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Zusammenfassung

Das Projekt zur Validierung der Genomischen Selektion beim Schwein (ValPigGS) sollte
dazu dienen, die im Jahr 2016 eingefiihrte genomische Zuchtwertschitzung mit einem Sin-
gle-Step-Tiermodell im Hinblick auf die Vorhersagequalitdt der Zuchtwerte fiir junge Eber
zu Uberpriifen. Hierzu sollte durch die Erzeugung von sehr vielen (100) Nachkommen pro
Eber ein Zuchtwert erzeugt werden, der durch genomische Informationen kaum noch be-
einflusst wird. Durch den Vergleich dieses Zuchtwerts mit dem, den der Kandidat als junges
Tier aufwies, kann die Qualitit der Zuchtwertschiatzung beurteilt werden. Das Projekt star-
tete im November 2019 und wurde aufgrund von Verzogerungen bei der Umsetzung des
Priifprogramms kostenneutral um acht Monate bis zum 30.06.2023 verldngert. Die ersten
Eber wurden bereits kurz nach Projektbeginn ausgewihlt. Bis zum August 2022 wurden in
mehreren Auswahlrunden insgesamt 58 Eber in das Projekt aufgenommen. In enger Ab-
sprache mit den Besamungsstationen Besamungsverein Neustadt a.d. Aisch e.V. und Bay-
ern-Genetik, den Amtern fiir Ernihrung, Landwirtschaft und Forsten, den Ringassistenten
des Landeskuratoriums der Erzeugerringe fiir tierische Veredelung in Bayern e.V. (LKV)
sowie den Mitarbeitern der beiden Leistungspriifungsanstalten Schwarzenau und Grub ist
es gelungen, von fast allen Ebern die angestrebten 100 Nachkommen zu priifen.

Insgesamt wurden im Rahmen des Projekts 6274 Priiftiere in den Leistungspriifungsanstal-
ten eingestallt. Zum jetzigen Zeitpunkt haben 5744 Tiere die Priifstationspriifung abge-
schlossen. Lediglich die Eber der letzten Auswahlrunde haben noch Nachkommen in Prii-
fung. 49 Eber mit durchschnittlich 106 Nachkommen konnten fiir die Auswertungen be-
riicksichtigt werden. Sehr wenige Eber haben weniger als 100 Nachkommen erreicht. Im
Gegenzug gab es einige Eber mit deutlich mehr als 100 Nachkommen, da sie parallel auch
im Rahmen eines anderen Projekts eingesetzt wurden. Bei der Planung des Projekts war
man davon ausgegangen, mit 100 Nachkommen Sicherheiten konventioneller Zuchtwerte
von etwa 95 % zu erreichen. Die Kalkulation hat sich als zutreffend erwiesen, so dass mit
dieser sehr intensiven Nachkommenpriifung die Voraussetzungen fiir eine aussagekriftige
Validierung geschaffen werden konnten.

Die Validierung der am Institut flir Tierzucht mit dem Single-Step-Verfahren durchgefiihr-
ten Zuchtwertschédtzung erfolgte mit der LR-Methode. Dabei wurden die mit allen Daten
geschitzten genomischen Zuchtwerte der 49 Eber mit ihren genomischen Zuchtwerten aus
einem reduzierten Datensatz verglichen. In diesem reduzierten Datensatz waren die Nach-
kommenleistungen der 49 Eber nicht enthalten. Die Schitzwerte aus dieser Regressionsana-
lyse fiir die Konstanten und fiir die Regressionskoeffizienten wurden mit ihren Erwartungs-
werten verglichen (Gesamtzuchtwert, zehn Einzelmerkmale). Bei der Konstante gab es le-
diglich in den Merkmalen Futteraufwand und pH1-Wert signifikante Abweichungen. Bei
den Regressionskoeffizienten gab es keine Auffélligkeiten. Damit konnte die Single-Step-
Zuchtwertschitzung bei Piétrain erfolgreich validiert werden. Zusédtzliche Vergleiche mit
den Zuchtwerten aus einer konventionellen Zuchtwertschatzung, d.h. ohne Beriicksichti-
gung genomischer Informationen, zeigten eine Uberlegenheit des Single-Step-Verfahrens.

Im Rahmen des Forschungsvorhabens ,,Validierung der Genomischen Selektion beim
Schwein" konnte gezeigt werden, dass am Institut fiir Tierzucht ein sehr gut funktionieren-
des Routineverfahren der genomischen Zuchtwertschitzung implementiert ist. Damit wird
es der bayerischen Schweinezucht ermdglicht, das Potential der Genomischen Selektion op-
timal zu nutzen.
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1 Motivation

