGGTATTGAGGACGAATTGCC...GTACCGTATTAGG
2
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Technischer Fortschritt.... ik
»High-throughput genotyping® S
Dadara
¥
> Wade et al. (2009): Genome Sequence, Comparative
Analysis, and Population Genetics of the Domestic
Horse. Science. Vol. 326, 865 - 867.
% Quelle: lllumina
2
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Canine Bovine Equine Porcine Qvine Canine Maize Bovine

SNP20 SNP50 SNP50 SNP60 SNP50 HD SNP50 HD
Nov Dec Jul Jan Jan Nov March May
2007 2007 2008 2009 2009 2009 2010 2010

)

AR

« Arrays flr Ziege, Regenbogenforelle, Bison, Hirsch und Truthahn sind in

o
g Vorbereitung oder seit kurzem verfligbar
3, » Arrays werden unterschiedlich vermarktet und sind unterschiedlich zuganglich
ris e Quelle: lllumina.com
@ Forschungsbereich Pferde & Bienen
* Verfugbare SNP-Arrays — ,Consortia & Private*
Table 2. Currently available whole-genome single nucleotide polymorphism (SNP)
chips developed for important agricultural species
Pouto  Potto Public Tilumina SolCAP 8303
Tomato  Tomato Public Tilumina SolCAP 7,720
Apple  Apple Public Tllumina RosBREED 8788
Peach  Peach Public Tlumina RosBREED 8144
Cherry  Chenry Public Tllumina RosBREED 5.696
Maize  MaizeSNP50 Commercial Tilumina Commercial 56,110
Rice Rice 4K [¢ AR [¢ 44,100
ICluckm Chicken Private: public sale  llumina Cobb Vantress-Hendrix- 57,636 |
USDA
Cat Feline Private: public sale  lllumina Morris Animal Foundation 62,897
|Hatse Equine Private: public sale  Tllumina Neogen (GeneSeek) 65.157 |
|Sheep Ovine Private: public sale Tllumina AgResearch 5,409 |
Catle  BovineHD Commercial Tilumina Various 777,962
Catle  BovineSNP5OV2 Commercial Tilumina Various 54,600
Catle  BOS1 Commercial Affymetrix  Various 648,000
|Sheep OvineSNP30 Commercial Tllumina Various 52,241
Catle  BovineD Commercial Tiumina Various 6909
:g'- |ng PorcineSNP60 Commercial Tllumina Various 62.163 l
2 Dog CanineHD Commercial Tilumina Various 173,662
g‘ 'HD = high density; LD = low density. Quelle: Eggen, 2012

“Mlumina Inc., San Diego, CA; Affymetrix, Santa Clara, CA.
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» Potenzial der GS nach Nutztierart
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» Zentrale Formel der Tierzucht (,breeders formula®)

SE L¥Tpy * Og

Jahr - L

* Vier Selektionspfade

SE _ (iys * Ypgvs * lyr * Tpgur * Iys * Ypgms * Iyt * rngT) *Oy _ X SE
Jahr Lys* Lyr * Lys * Lyr XL
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Eine effiziente Steigerung des Zuchtfortschrittes ware méglich wenn:

+ Das Generationenintervall verklrzt werden kdénnte
+ Die Genauigkeit der Zuchtwertschatzung erhéht werden kdnnte

* Intensiver selektiert werden kénnte

SE/Jahr = (i x%g xag) /[

Yeu were right: There's a needle in this haystack... —
ion ZVCH; i i 11
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Potenzial der GS nach Nutztierart

+ Bei Tierarten mit hohem Generationenintervall und wenigen
Nachkommen pro Zeiteinheit diirfte der Effekt der GS besonders hoch
ausfallen

» Die Biologie der Tierart spielt eine Rolle (u.a. Populationsgréssen,
Geschlechterverhaltnis, Anzahl Nachkommen, Reproduktionstechniken)

+ Die Zuchtstruktur (ZWS, Formen der Leistungspriifungen, Weitergabe
des Zuchtfortschritts, Felddaten, Nukleusherden, Nutzung

Kreuzungseffekte)

Prasentation SVT Tagung 12
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Potenzial der GS nach Nutztierart
» Die Merkmalserhebung, der Merkmalstyp (z.B. funktionelle Merkmale)

und die Datenqualitat
» Das Kosten / Nutzen Verhaltnis (u.a. der Wert eines Einzeltieres)

» Vermarktungsaspekte (u.a. Gestehungskosten)

Prasentation SVT Tagung 13
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Wie sieht das fur unsere Nutztiere denn aus?
* Rind (,dairy*) v

Andere Nutztiere:

Schwein ?

