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Was ist ein SNP?

» Ein SNP ist ein genetischer Marker.

 Single Nucleotide Polymorphismen (SNP)
sind Einzelbasenunterschiede, die zufallig
Uber das Genom verteilt sind.

SNP SNP
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Tierl: CCAGGTATTGAGGACTAATTGCC...GTACCGCATTAGG
Tier2: CCAGGTATTGAGGACGAATTGCC...GTACCGTATTAGG




[llumina Equine SNP50 Bead Chip
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The EquineSNP50 BeadChip contains
*54 602 SNP|assays per sample and ¢
allows for the interrogation of 12 54 602 SNP

-> Wade et al. (2009): Genome Sequence,
Comparative Analysis, and Population Genetics of
the Domestic Horse. Science. Vol. 326, 865 - 867.

TABLE: 1 EQUINESNP50 BEADCHIP PERFORMANCE DATA AND SPECIFICATIONS

PARAMETER RESULTS* PRODUCT SPECIFICATION
Average Call Rate? 99.54% >99%
Reproducibility 100% >99%
Mendelian Inconsistencies 0.01% <0.1%

*Results based on 372 DNA samples including 8 replicates and 15 trios from fifteen breeds. See Table 2 for the list of breeds tested
*Excludes Hokkaido samples. Average call rate including Hokkaido samples is 99.41%.

samples in parallel

Genomweite SNP-Daten ertffnen neue
Maoglichkeiten

« Kontrollieren der Verwandtschaft zwischen Pferden einer

Population

» Genauere Schatzung der genetischen Vielfalt

« |dentifizieren von Genorten, welche die phanotypische
Auspragung wichtiger Merkmale von Pferden beeinflussen

» Aufdecken von Zusammenhangen zwischen der Variabilitét
von Genorten (Inzucht) und Fitnesseigenschaften

» Schéatzen von SNP-Effekten auf die Phanotypen und aus der
Summe der SNP-Effekte Zuchtwerte fir Pferde schatzen




Material & Auswahl der Pferde

* Auswabhlkriterien fur ~ 1'100 Elterntiere 1998 - 2008
Freiberger Pferde:
. Anzahl Nachkommen
. Zuchtwert
. Genauigkeit des Zuchtwerts
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Material & Auswahl der Pferde

* Blutproben-Sammlung von ~ 1'100 Freiberger Pferden
und Genotypisierung mit dem Illumina Equine SNP50
Bead Chip

- mit der Typisierung einer Blutprobe wird die Information zu
54'602 Markern auf der DNA eines Pferdes verfligbar

1100 Tiere x 54'602 Marker = 60'062°200 Datenpunkte

» Daten zu rund 70 Merkmalen: Exterieurmerkmale | 28
* 43 Merkmale aus dem Zuchtprogramm = | |_eistungsmerkmale | 12
» ~ 30 weitere Merkmale Weisse Abzeichen 3




Im Folgenden ein erster Einblick ...

* ... In das Arbeiten mit SNP-Daten von 576 Freiberger
Pferden.

Markerqualitat: Minor allele frequency (MAF)
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’ 2'957 Marker sind monomorph




Markerqualitat: Call-Rate

Pro Marker:

1'984 Marker haben eine Call-Rate < 90 %
(1 Marker ist nicht gelaufen)

* Pro Tier:

8 Tiere haben eine Call-Rate < 90 %
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- Nach dem Filtern verbleiben 40‘092 Marker & 568 Tiere

Pedigree-basierte und genomische

Verwandtschaft
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y =-0.08116 + 0.90550x
1 R2=79.69 %

Anteil Allele IBD

103740 paarweise Vergleiche

Mittlerer Inzuchtkoeffizient im
Jahr 2008: 6.8 %

» Vollgeschwister
» Halbgeschwister

Verwandtschaftsgrad
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Genetische Vielfalt
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Ein Mass fur die genetische Vielfalt ist die effektive

Populationsgrosse (Ng).
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Genetische Kartierung eines Merkmals

e 25 Flichse & 31 Braune
» 20‘000 Permutationen
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Melanocortin-1-Rezeptor (MC1R): Grundfarbe

Grundfarben: Fuchs & Braun
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Horse Chromosome 3
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Recessive chestnut allele "e"

C901T - Tag| restriction site Rieder et al., 2001

Berner Fachhochschule

@® Schweizerische Hochschule fiir Landwirtschaft SHL

Genomische Zuchtwertschatzung & Selektion

Ausblick:

Erste Effektschatzungen fur Merkmale mit hoher Heritabilitat
(z.B. Exterieurtyp)

Beispiel: Poster Bianca Haase




Take Home

* Die Probensammlung und die Genotypisierung sind
demnéchst abgeschlossen.

» Die Plausibilisierung mit rund der Halfte der
Gesamtdaten zeigt, dass die Datenqualitat hoch ist und
sich die Daten fur die geplanten Untersuchungen eignen.

» Damit sind die Voraussetzungen fir die Schatzung von
genomischen Zuchtwerten und der Etablierung der
neuen Methodik in der praktischen Pferdezucht gegeben.

* Die einmalige Datenmenge ermdglicht die Bearbeitung
von vielen weiteren wissenschaftlichen Fragestellungen
mit genetischem Hintergrund.
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Herzlichen Dank
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Genetische Kartierung eines Merkmals

* 164 Fichse & 252 Braune

MDS-Plot: Populations-Stratifikation?
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