Single-Step-Verfahren zur Schitzung von Zuchtwerten unter Einbeziechung genomischer
Informationen sind weit verbreitet (Edel und Gotz, 2023). Auch in der bayerischen Schwei-
nezucht werden seit 2016 sowohl bei Vater- als auch bei Mutterrassen genomisch optimierte
Zuchtwertschiatzungen mit Single-Step-Verfahren durchgefiihrt (Dodenhoff und Erbe,
2016). Die Grundlagen fiir die Entwicklung der Verfahren wurden im Rahmen der beiden
vom StMELF geforderten Projekte ,FroGS‘ (FroGS - Fruchtbarkeitsoptimierung durch
Genomische Selektion, 2014) und ,InGeniS*‘ (InGeniS - Integrierte genomische Forschung
und Anwendung in der bayerischen Schweinezucht, 2017) gelegt. Ein zur effizienten Nut-
zung der genomischen Selektion entwickeltes Zuchtprogramm (Haberland et al., 2016)
wurde konsequent umgesetzt. Dies belegen auch die jahrlichen Auswertungen zur Entwick-
lung der Zuchtwerte (LPA-Jahresbericht, 2022). Die Akzeptanz der Zuchtwerte bei Zucht
und Besamung ist sehr hoch.

Im Zuge der Entwicklung der genomischen Zuchtwertschitzung wurden Validierungsan-
sitze vorgestellt (Erbe et al., 2016), aber nicht fiir einen Einsatz in der Routine weiterent-
wickelt. In der Rinderzucht spielt die Validierung von Zuchtwertschitzverfahren eine grof3e
Rolle, weil eine regelmiBige Uberpriifung die Voraussetzung ist, um an der INTERBULL-
Zuchtwertschitzung teilnehmen zu konnen (INTERBULL, 2023); auch ein Test fiir geno-
mische Zuchtwerte wurde entwickelt. Die Voraussetzungen beim Rind sind nahezu ideal,
weil die Schétzpopulationen durch iiberregionale Kooperationen sehr grof3 sind und weil
Bullen sehr viele Tochter haben, d.h. die Zuchtwerte alterer Bullen weisen hohe Sicherhei-
ten von deutlich iiber 90 % auf. Dagegen werden in der Zuchtwertschitzung beim Schwein
in Bayern nur die Daten der bayerischen Schweinezucht beriicksichtigt. Bei der Rasse
Piétrain kommen sdmtliche Leistungsinformationen aus den beiden Leistungspriifanstalten
Schwarzenau und Grub. Dort werden jahrlich 150 bis 200 Eber mit 14 bis 16 Nachkommen
je Eber gepriift. Damit werden Sicherheiten der geschitzten Zuchtwerte von 70 bis 75 %
erreicht. Eine aussagekréftige Validierung der genomischen Zuchtwertschédtzung ist damit
nicht moglich, weil der Zuwachs an Sicherheit von der Selektion bis zum Ende der Priifung
nur gering ist. Unterschiede zwischen frithen und spateren Zuchtwerten konnen daher auch
zufilliger Natur sein. Fiir eine bessere Aussagewdre eine gro3e Anzahl von Ebern mit sehr
sicher geschétzten Zuchtwerten erforderlich.

Ziel dieses Projekts war es, iiber einen Zeitraum von drei Jahren insgesamt 50 Besamungs-
eber so intensiv zu priifen, dass die Sicherheit ihrer konventionell geschitzten Zuchtwerte
mindestens 95 % betrigt. Kalkulationen im Rahmen der Projektplanung hatten gezeigt, dass
dafiir je Eber etwa 100 Priiftiernachkommen anstelle der iiblichen 14 bis 16 Priiftiernach-
kommen erforderlich sind. Auf der Grundlage dieser sicher gepriiften Eber sollte das Ver-
fahren der genomischen Zuchtwertschiatzung validiert werden. Es sollte sichergestellt sein,
dass die Priiftiere tatsdchlich von den angegebenen Vitern stammen. Daher sollte bei 10 %
der Priiftiere eine SNP-basierte Abstammungskontrolle erfolgen.
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2 Ergebnisse

2.1 Priifung der Eber

2.1.1 Auswahl der Eber

Die Eber wurden in enger Abstimmung mit den beiden Besamungsstationen Besamungs-
verein Neustadt a.d. Aisch e.V. (Besamungsverein NEA) und Bayern-Genetik GmbH (Bay-
ern-Genetik) ausgewdhlt. Die Stationen haben Eber, die aus der Quarantdne gekommen wa-
ren und ihren Priifeinsatz beginnen sollten, dem Institut fiir Tierzucht (ITZ) gemeldet. Mit
Hilfe der Kriterien ,Verwandtschaft mit der bayerischen Population‘ und ,Verwandtschaft
der Eber untereinander® hat das ITZ dann die am besten geeigneten Eber bestimmt. Von
November 2019 bis August 2022 wurden acht solcher Auswahlrunden durchgefiihrt. Insge-
samt wurden 58 Eber (jeweils 29 von beiden Besamungsstationen) in das Projekt aufge-
nommen. Zwei Eber wurden einige Wochen nach der Auswahl wieder gestrichen, weil kein
Sperma produziert werden konnte. Ein Eber aus Runde 8, der ebenfalls Probleme hatte,
wurde nach sechs Monaten durch einen anderen Eber ersetzt.