Gefligel ?

Kleinwiederkauer ?

Pferd ?

ion ZVCH; i i 14
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Stand und spezifische Fragen beim:
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Schweinezuchtprogramme arbeiten meist ohne Nachkommenprifung

Aus der Selektion auf Eigenleistung und sofortigem Zuchteinsatz
resultiert bereits ein tiefes Generationenintervall, das auch mit GS
kaum noch verkUirzt werden kann

In den Feldprifungen lassen sich kaum Kosten sparen;

Stationspriifungen sind fir die Aufrechterhaltung genauer Schatzwerte

far die Markereffekte unentbehrlich

Schweine-Zuchtprogramme sind oft Kreuzungsprogramme. Die
Effizienz der Selektion wiirde gesteigert, wenn auf Basis der
Leistungen der Kreuzungstiere (Referenzpopulation) gezielter unter

den Reinzuchttieren (Selektionskandidaten) selektiert werden kénnte

Prasentation SVT Tagung
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Hbhere Schéatzgenauigkeiten der ZW bei Geburt resp. bei 100kg LG
wirden den Zuchtfortschritt steigern

Merkmale, die am Selektionskandidaten nicht gemessen werden
kénnen (z.B. Reproduktion, Fleischqualitdt), und Merkmale mit tiefer
Erblichkeit

Berucksichtigung von Heterosis

Unterscheidung der ZW von Vollgeschwistern und Zuwachs der
Genauigkeit der ZW aufgrund der genomischen Verwandtschaftsmatrix
ddrfte man durch GS erwarten

Erhéhung der Selektionsintensitat durch hdhere Selektionsbasis (z.B.
Eberkandidaten GZW ohne Eigenleistung und Verwandtenleistungen —
Genotypisierungskosten?)

Grosse der Populationen ist limitiert

Prasentation SVT Tagung 17
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* In Schweinezuchtprogrammen fiihrt die GS im Gegensatz zum
Rind nicht unmittelbar zu einer Kostensenkung (u.a. durch
Vereinfachung oder Wegfall von Leistungspriifungen)

« Auf der Kostenseite (Leistungsprifungen, Anzahl Tiere mit
Eigenleistungen - Referenzpopulation) kdnnen kaum
Einsparungen gemacht werden, im Gegenteil

+ Die hohen Einstiegsinvestitionen sind fiir kleinere Organisationen
nicht alleine tragbar — Kooperationen (z.B. SUISAG in Programm
Forderverein Biotechnologieforschung in Deutschland mit dabei)

* In Deutschland laufen derzeit zwei Projekte (Piétrain, Landrasse
Mutterlinie). Die Routineeinfiihrung kdnnte bald folgen

Prasentation SVT Tagung 18
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Anwendung kommerzieller Art (z.B. DanBred)
» Hoherer Zuchtfortschritt (,+20%") durch
u.a. genauere Zuchtwerte durch GS fir
Tiere ohne eigene Beobachtungen oder
nahen Verwandten mit Beobachtungen

» Positive Effekte geméass DanBred

fur alle Merkmale des Zuchtprogrammes,

aber speziell fur Futterverwertung
und Anzahl lebend geborener Ferkel

GENOMIC
SELECTION

* Neue Merkmale: Nutzungsdauer von Kreuzungssauen
sowie Aufzuchtvermégen

Prasentation SVT Tagung
ris

@ Forschungsbereich Pferde & Bienen

Zusammenfassend:

Tableau 1. Synthese des apports potentiels d'une évaluation génomique dans les schémas d'amélioration génétique porcins.

Agroscop

Parametre considéré

Apport potentiel de la
sélection génomique

Conditions nécessaires
/ facteurs limitants

Intervalle entre générations

Trés limité a nul

Intensités de selection

Limité (dégradation ?)

