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Ubersicht vit::

@,

*» Hintergrund: GroRe / StockmaR — Stellenwert innerhalb Zuchtzielmerkmale
*» genomische Zuchtwertschatzung fiir das StockmaR deutscher Warmblutpferde
= Datengrundlage

= Modellierung

= Implementierung (Veroffentlichung / Verfugbarkeit von
Angaben zur genetischen GroRe)

«* Fazit und Ausblick

Bad Bevensen, 20. Februar 2025 Uelzener Pferdeworkshop: Genomische Selektion StockmaR (Wobbe et al.)




Uelzener Pferdeworkshop 2025

%

GroRe in der Pferdezucht (1) vit ::

%+ selten im Vordergrund stehendes, aber durchaus wichtiges Zuchtzielmerkmal
% relevante Zusammenhéange
= Exterieur / Funktionalitat
= Gesundheit
= Leistungsvermogen
«» zusatzlich:
= objektives, einfach zu erfassendes Merkmal

= relevante genetische Komponente (Erblichkeit)

Bad Bevensen, 20. Februar 2025 Uelzener Pferdeworkshop: Genomische Selektion StockmaR (Wobbe et al.)

GroBe in der Pferdezucht (l1) vit =

< relevante genetische Komponente

= tierartlibergreifend mittlere-hohe Erblichkeit
- geschéatzte Heritabilitaten (h?) nicht selten > 0,5
(u.a. Vosgerau et al., Reich et al.)

< Umweltfaktoren als wirkungsstarke Modulatoren
= vorder Geburt bis ca. 5. Lebensjahr
=  Fltterung, Haltung, Management; Gesundheit
» Messwert GroRRe des einzelnen Pferdes evtl. deutlich abweichend
vom Erwartungswert (GroRenveranlagung / genetische GroRe)
«» mogliche Abbildung der GroRengenetik durch (konventionelle) ZWS
- verbesserte Einschitzung durch genomisch unterstitzte Verfahren
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Prinzip Genomische Selektion V|t
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Prinzip genomische Selektion: IAFH vit ::

linear beschriebene
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(optimiertes Management, ziichterische Weichenstellung)

| individuelle genetische Veranlagung, Vererbungsmuster
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Genomische Selektion: F&E vit i

R/

¢ Initiative der deutschen Warmblutpferdezucht (Griindung 2017) zur Etablierung
genomisch unterstitzter Verfahren

@33?'9( 3 Vit

International Association of @ - ‘ Q E
Future Horse Breeding GmbH & Co KG (IAFH) o~ o -
und ihre wissenschaftlichen Kooperationspartner IR Wertho (@ st

+*» Aufbau einer 5000 Pferde umfassenden, gemeinsamen Lernstichprobe als
Entwicklungsbasis bis Ende 2020

s . Genetic and genomic characterization
= grundsatzliche Eignung der verbands- followed by single-step genomic evaluation

of withers height in German Warmblood

mal of Applied Genetics > Article

Gbergreifenden Lernstichprobe
(Vosgerau er al. 2022)

horses
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Datengrundlage und Auswertungsverfahren v|t

«* Einbeziehung aller relevanten Daten
= Phanotypen: StockmaBdaten, erfasst zwischen 2013 und 2022 (ca. N = 59.000)
= Pedigree-Daten: Pferde mit Phanotyp + vier Ahnengenerationen (ca. N = 250.000)
= genomweite Markerdaten (SNP-Genotypisierungsergebnisse) aller ab 2017/2018
untersuchten Pferde (IAFH-Lernstichprobe, SNP-Routineanalytik)
— SNP-Arrays mittlerer Dichte von Illlumina (70.000+ SNPs)
— ,Lernstichprobe StockmalR“ ca. N=6.500 Pferde
Basis = 5-7jahrige Pferde mit Phdnotyp, derzeit: GJ 2017-2019 (ca. N = 9.000)
Standardisierung auf 100 +/- 20
single-step genomische Zuchtwertschatzung
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= lineares Tiermodell
= Umsetzung mittels Software MiX99 (Vuori et al., 2006)
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Modell vit ::

[ Yiimnop =u+VB;+ ZJj + ALTER, + SEX,, + pXX, + tierp + P€q * €jjmnopg ]

= fixe Effekte:
— VB =Verband
— ZJ = Zuchtjahrklasse (1: 2001-2006, 2: 2007-2009, 3:2010-2011,4:2012-2013, 5:2014-2015, 6: >2015)
— ALTER = Altersklasse (1: >39M, 2: 40-60M, 3: >60M)
— SEX= Geschlecht
— pXX= Vollblutanteil (1: <12 %, 2: 12 - < 50%, 3: 50 - 90 %, 4: > 90 % englisches Vollblut)

= zuféllige Effekte:
— tier = additiv-genetischer Effekt

— pe = permanenter Umwelteffekt
— e = Rest(fehler)
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Fixer Effekt Vollblutanteil (I) vit::

@,

< Hintergrund:

= mittleres Stockmal® der Basispopulation (Warmblut): 167,5 cm

= englische Vollbliter mit Phanotyp im System N = 814 (mittleres Stockmal’: 163,9 cm)
— davon mit Genotyp nur N = 51 (mittleres StockmaR: 162,9 cm)

@,

< neueste Modelloptimierung, implementiert zur Zuchtsaison 2025

Pl o ) . I\Il -l\e.
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Fixer Effekt Vollbl
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Fixer Effekt Vollbl

Vollblutanteil in %
<12
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< Mittleres StockmaR nach Vollblutanteil

Anzahl Pferde mit Phanotyp
24.396

32.369

1.714

843
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Mittelwert StockmaR
167,3 cm
167,2cm
165,8 cm
163,9cm
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gemessene GroRe vs. (geschatzte) genetische GroRe

*» Gegenliberstellung von StockmaR (Messwert)
und gZW GroéRe fiir alle Pferde mit

vit ::

Phanotyp (N = 59.300) 190
+» Pearson-Korrelationr=0,94 185 -
180
EE: 175 A
$ 1704
é\ % 170
m %? 165
e © 160
Z
4 155 A
<<<<C/ " 150 A

20 40 60 80 100 120 140
gZW GroRe
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Implementierung genetische GroRe (I)

@,

** Freischaltung in serv.it PFERD / ZiichterOnline erfolgt am 23.02.2024

= Beauftragung nun im Bereich ,genomische Services” moglich
(Ziichter fur den eigener Pferdebestand)

‘-EI gnuknmfk Glasernes Stutbuch
** VERBAND
) Mein Plerdebestand  Meine Aktivtaten = s
a o Calaing *12.04.2009 B Dokumente ~
Vater: Connery /T. [ R Y Nennen
Mutter: ¢ g Braun o
==
o Px
L. O pominantes weit

Zuchter ohne eigenen online-Account kdnnen ihre Anfrage an den
Verband richten (Antragstellung via serv.it PFERD)

Untersuchungen, fiir die zusitalich eine SNP-Genatypisierung notwendig ist:

1 229, Mwst
£ 22g]. Mwst
£ z2g]. Mwst
€290 MwSL
1 22g]. MwSL
1 z2g]. Mwst
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Implementierung genetische GréRe (1) vit =

*» Ergebnismitteilung
= Zahlenwert = genomischer Zuchtwert GroRe
= individuelle Interpretation + allgemeine Einordnung:

GroBe (gZW) Interpretationstext

<90 Das untersuchte Pferd vererbt eine GroRe, die kleiner ist als der Populationsdurchschnitt ...
90-110 Das untersuchte Pferd vererbt eine GroRe nahe dem Populationsdurchschnitt ...
>110 Das untersuchte Pferd vererbt eine GroRe, die groRer ist als der Populationsdurchschnitt ...

... beim deutschen Warmblut, der aktuell ca. 167,5 cm betragt.

Die genetische GroRe ist ein relatives MaR fiir die Gréenvererbung. Ein Wert von 100 entspricht dem Populationsmittel.
Werte kleiner 100 bedeuten eine Vererbungstendenz in Richtung kleinerer Pferde; Werte groRer 100 bedeuten eine
Vererbungstendenz in Richtung gréRerer Pferde. Da immer auch nicht-genetische Faktoren (Umwelt, Aufzuchtmanagement,
Gesundheit) wirken, lassen sich aus der GroRBengenetik keine exakten StockmaRvorhersagen ableiten.

= pdf-Formulat in deutsch oder englisch
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Fazit / Ausblick vit ::

@,

«» Merkmal , genetische GroRe (Warmblut)“ als erster verfligbarer genomischer Zuchtwert
(gZW) in der deutschen Reitpferdezucht

«» jahrliche gZW-Aktualisierungen (kostenlos fiir bereits bereitgestellte Ergebnisse)

= Basisanpassung (jeweils 5-7jdhrige Pferde mit Phanotyp)

= Phanotypdaten-Erweiterung

» jeweils bestmogliche Einschatzung der genetischen GréRe
des individuellen Pferdes

< Merkmal GroRe / StockmaR
= klar definiert, objektiv erfasst, verbandsiibergreifend zlichterisch relevant
» Foérderung des Vertrauensaufbaus in das Konzept genomische Selektion

» Grundstein fiir eine Ausweitung der Schatzmerkmale
(Merkmale aus der linearen Beschreibung, u.a. Exterieur und Bewegung)
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Service & Daten

[ [ .
COD  aus einer Quelle

Vielen Dank!

lhre Ansprechpartner im vit

(GB Biometrie & Zuchtwertschatzung):

PD Dr. habil. Kathrin F. Stock E-Mail: friederike.katharina.stock@vit.de; Tel.: 04231-955623
Tierarztin Mirell Wobbe E-Mail: mirell.wobbe@vit.de; Tel.: 04231-955185

TAFH

International Association of Future
Horse Breeding GmbH & Co KG

Hochschule
fiir Wirtschafr und Urinelt
Nirfingen-Geislingen

HWILHELM SCHAUMANN STIFTUNG

Die Autoren danken der H. Wilhelm Schaumann
Stiftung fur die finanzielle Férderung.
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