Urspriinglich sollten in diesem Projekt 50 Eber berticksichtigt werden. Die zusétzlichen acht
Eber konnten ergénzt werden, weil parallel im Rahmen des Verbundprojekts ,EffiPig*
(EffiPig - Genetische Verbesserung von Effizienzmerkmalen bei Schweinen zur Reduktion
von Nihrstoffausscheidungen, 2021) acht Durchginge mit je 120 Tieren in der LPA
Schwarzenau gepriift wurden. Alle Priiftiere waren Nachkommen von Ebern des Validie-
rungsprojekts.

2.1.2 Organisation der Priifung

Die Organisation der Priifung orientierte sich stark an der Routine-Priifung. Es musste le-
diglich sichergestellt werden, dass alle Beteiligten immer dartiber informiert waren, welche
Eber ausgewdhlt wurden und wie viele Priifgruppen angemeldet bzw. eingestallt waren. Zu
diesem Zweck wurden den Besamungsstationen, den Amtern fiir Ernéihrung, Landwirtschaft
und Forsten, den Ringassistenten des Landeskuratoriums der Erzeugerringe flir tierische
Veredelung in Bayern e.V. (LKV) sowie den Mitarbeitern der beiden Leistungspriifungsan-
stalten Schwarzenau und Grub in regelméfigen Abstinden entsprechende Listen zugesandt.
Es wurden etwa 120 angemeldete Priiftiere je Eber angestrebt. So sollte sichergestellt wer-
den, dass 100 Tiere die Priifung abschliefen, denn erfahrungsgeméf werden nicht alle an-
gemeldeten Tiere auch geliefert; zudem konnen Tiere wihrend der Priifung ausfallen.

Die Priifgruppen wurden von denselben Ferkelerzeugern geliefert, mit denen die Besa-
mungsstationen auch im Rahmen der Routinepriifung zusammenarbeiten (Besamungsver-
ein NEA: 12 Betriebe; Bayern-Genetik: 21 Betriebe). In der Anfangsphase stellte sich je-
doch heraus, dass es aus Kapazititsgriinden zu Verzdgerungen bei der Priifung kam. Daher
war es enorm hilfreich ist, dass das Staatsgut Schwarzenau der Bayerischen Staatsgiiter
(BaySG) ab November 2020 seine Sauenherde zur Verfiigung stellte, um bei Bedarf die fiir
das Projekt ausgewihlten Eber einzusetzen. Dabei kamen die Eber beider Besamungsstati-
onen abwechselnd zum Einsatz.
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Stand der Priifung

Die ersten Priiftiere wurden bereits im letzten Quartal des Jahres 2019 eingestallt, also be-
reits kurz nach Projektbeginn (Abbildung 1). Das war méglich, weil einige der fiir Runde 1
ausgewihlten Eber ihren Priifeinsatz bereits begonnen hatten, d.h. zum Zeitpunkt der Aus-
wahl lagen Anmeldungen von Priifgruppen vor. Im ersten Quartal 2021 gab es einen Riick-
gang bei den Einstallungen, aber ab dem zweiten Quartal des Jahres machte sich positiv
bemerkbar, dass auch die BaySG-Sauenherde Priiftiere lieferte. Die LPA Schwarzenau hat
zusitzlich auch die Priiftiere aus dem Projekt ,EffiPig‘ eingestallt. Diese wurden alle von
einem einzigen Betrieb in acht Durchgédngen geliefert (jeweils zwei Durchgénge innerhalb
von zwei Wochen).
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Abbildung 1: Einstallungen der Priiftiere nach Jahr-Quartal und Leistungspriifungsanstalt
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Zum 31.12.2023 haben 5744 der insgesamt 6274 Priiftiere die Priifung abgeschlossen
(Tabelle 1). Lediglich 20 Tiere sind noch nicht eingestallt, sondern angemeldet bzw. zur
Abholung vorgesehen. 32 Tiere sind noch in den Quarantinestationen und 94 Tiere sind
noch in Priifung. Es gab insgesamt 384 Ausfille. In der LPA Schwarzenau wurden deutlich
mehr Tiere gepriift als in der LPA Grub, aber der Unterschied wurde durch die insgesamt
952 ,EffiPig‘-Tiere verursacht.

Tabelle 1: Status der Priiftiere nach Leistungspriifungsanstalt

Leistungsprufungsanstalt

Status der Priiftiere LPA Schwarzenau  LPA Grub Gesamt
Zur Stationsprifung angemeldet . 6 6
Zur Abholung vorgesehen . 14 14

In Ferkelaufzucht eingestallt 14 18 32

In Prifstation eingestallt 35 59 94
Prifstationsprifung abgeschlossen 3319 2425 5744
In Ferkelaufzucht ausgefallen 84 33 117
In Prufstation ausgefallen 117 150 267
Gesamt 3569 2705 6274