Colt du génotypage des candidats

Précision des valeurs genetiques

Population de référence de taille suffisante

estimées Fort / coit

. . N Di de phénot rti 1t
non mesurables en routine oo pop

référence

Prise en compte des interactions Fort Phénotypage des populations de référence en
génotype x milieu milieu de production
Estimation de la val roisement Constitution de populations de référence

-stimation de la valeur en croisemen constituées de truies parentales et de porcs
d'individus de races pures (ou de Fort

lignées)

charcutiers
| modélisation

istique adéquate

Quelle: Tribout, 2011

Prasentation SVT Tagung
ris

20

10



Agroscope

Forschungsbereich Pferde & Bienen

Stand und spezifische Fragen beim:

> Geﬂ Ugel Chicken Genome Resources ot & o
[s2]

ok eeb Resoumces:

The chicken (Gaflrs gaitus) is
an important model arganism

for hiamedical resenrch,
aa
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» Die Genomsequenz des Huhns lag vor derjenigen der anderen
Nutztiere vor

» Mit Ausnahme einzelner spezifischer Eigenschaften (z.B.
Fischgeruch) gab es bisher kaum Umsetzungen in der
praktischen Zucht

* Die weltweite Geflligelzucht ist rein privatwirtschaftlich gepragt

* Die Selektionsprogramme der weltweit tatigen Firmen basieren
auf Selektion in geschlossenen Populationen mit umfangreicher
Phéanotypisierung von Reinzucht- und Kreuzungstieren

* Wie beim Schwein erfolgt die Selektion der mannlichen Tiere
fir Hauptmerkmale wie Eiqualitat und Leistung auf Basis von
Nachkommengruppen mit Geschwisterdaten

* Das Generationenintervall kann kaum mehr gesenkt werden

Prasentation SVT Tagung 22
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Die Anfangsinvestitionskosten fiir die Genotypisierung der
Referenzpopulation sind sehr hoch (diverse Linien, nétiger Umfang
der Referenzpopulation)

Auf den Sommer 2012 kommt ein HD-Chip auf den Markt
Elterntiere wirden mit HD-Chip genotypisiert zwecks genauer
Markereffektschatzung. Junghahne wirden mit LD-Chip
genotypisiert und mittels ,imputing“ die Datendichte ergénzt.
Elterntiere wiirden wiederum mit dem HD-Chip genotypisiert

Die Leistungsprifungen missen beibehalten werden, damit die
Genauigkeiten der GZW nicht sinken

Prasentation SVT Tagung 23
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Die Vorteile von GS beim Gefliigel liegen wie bei anderen
Nutztieren in der genetischen Unterscheidbarkeit der
Vollgeschwister, in den genaueren Zuchtwerten zu einem
friihen Zeitpunkt und in der nochmaligen Senkung des
Generationenintervalls (Verpaarung von geschlechtsreifen
Tieren ohne Eigenleistungsprufung)

Wie in Schweinezuchtprogrammen muss sich die GZW
beim Gefllgel kostenseitig noch bewéahren (viele Linien und
Kreuzungstiere sind zu genotypisieren)

Die GS ist beim Gefligel in der Aufbau- und Versuchsphase

Prasentation SVT Tagung 24
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Stand und spezifische Fragen be|

» Kleinwiederkduern

it

1 Livestock Breeds
(un!erwlnrr Gats

Sheep Genome RESOUCES . connat
Chrimre + 162

Hew This Month 1a:
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Im européischen Umfeld ist die Zucht von Kleinwiederkduern durch
Milizorganisationen gepragt und mehrheitlich wenig intensiv

Die Zuchtstruktur, die Kapitalkraft und die priméaren Ziele der
Zlchterschaft lassen eine Einflihrung der GS als wenig
wahrscheinlich erscheinen

Ausnahmen finden sich allenfalls bei Milchschafen und Milchziegen

In Frankreich und in Spanien sind erste GS-Projekte bei Milchschafen
(u.a. Lacaune) initiiert worden. Die ersten Resultate sind vorsichtig
positiv flir GS was den mdglichen Zuchtfortschritt anbelangt

Fir Ziegen ist erst seit kurzem i i e Tk Lmedn it
ein SNP-Array verfigbar

ion tomgenatyped rmens of the
sams caharts of birth. Daugheer yield lons for i cantents, soesatic cell
Mmmlom tralts have beun imed for o GRLUPFSE sal
l ;. e
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Die Hauptproduzentenlander fiir Schaffleisch und Schafwolle in
Ozeanien haben friih in die GS investiert (z.B. AgResearch N2Z)

Der Erfolg von GS bei Schafen diirfte geringer sein als beim Rind
(analog zu den Ausfiihrungen bei Schwein und Gefligel)

Viele Eigenschaften lassen sich in beiden Geschlechtern messen
schon bevor diese verpaart werden

