Single Step - Ein grosser Schritt
zu mehr Sicherheit

SIMON SCHLEBUSCH, Braunvieh Schweiz

Die Begeisterung des Ehrenprasidenten Reto Griinenfelder war in Bezug auf die neuen Single-Step-Zuchtwerte
an der Delegiertenversammlung spirbar. Jungstiere mit Sicherheiten von 80 % und mehr —
das seien Zahlen, von denen man friher nur habe trdumen kdonnen, meinte er. Und doch sind sie seit
dem 1. April 2025 Realitdt bei den Braunviehstieren — dank Single Step.

uch wenn noch nicht alle Zuchtwerte mit Single Step
A berechnet werden und deshalb noch eine Ubergangs-

frist von einem Jahr besteht, ist Braunvieh Schweiz
mit der Einflhrung dieser Methode einen grossen Schritt nach
vorne gegangen. Die Single-Step-Zuchtwerte sind mit den
bisherigen Two-Step-Zuchtwerten so vergleichbar wie Apfel
mit Birnen.
Deshalb wollen wir einen Wert betrachten, der dennoch
vergleichbar ist: das Bestimmtheitsmass oder B%, konkret, die
Sicherheit der Zuchtwerte. Diese Veranderung der Sicherheit
wollen wir anhand der KB-Stiere mit GA-Label verdeutlichen.
Diese Kategorie ist zlichterisch von besonderer Bedeutung —
und zeigt gleichzeitig den deutlichsten Zuwachs an Sicherheit
dank Single Step.

Tabelle 1: Die Veridnderung der B% fiir die
KB-Stiere mit GA-Label

s%ss B% 0B
Two Step Dez 64 68
Single Step April 86 83

Differenz 22 15



Das BS-Kalb Cila steigert dank Single-Step seine
Sicherheit um 23 B%-Punkte — von 61 % auf 84 %.
Zum Vergleich: Das B% des abstammungsbasierten
Zuchtwerts im August lagen bei lediglich 35 %.
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Verdnderung des B%

In der folgenden Tabelle sehen wir die Veranderungen der
Sicherheiten (B%) bei Jungstieren mit GA-Label. Besonders
auffallig sind die Zuwéchse von 22 B%-Punkten bei Brown
Swiss (BS) und 15 B%-Punkten bei Original Braunvieh (OB).
Damit erreicht heute ein Grossteil dieser Stiere Sicherheiten
von Uber 80 %.

Auch bei den noch jiingeren Stieren — also den Geburtsjahr-
gangen 2024 und 2025 - zeigt sich ein deutlicher Anstieg der
Sicherheiten. So liegt der Durchschnitt beim B% der BS-Stier-
kalber bei 85 %, wihrend die OB-Stierkalber im Schnitt 79 %
erreichen.

Zusammenfassend kénnen wir sagen: Unabhangig davon,
ob sich ein Zuchtwert nach der Publikation nach oben oder
nach unten bewegt hat — mit Single-Step und den héheren
Sicherheiten kann man heute sagen, dass er ndher am wahren
Zuchtwert liegt. Das heisst, wir sind préziser und sicherer in
der Einschatzung des genetischen Potenzials der Tiere. Mit
diesem Schritt kdnnen Zuchtwerte friher und verldsslicher
geschétzt werden, was eine friihzeitige Selektion ermoglicht—
und damit, bei konsequenter Anwendung, den Zuchtfort-
schritt beschleunigt. |



” ZUCHT

Single Step: Haufigste Fragen

wischen Dezember und April wurde
Z die Auswertungsmethode fir die

Merkmale der Merkmalgruppen
Produktion, Zellzahl, Exterieur und Melk-
barkeit komplett neu geschrieben. Das
bisherige Two-Step-Verfahren wurde
durch das Single-Step-Verfahren ersetzt.
Mit der neuen Methode sind die Zucht-
werte genauer, was ein grosser Vorteil
ist. Ein Vergleich Dezember/April ist nicht
moglich, da es sich um ein komplett an-
deres Schatzungsmodell handelt. Dies
hat zu erwarteten Verdnderungen ge-
fuhrt und wirft nattrlich Fragen auf. Die
aktuell haufigsten Fragen hat Adrien
Butty, Fachbereichsleiter Zuchtwertschét-
zung von Qualitas, beantwortet, wie
folgt.

Warum steigt die Sicherheit (B%) im
neuen Verfahren so stark?

Die Datenmenge konnte durch die weib-
lichen Genotypen erheblich vergrossert
werden. Frither flossen nur mannliche
Genotypenindie Zuchtwertschatzungein.
Mit Single-Step nutzt man auch die Geno-
typen der weiblichen Tiere. So stieg die
Zahlvon 11500 Genotypen im Dezember
auf 153500 im April — Giber 13-mal mehr.
Diese Zusatzinformationen ermdoglichen
eine deutlich genauere Schatzung, was
sich klar in den B% widerspiegelt. Das
bedeutet, dass ein Zichter heute eine
verldsslichere Schatzung fir seine Tiere
erhélt.