Tabelle 2 und Tabelle 3 zeigen, dass die Priifung der Eber der Runden 1 bis 7 mit einer
Ausnahme (Pamasso/Runde 6) abgeschlossen ist. In der Regel wurde die angestrebte An-
zahl von 100 gepriiften Nachkommen erreicht oder nur knapp verfehlt. Ein Eber (Ma-
vel/Runde 2) ging vorzeitig ab, so dass lediglich 82 Priiftiere die Priifung abschliefen konn-
ten. Vom Eber Epamato hatte es ausreichend Anmeldungen gegeben, aber leider konnten
mehrere Priifgruppen aus der Sauenherde der BaySG nicht eingestallt werden, weil sie kurz-
fristig fiir andere Versuche bendtigt wurden. Gleichzeitig gab es aber mehrere Eber, die
deutlich mehr als 100 Priiftiernachkommen haben. Dabei handelte es sich um Eber, die auch
im Projekt ,EffiPig* eingesetzt wurden. Durch den gleichzeitigen Einsatz der Eber in zwei
Projekten war es fiir das LPA-Personal schwierig, die Abberufungen zu koordinieren und
die Anzahl der eingestallten Priiftiere zu begrenzen.

Bei den Ebern, deren Nachkommen fertig gepriift sind, lagen im Durchschnitt etwa neun
Monate zwischen der Schlachtung des ersten Priiftieres und der Schlachtung des letzten
Priiftieres. Allerdings war die Streuung grof3: beim Eber Veca hat es nur drei Monate ge-
dauert, beim Eber Pamki dagegen 22 Monate. Auch in der Routine-Priifung, wo lediglich
16 Nachkommen gepriift werden und die im Durchschnitt fiinf Monate dauert, gibt es Eber,
bei denen es sehr lange dauert, bis die Priifung abgeschlossen ist, z.B. weil sie {iber langere
Zeit wegen gesundheitlicher Probleme kein Sperma produzieren konnten.
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Tabelle 2: Status der Priiftiere nach Eber (Runden 1 bis 5)

Status der Priftiere’
Runde Eber 3 4 203 204 5
1 052617798 Fellmu . 2 113
1 052617812 Cawur 1 3 104
1 052865149 Zevink 4 4 100
1 052865167 Pamki 2 1 96
1 052865179 Bomal 2 2 107
2 052617837 Momac 3 5 110
2 052617843 Mamopo . 2 96
2 052617846 Mavel 4 2 82
2 052865200 Massmack 3 3 100
2 052865210 Mascara 1 4 105
2 052865212 Massaron 1 9 96
3 052617663 Mamevo 5 3 98
3 052617683 Wamagu 2 3 97
3 052617705 Vemalli 1 7 101
3 052617709 Wamoppi 1 4 104
3 052865226 Imwart . 6 103
3 052865242 Panwad 1 7 119
3 052865280 Wadtopia . 2 110
4 052617715 Bewege 6 3 93
4 052617720 Veca 2 7 130
4 052617723 Cawico 5 7 92
4 052617725 Mencoma . 4 92
4 052865307 Ulkern 1 3 94
4 052865324 Mamato 1 10 142
4 052865331 Maskita 1 2 97
4 052865332 Igamba 2 6 103
5 052617550 Zewa 2 5 96
5 052617551 Mai 2 4 115
5 052617731 Bomucha 3 1 100
5 052617741 Vewad 1 6 117
5 052865340 Masstera 7 112
5 052865342 Wamesto 7 99
5 052865344 Mareva 1 12 121

'Status der Priiftiere: 1: angemeldet; 2: zur Abholung vorgesehen; 3: in Ferkelaufzucht eingestallt; 4: in Priifsta-

tion eingestallt; 203: in Ferkelaufzucht ausgefallen; 204: in Prifstation ausgefallen; 5: Prifstationsprifung an-
geschlossen
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Tabelle 3: Status der Priiftiere nach Eber (Runden 6 bis 8)

Status der Priftiere’

Runde Eber 1 2 3 4 203 204 5

6 052617564 Jumass . : . 9 7 125
6 052617571 Pamasso . . : 7 1 8 97
6 052617578 Elpam 3 9 142
6 052617582 Pawatz 5 3 97
6 052865362 Pamigo 7 106
6 052865374 Markato 4 120
6 052865375 Wagal . 6 104
6 052865378 Wabind 6 5 107
7 052617608 Mawaro 4 4 101
7 052617611 Epamato 9 3 82
7 052617620 Pawam 3 6 107
7 052617622 Bapasu 3 1 140
7 052865395 Jumito 4 8 137
7 052865397 Imsee 10 98
7 052865410 Wadek 8 107
7 052865412 Pamlos . : . . 4 109
8 052614001 Barmugo . . : 19 2 6 83
8 052614004 Wamara . . : 8 3 3 86
8 052617644 Camado . . 14 37 1 1 41

8 052865385 Wachsum . : . . 3 87
8 052865396 Wadpik . . 10 14 2 3 84
8 052865421 Pamabil . . : . 3 3 94
8 052865436 Cadema 6 14 8 8 . 2 46

'Status der Priftiere: 1: angemeldet; 2: zur Abholung vorgesehen; 3: in Ferkelaufzucht eingestallt; 4: in Priifsta-
tion eingestallt; 203: in Ferkelaufzucht ausgefallen; 204: in Prifstation ausgefallen; 5: Priifstationspriifung an-
geschlossen

Aus Tabelle 4 geht hervor, dass von den beiden Besamungsstationen fast gleich viele Priif-
tiere eingestallt wurden. Sowohl durch den routineméBigen Austausch von Priifgruppen
zwischen den LPAs als auch durch den Einsatz von Ebern beider Stationen im Projekt ,Effi-
Pig® wurde sichergestellt, dass die Verteilung LPA — Besamungsstation ausreichend balan-
ciert war.