Einige wichtige Eigenschaften wie Wachstum haben eine sehr
hohe Erblichkeit

Schafbdcke sind nicht vergleichbar Nachzucht geprift wie Bullen
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Fur schwieriger messbare Eigenschaften wie weibliche
Fruchtbarkeit, Schlachtkérpermerkmale, Wolleigenschaften in
Adulten, Parasitenresistenz ware GS aber interessant

Erhdhung des Zuchtfortschritts ist auch durch die genauere
genomische Verwandtschaftsmatrix zu erwarten

Die Kosten / Nutzen Seite ist insgesamt noch wenig abgeklart

Der Wert eines Einzeltieres ist tief im Vergleich zu den
Genotypisierungskosten

Die Phénotypisierung erfolgt oft nicht flichendeckend
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Stand und spezifische Fragen bei:

» Pferden

gl Sowchl ooy =] o | Equvn i

nome Resources

NEBI
Horse =
esources.
&
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quCabz.0 Genome ‘Annatation

g3 77
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In einigen européischen Landern laufen derzeit Forschungsprojekte

im Bereich GS, vorab in Frankreich (Projekte JumpSNP und

GenEndurance - INRA) und Deutschland

In der Schweiz gibt es ein Dissertationsprojekt zur GS fir die 43
Merkmale des Zuchtprogrammes beim Freiberger (Hasler et al.,

2012)

Direkte Anwendungen, Umsetzungen gibt es noch keine

Prasentation SVT Tagung
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» Die genomische Zuchtwertschatzung scheint beim Freiberger aufgrund
der ersten Ergebnisse grundséatzlich méglich zu sein. Die genomischen
Zuchtwerte sind deutlich genauer als die Abstammungszuchtwerte. Die
hohe durchschnittliche Verwandtschaft beim Freiberger scheint
vorteilhaft zu sein im Vergleich auch zu Resultaten aus Frankreich
(hohes gLD —r2 ~0.35; in Frankreich Warmblut bei r2 ~0.2)

* Noch kaum bearbeitet sind Fragen der konkreten Umsetzung und deren
Auswirkungen auf das heutige Zuchtprogramm (in Planung mit
ZPLAN+) sowie die Akzeptanz bei den Ziichtern

+ Die hohen Investitionskosten, die Probenlogistik, das nétige Know-how

im Auswertungsbereich sowie die technologische Abhangigkeit von
derzeit einem Anbieter wird fur eine kleine Zuchtorganisation als hohe
Hlrde erachtet
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Probleme:

+ Struktur und Grésse der Pferdepopulationen

» Rasseneffekte (,admixed populations®)

» Struktur der Zuchtprogramme und Selektionsstufen

» Erfassung und Vergleichbarkeit der Merkmale (Phanotypisierung)

» Gestehungskosten und Vermarktung (Wert von Einzeltieren)
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doi:10.1111/}1365-2052 201.02201x.
A cohort study of racing in Japanese Th
racehorses using genome information on ECA18

T.Tozaki*, E. W. Hill', K. Hirota*, H. Kakoi*, H. Gawaharat, T. Miyake®, 5. Sugita®, T. Hasegawa',
N. Ishida", Y. Nakano** and M. Kurosawa®
“Departentof Moecuar - i

Summary

Eeige is a DNA rest performed
e geetic

Quelle: Tozaki et al. 2011

Quelle: Binns M.M., Boehler D.A. & Lambert D.H. (2010) Identification of the myostatin locus (MSTN) as having a major effect on
optimum racing distance in the Thoroughbred horse in the USA. Animal Genetics 41(Suppl. 2), 154-8.
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Table 4. Analysis of genetic variants for known traits and discases
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Table 1. Main challenges of genomic selection application