Tabelle 4: Verteilung der Priiftiere nach Leistungspriifungsanstalt und Besamungsstation

Leistungsprifungsanstalt

Besamungsstation LPA Schwarzenau LPA Grub Gesamt
Besamungsverein NEA 2805 322 3127
Bayern-Genetik 764 2383 3147

Gesamt 3569 2705 6274
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2.1.3  Abstammungsiiberpriifung

Fiir eine Zuchtwertschétzung ist es von grofler Bedeutung, dass die Abstammung der Priif-
tiere korrekt ist. Dazu wird in der Routine-Priifung bei etwa 5 % der Priiftiere eine SNP-
basierte Abstammungskontrolle durchgefiihrt. Fiir dieses Projekt wurde ein doppelt so ho-
her Anteil angestrebt. Letztendlich wurden sogar fast 25% der Priiftiere tiberpriift. Der hohe
Anteil ist darauf zuriickzufiihren, dass fast alle ,EffiPig*-Priiftiere iiberpriift wurden. Bei
den anderen Priiftieren des Projekts lag der Anteil bei 12 %. Der Anteil der Fehlabstam-
mungen lag bei etwa 5 % und zeigt damit, dass die Beschicker der Leistungspriifung sorg-
faltig arbeiten. In den meisten Féllen konnten die Abstammungen korrigiert werden, so dass
die Leistungen der Priiftiere in der Zuchtwertschitzung beriicksichtigt werden konnten. Le-
diglich zwdlf Priiftiere mussten wegen fehlerhafter Abstammung von den Auswertungen
ausgeschlossen werden.

2.2 Validierung

2.2.1 Daten

Bei der Validierung von Zuchtwertschitzverfahren werden aktuelle Zuchtwerte einer defi-
nierten Gruppe von Tieren mit den Zuchtwerten, die diese Tiere zum Zeitpunkt ihrer Selek-
tion hatten, verglichen. Zum Beispiel ist es in der Rinderzucht iiblich, fiir die Erstellung
eines sogenannten reduzierten Datensatzes die Leistungsinformationen der letzten vier
Jahre nicht zu berticksichtigen. Ein vergleichbarer Ansatz war fiir dieses Projekt nicht mog-
lich. Das erste Priiftier eines Projektebers ist Anfang Mérz 2020 geschlachtet worden. Bei
einem Datenschnitt zu dem Zeitpunkt hétten die Vorfahren der in den spaten Runden aus-
gewihlten Eber erst sehr wenige oder gar keine Leistungsinformationen gehabt; entspre-
chend unsicher wiren dann auch die geschitzten Zuchtwerte der Projekteber.

Fiir die Erstellung des reduzierten Datensatzes wurde daher der Ansatz gewéhlt, ausgehend
vom aktuellen Datenstand lediglich die Leistungen der Nachkommen der Projekteber nicht
zu berlicksichtigen. Das bedeutet allerdings, dass die Zuchtwerte der Eber nur eingeschréankt
mit den Zuchtwerten, auf deren denen sie urspriinglich selektiert worden waren, vergleich-
bar waren. Zum Beispiel hatten Eberviter, die bei der Auswahl ihrer S6hne selbst noch
ungepriift waren, in diesem reduzierten Datensatz Priiftiernachkommen. Zur Verdeutli-
chung hier noch einmal eine kurze Beschreibung der beiden Datensitze:

e Voller Datensatz
o Datenbestand der Routine-Zuchtwertschdtzungen vom 07.12.2023
o Zusitzlich reduziert um Leistungen mit Bezug zu den Projektebern
= Leistungen direkter Reinzucht-Priiftiernachkommen
= Leistungen der Reinzucht-Nachkommen von T6échtern oder S6hnen
= Leistungen der Kreuzungs-Nachkommen von Séhnen
o Alle genomischen Informationen enthalten
e Reduzierter Datensatz
o Wie voller Datensatz
o Zusétzlich reduziert um die Leistungen direkter Kreuzungsnachkommen der
Projekteber
o Alle genomischen Informationen enthalten

Sowohl fiir den vollen Datensatz als auch fiir den reduzierten Datensatz wurden jeweils eine
konventionelle und eine genomische Zuchtwertschitzung durchgefiihrt. Die Zuchtwerte so-
wie die konventionellen Sicherheiten wurden mit den Software-Paketen MiX99 bzw.
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ApaX99 (MiX99 Development Team, 2022) geschitzt, fiir die Schdtzung der genomischen
Sicherheiten kam zusitzlich die Software SNP. BLUP REL (Strandén und Méntysaari,
2019) zum Einsatz. Fiir die Validierung wurden die Eber der Runden 1 bis 7 berticksichtigt;
die Eber der Runde 8 haben, mit einer Ausnahme, die angestrebte Anzahl an Nachkommen
noch nicht erreicht. Fiir die Auswertungen standen damit 49 Eber mit jeweils vier Zucht-
werten zur Verfligung. Bei der Planung des Projekts war man davon ausgegangen, mit 100
Nachkommen Sicherheiten konventioneller Zuchtwerte von etwa 95 % zu erreichen. Ta-
belle 5 zeigt, dass dieser kalkulierte Wert fiir die Sicherheiten des vollen Datensatzes fast
erreicht worden ist. Fiir die Zuchtwerte aus dem reduzierten Datensatz wurde durch die Be-
riicksichtigung der SNP-Daten ein enormer Sicherheitsgewinn ausgewiesen: die durch-
schnittliche Sicherheit stieg von 31,2 % (konventionell) auf 65,8 % (genomisch). Im vollen
Datensatz waren die genomischen Sicherheiten nur geringfiigig grofer als die konventio-
nellen Sicherheiten. Zum Vergleich: im Rahmen der Routinepriifung mit 14 bis 16 Priiftie-
ren gepriifte Eber erreichen Sicherheiten von etwa 65 % (konventionelle Zuchtwerte) bzw.
75 % (genomische Zuchtwerte).

Tabelle 5: Mittelwerte fiir Anzahl der Nachkommen in der Zuchtwertschdtzung und fiir Si-
cherheiten aus den verschiedenen Schdtzldufen (Eber der Runden 1 bis 7)

Parameter Mittelwert Minimum Maximum
Anzahl Nachkommen 106,1 82 142
Sicherheiten

Reduzierter Datensatz; konventionell 31,2 22 40
Reduzierter Datensatz; genomisch 65,8 58 72
Voller Datensatz; konventionell 92,8 91 95
Voller Datensatz; genomisch 93,7 92 95

2.2.2 Methode

In der Schweinezucht etablierte Methoden zur Validierung genomischer Schétzverfahren
sind nicht bekannt. Eine Studie (Putz et al., 2018) kam zu keinen eindeutigen Ergebnissen.
In einer Studie mit einer simulierten Rinderpopulation erwiesen sich lineare Regressions-
modelle als gut geeignet, um Single-Step-Verfahren zu validieren (Himmelbauer et al.,
2023). Die sogenannte LR-Methode geht auf Arbeiten von Legarra und Reverter (2018) und
Macedo et al. (2020) zuriick.

Daher wurde die LR-Methode gewéhlt, um in diesem Projekt das am ITZ fiir die genomi-
sche Zuchtwertschitzung beim Schwein implementierte Single-Step-Verfahren zu validie-
ren. Dazu wurde eine lineare Regression der Zuchtwerte aus dem vollen Datensatz auf die
Zuchtwerte aus dem reduzierten Datensatz modelliert. Auf diese Weise wurden fiir den Ge-
samtzuchtwert und fiir die zehn Einzelmerkmale sowohl die Konstante (Differenz zwischen
den mittleren Zuchtwerten aus vollem und reduziertem Datensatz) als auch die Dispersion
(Regressionskoeffizient) ermittelt. Der Erwartungswert fiir die Konstante betrdgt 0, d.h.
zwischen den mittleren Zuchtwerten aus den beiden Datensédtzen sollte es keinen Unter-
schied geben. Wenn die Konstante negativ ist, bedeutet es, dass die Zuchtwerte aus dem
reduzierten Lauf unterschitzt sind; bei einer positiven Konstante wéren sie tiberschétzt. Der
Erwartungswert fiir die Dispersion betriigt 1. Ein Koeffizient kleiner als 1 (Uberdispersion)
weist darauf hin, dass in der Schéitzung mit dem reduzierten Datensatz hohe Zuchtwerte
iiberschétzt und niedrige Zuchtwerte unterschétzt sind. Bei einer Dispersion grof3er als 1 ist
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es umgekehrt. Nach Legarra und Reverter (2017) ist in einer Zuchtwertschitzung, filir die
ein solcher Test eine Konstante von 0 und eine Dispersion von 1 ergibt, ein fairer Vergleich
iiber alte und junge Tiere hinweg gewihrleistet. Ubertragen auf die Schweinezucht heift es,
dass ein Vergleich gepriifter und ungepriifter Eber moglich ist. Damit wird auch deutlich,
warum eine Validierung konventioneller Schitzverfahren keine hohe Relevanz hatte, denn
vor der Einfiihrung der genomischen Selektion wurde nur innerhalb der gepriiften Eber se-
lektiert.