Field
Specles Impl('m:'mal fon Main problems Main advantages and challenges
status
Dairy cattle Already — Industry is reluctant to changes in the breeding — Large generation intervals
implemented management decisions — Good data recording systems
— Accuracies of = 90% are still priority for most — High economic value of indi-
farmers viduals
— Large relative weight of semen companies in - — Well organized populations
the breeding decisions
Beef cattle Preliminary — Small populations — Large generation intervals
— Cross breeding — High economic value of indi-
— Lack of well established breeding goals in lo- viduals
cal populations
— Not well established data recording schemes
— Limited use of artificial insemination
Sheep &pgoats Preliminary — DNA chips development — Paternity and maternity tests
— Small economic value of individuals
Pigs Preliminary — Genotyping cost — Increase accuracy in traits that
— Lack of data recording at the farm level are difficult to measure
— Implementations in cross-bre-
eding
— Good control of animals in the
nucleus
— Breeding decisions from in-
farms and slaughter house in-
3 formation
§ Rabbits Unknown — DNA chips development — Increase accuracy difficult traits
] — Small economic value of individuals
E‘ Fish Unknown — DNA chips development — Reduction of inbreeding
— Small economic value of individuals — Avoid sib testing o
* Quelle: Ibanez-Escriche & Gonzalez-Recio, 2011
@ Forschungsbereich Pferde & Bienen
Genomische Selektion bietet grundsétzlich fiir alle Nutztierspezies und
Zuchtsysteme Moglichkeiten den Zuchtfortschritt zu verstarken
Die Kostenseite ist je nach Spezies und Zuchtstruktur sehr
unterschiedlich. In keiner Spezies sind die Vorteile derzeit so
tberzeugend wie beim Milchrind
Die hohen Anfangsinvestitionen und die limitierten Populationsgréssen
ziehen Kooperationen (ber Lander hinweg nach sich, um genigend
grosse Referenzpopulationen zu erhalten
Die Logistik, das nétige Know-how, die technischen Abhangigkeiten,
. darften neben der Kostenseite fur viele kleinere Nutztierorganisationen
g eine grosse Hirde bedeuten
)
<
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+ Das Verhéltnis Genotypisierungskosten zum Wert des Einzeltieres
sowie Vermarktungsaspekte sind weitere Herausforderungen

+ Die Akzeptanz technologischen Fortschritts sowie die Erwartungen
und das Versténdnis der Ziichterschaft sind je nach Spezies sehr
unterschiedlich

» Fir die Forschung enthalten die genomischen Informationen enorm
viel, um die genetischen Hintergrinde phanotypischer Variation Gber
Spezies hinweg aufzudecken

@
g
H
3
<
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Quellen (u.a.):
« Doan R., Cohen N.D., Sawyer J., Ghaffari N., Johnson C.D. and Dindot S.V. (2012) Whole-Genome Sequencing and
Genetic Variant Analysis of a Quarter Horse Mare. BMC Genomics, 13:78
« Eggen A. (2012) The development and application of genomic selection as a new breeding paradigm. Animal Frontiers, 2:1,
10-15.
« Fulton J.E. (2012) Genomic selection for poultry breeding. Animal Frontiers. 2:1, 30-36.
« Goddard M.E., Hayes B.J., Meuwissen T.H.E. (2010) Genomic selection in livestock populations. Genetics Research, 92: 5-
6, 413-421.
« Hofer A. (2011) Genomische Selektion Schweineziichter zégern. Suisseporcs Information, 5: 35-37.
« lIbanez-Escriche N. & Gonzales-Recio O. (2011) Promises, pitfalls and challenges of genomic selection in breeding
programs. Spanish Journal of Agricultural Research, 9:2, 404-413.
« lllumina Agriculture Consortia (2011).
« INRA (2011) Numéro spécial: Amélioration génétique. Productions Animales, 24:4,285-404.
« Preisinger R. (2012) Genomische Selektion in der Geflligelzucht fir den Weltmarkt. Ziichtungskunde, 84:1, 4-11.
« Ricard A, Legarra A., Meriaux J.C., Danvy S., Guérin G. (2012) Résultats mitigés de I'‘évaluation génomique chez les
chevaux de concours hippique. Institut frangais du cheval et de I‘équitations. 38eme Journée de la Recherche Equine.
» Swalve et al. (2011) Stellungnahme des Ausschusses fiir Genetisch-Statistische Methoden der DGfZ zur Fragestellung
‘Genomische Zuchtwertschatzung und Selektion’. Ziichtungskunde, 83:4/5, 241-247.
« Van der Werf J.H.J. (2009) Potential benefits of genomic selection in sheep. Proc. Assoc. Advmt. Anim. Breed. Genet., 18:
38-41.
* Zhang Z., Zhang Q., Ding X.D. (2011) Advances in genomic selection in domestic animals. Chinese Science Bulletin, 56:25,
o 2655-2663.
a
g T . .
3 Persdnliche Mlttellungen von Anne Ricard (INRA), Andreas Hofer und Henning Luther (Suisag),
E‘ Christine Flury und Heidi Hasler (HAFL) — Herzlichen Dank!
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Agroscope

@ Forschungsbereich Pferde & Bienen

Herzlichen Dank
far lhre Aufmerksamkeit!

Photo: Rieder-Bachmann, 2011
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