2.2.3 Ergebnisse

Es wurden sowohl die konventionellen als auch die genomischen Zuchtwerte aus den beiden
Datensétzen mit der LR-Methode verglichen. Damit die Konstante fiir alle Merkmale eine
einheitliche Skala hatte, wurden die Zuchtwerte auf ihre jeweilige genetische Standardab-
weichung standardisiert. In Tabelle 6 sind die Ergebnisse der Validierung der konventionel-
len Zuchtwertschitzung dargestellt. Bei fast allen Merkmalen wichen Konstante und Dis-
persion nicht signifikant von den Erwartungswerten ab. Lediglich in den Merkmalen pH1
(Konstante hochsignifikant groB3er als 0) und Futteraufwand (Dispersion signifikant kleiner
als 1) gab es Auffalligkeiten.

Tabelle 6. Ergebnisse der LR-Methode (konventionelle standardisierte Zuchtwerte)

[rrtums- Irrtums-
Merkmal Konstante  wahrschein- Dispersion  wahrschein-

lichkeit' lichkeit'
Gesamtzuchtwert 1,07056 0,0744 0,6810 0,1044
Futteraufwand je kg Zuwachs 0,1828 0,0763 0,4940 0,0304*
Tagl. Zunahme 0,1236 0,2709 0,9127 0,7010
Fleischanteil nach Formel -0,0904 0,3668 0,9871 0,9506
Fleischanteil im Bauch -0,0622 0,5492 0,9354 0,7628
Rickenmuskelflache -0,1174 0,3481 0,6107 0,1136
Fleisch:Fett-Verhaltnis -0,0107 0,9166 0,9506 0,8116
Schlachtkérperlange 0,0895 0,4644 0,7551 0,3374
Intramuskuléarer Fettgehalt -0,0165 0,8696 1,0667 0,7734
pH1 (Kotelett) 0,2908 0,0014** 0,7662 0,2581
Tropfsaftverlust 0,1315 0,1683 0,9241 0,6889

"Irrtumswahrscheinlichkeit < 0,01: **; Irrtumswahrscheinlichkeit < 0,05: *
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Der Vergleich der genomischen Zuchtwerte mit der LR-Methode ergab, dass sowohl die
Werte fiir Konstante als auch die Werte fiir die Dispersion ndher an den Erwartungswerten
lagen (Tabelle 7). Allerdings waren auch hier die Merkmale Futteraufwand und pH1 auf-
féllig. Bei beiden wich die Konstante signifikant bzw. hochsignifikant von 0 ab.

Tabelle 7: Ergebnisse der LR-Methode (genomische standardisierte Zuchtwerte)

[rrtums- Irrtums-
Merkmal Konstante  wahrschein- Dispersion  wahrschein-

lichkeit' lichkeit'
Gesamtzuchtwert 0,0519 0,9079 1,0221 0,8737
Futteraufwand je kg Zuwachs 0,1712 0,0295* 0,9251 0,5732
Tagl. Zunahme 0,1575 0,0837 0,8865 0,3912
Fleischanteil nach Formel -0,0973 0,2615 1,1356 0,3966
Fleischanteil im Bauch -0,0229 0,7957 1,1170 0,5015
Rickenmuskelflache -0,0565 0,4767 1,0464 0,6845
Fleisch:Fett-Verhaltnis 0,0078 0,9256 1,1213 0,4377
Schlachtkérperlange 0,1234 0,1232 0,8973 0,3871
Intramuskularer Fettgehalt -0,1116 0,1996 1,0147 0,9205
pH1 (Kotelett) 0,1987 0,0003** 0,9078 0,2509
Tropfsaftverlust 0,0832 0,2178 0,8771 0,1734

"Irrtumswahrscheinlichkeit < 0,01: **; Irrtumswahrscheinlichkeit < 0,05: *
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Abbildung 2: Vergleich der genomischen Zuchtwerte aus reduziertem und vollem Daten-
satz (Die Punkte symbolisieren die einzelnen Eber, die rote Linie ist die Regres-
sionsgerade aus der LR-Methode; die schwarze Linie ist eine Regressionsgerade

mit Konstante = () und Dispersion = 1)
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Abbildung 3:Vergleich der genomischen Zuchtwerte aus reduziertem und vollem Daten-
satz (Die Punkte symbolisieren die einzelnen Eber; die rote Line ist die Regressi-
onsgerade aus der LR-Methode,; die schwarze Linie ist eine Regressionsgerade
mit Konstante = () und Dispersion = 1)
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Die Korrelationen zwischen den genomischen Zuchtwerten aus dem reduzierten und aus
dem vollem Datensatz waren deutlich hoher als die Korrelationen zwischen den konventio-
nellen Zuchtwerten (Tabelle 8). Die Korrelationen zwischen konventionellen und genomi-
schen Zuchtwerten aus dem vollen Datensatz (r KvGv) waren sehr hoch, gleichzeitig be-
deutet eine Korrelation von 0,97 zwischen den Gesamtzuchtwerten aber auch, dass selbst
bei etwa 100 Priiftiernachkommen die genomische Information noch einen Einfluss auf die
Zuchtwerte hatte. Die gute Vorhersagekraft der genomischen Zuchtwerte aus dem reduzier-
ten Datensatz wurde durch die hohen Korrelationen mit den konventionellen Zuchtwerten
aus dem vollen Datensatz (r GrKv) unterstrichen.

Tabelle 8: Korrelationen zwischen Zuchtwerten

Merkmal r K r G2 r KvGv? r Grkv*
Gesamtzuchtwert 0,46 0,73 0,97 0,60
Futteraufwand je kg Zuwachs 0,30 0,71 0,98 0,61
Tagl. Zunahme 0,51 0,70 0,98 0,59
Fleischanteil nach Formel 0,57 0,72 0,99 0,66
Fleischanteil im Bauch 0,54 0,69 0,99 0,63
Ruckenmuskelflache 0,35 0,80 0,99 0,71
Fleisch:Fett-Verhaltnis 0,56 0,73 0,99 0,67
Schlachtkérperlange 0,40 0,74 0,99 0,65
Intramuskularer Fettgehalt 0,56 0,71 0,99 0,64
pH1 (Kotelett) 0,48 0,86 0,99 0,79
Tropfsaftverlust 0,58 0,82 0,99 0,76

'Korrelation zwischen konventionellen Zuchtwerten aus reduziertem und vollem Datensatz

2Korrelation zwischen genomischen Zuchtwerten aus reduziertem und vollem Datensatz

3Korrelation zwischen konventionellen und genomischen Zuchtwerten aus vollem Datensatz
“Korrelation zwischen genomischen Zuchtwerten aus reduziertem Datensatz und konventionellen Zucht-
werten aus vollem Datensatz
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Ein weiterer Ansatz, die Ubereinstimmung der Zuchtwerte aus den Schitzldufen mit redu-
zierten und vollen Daten zu vergleichen, ist es, die Anzahl der aus den jeweiligen Listen
ausgewihlten Eber zu ermitteln (Tabelle 9). Bei einer Sortierung der konventionellen Zucht-
werte der 49 Eber aus dem reduzierten Datensatz nach dem Gesamtzuchtwert waren fiinf
der besten zehn Eber auch unter den nach dem Gesamtzuchtwert aus dem vollen Datensatz
besten zehn Ebern. Bei den genomischen Zuchtwerten waren es vier Eber, die {ibereinstim-
mend aus den beiden nach Gesamtzuchtwert sortierten Listen ausgewéhlt wurden. Wenn
nur die besten flinf Eber ausgewihlt wurden, gab es einen libereinstimmend ausgewéhlten
Eber (konventionelle Zuchtwerte) bzw. zwei (genomische Zuchtwerte). Bei den Einzel-
merkmalen war die Ubereinstimmung bei den genomischen Zuchtwerten insgesamt hdher.
Allerdings ist diese Art des Vergleichs wegen der geringen Anzahl der Eber nur bedingt
aussagekriftig, weil die Abstinde zwischen den Zuchtwerten unterschiedlich grof3 waren.

Tabelle 9: Anzahl der iibereinstimmend aus zwei Zuchtwertlisten (Reduzierter bzw. voller
Datensatz) ausgewdhlter Eber nach Art der Zuchtwertschdtzung und Merkmal

Konventionelle Zuchtwerte  Genomische Zuchtwerte
Anzahl ausgewahlter Eber

Merkmal 10 5 10 5
Gesamtzuchtwert 5 1 4 2
Futteraufwand je kg Zuwachs 3 1 4 3
Tagl. Zunahme 4 2 6 1
Fleischanteil nach Formel 6 1 4 1
Fleischanteil im Bauch 4 2 4 2
Rickenmuskelflache 2 0 7 3
Fleisch:Fett-Verhaltnis 4 2 5 3
Schlachtkérperlange 2 0 7 3
Intramuskularer Fettgehalt 5 1 8 2
pH1 (Kotelett) 5 2 8 3
Tropfsaftverlust 6 2 6 2

2.3 Ausblick

Das vorliegende Projekt hat gezeigt, dass die mit der von ITZ aufgebauten genomischen
Zuchtwertschitzung ermittelten Zuchtwerte flir sehr junge Kandidaten eine hinreichend ge-
naue Vorhersage des spiteren Zuchtwerts, nach Vorliegen der Leistungen von Nachkom-
men, liefern. Allerdings kann eine solch aufwindige Validierung nicht regelmifig wieder-
holt werden. Aufbauend auf den Erkenntnissen aus diesem Forschungsprojekt sollen daher
Methoden entwickelt werden, wie eine Validierung des Single-Step-Verfahrens auf der Ba-
sis von ausschlieBlich im Rahmen der Routinepriifung erzeugten Priiftiernachkommen er-
folgen konnte, um eine regelméfige Validierung in kurzen Zeitabstdnden zu ermdglichen.
Zusitzlich soll untersucht werden, ob diese Methoden auch geeignet sind, um die genomi-
sche Zuchtwertschédtzung bei den Mutterrassen zu validieren. Auch dort wird ein Single-
Step-Verfahren verwendet, aber das Modell ist aufgrund des groeren Merkmalsspektrums
(Fruchtbarkeitsmerkmale) wesentlich komplexer.
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