Die Qualitas AG hat wahrend der Entwick-
lung der Single-Step-Pipeline regelmdssig
die Stabilitat der Zuchtwerte tberprift.
Dazu wurde beispielsweise aus den
Sicherheiten (B%) ein Konfidenzintervall
berechnet und geprift, ob die Zuchtwerte
in der nachsten Routine innerhalb dieses
Bereichs bleiben. Das heisst, man hat
Uberprift, ob ein Stier im erwarteten
Bereich der Schatzung lag.

Weniger als 1 % aller Tiere lagen ausser-
halb der Erwartungen — teils hoher, teils
tiefer. Dabei handelte es sich stetsum Tiere,
bei denen viele neue Informationen —
meist Jungstiere mit einem rasanten
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Der OB-Stier Asserro steigert dank Single-Step seine Sicherheit um 19 B%-Punkte — von 61% auf

80%.

Zuwachs an Tochterleistungen — von einer
Routine zur néchsten eingeflossen sind.
In friheren Mitteilungen war von einer
Erhdhung der B% durch Single-Step um
10 bis 15 % die Rede (je nach Merkmal),
verglichen mitdem alten Verfahren. Diese
Zahl wurde Uber alle Jungtiere hinweg
ermittelt — also auch tber Tiere, die keine
oder nur sehr geringe Verwandtschaft zur
in der Schweiz phanotypisierten Popula-
tion hatten. Dazu zé&hlen beispielsweise
auch slowenische Stiere.

Die Jungtiergruppe, die heute im Zen-
trum der Untersuchung steht — junge
Schweizer KB-Stiere —, weist deut-
lich hohere Verwandtschaften zur
phénotypisierten und genotypisierten
Kuhpopulation auf. In der Folge fallt der
Anstieg ihrer B% hoher aus, als die zuvor
kommunizierten Zahlen.

Wie kann es sein, dass eine Kuh stark
im GZW verliert, obwohl sie vorher
sehr gut war?

Mit dem neuen Verfahren sind tber 13-mal
mehr Genotypen direkt in die Zuchtwert-
schatzung einbezogen. Die Genotypen
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von Kihen fliessen in die Auswertung ein
und haben volles Gewicht.

Die Phanotypen (Leistung und Exterieur)
der Kithe sind neu mit den Genotypen
der Kiihe selbst verbunden. Zuvor waren
diese Phanotypen mit den Genotypen der
Stiere verknuipft. Somit kann die Basispo-
pulation besser abgebildet werden, und
die Zuchtwerte der Jungtiere sind weniger
Uberschatzt.

Was heisst genomische Verwandtschaft?
Die genomische Verwandtschaft ist eine
Zahl zwischen O und 1, mit welcher
geschatzt wird, wie dhnlich sich zwei Tiere
in ihrem Genom sind. Eine 1 bedeutet
beispielsweise, dass die Tiere genau
dasselbe Genom haben — wie es bei einei-
igen Zwillingen der Fall ist.

Da die genomische Verwandtschaft Gber
alle SNPs berechnet wird und die Vertei-
lung der Genotypen in der Population
nicht zuféllig ist, sind alle genotypisierten
Tiere in einer Single-Step-Auswertung
miteinander verwandt.

Im vorherigen Two-Step-Verfahren ging
man — trotz genomischer Auswertung —
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bei der Berechnung der Verwandtschaften
davon aus, dass 50 % des Erbguts vom
Vater und 50 % von der Mutter an die
Nachkommen vererbt werden. Das ist
eine Erwartung, also ein Durchschnitt Gber
die gesamte Population, der sich einfach
mit einem Pedigree berechnen lasst.

Der Einbezug von Genotypen zur Bestim-
mung der Verwandtschaft zwischen Tieren
erlaubt jedoch eine deutlich genauere
Ermittlung dieser Verhaltnisse. In der
Theorie kann die genomische Verwandt-
schaft zwischen Vollgeschwistern sogar
Extremwerte wie O oder 1 erreichen —
wahrend die pedigreebasierte Verwandt-
schaft stets 0.5 betragt.

Zwar ist zu erwarten, dass die genomi-
sche Verwandtschaft im Durchschnitt der
Abstammung folgt, dennoch sind grosse
individuelle Abweichungen méglich. Ein
Beispiel:

Ein Tier kann 90 % der Gene vom Vater
und nur 10 % von der Mutter weiter-
geben. Entsprechend fliessen je 45 %
der viterlichen Grosseltern, aber nur 5 %
der mitterlichen Grosseltern ins Modell
ein. Es kann auch vorkommen, dass nicht
blutsverwandte Tiere dhnliche Genom-
strukturen aufweisen. In solchen Fallen
beeinflussen phanotypische Leistungen
auch Tiere, die laut Abstammungsinfor-
mation nicht verwandt sind.

Das heisst im Umkehrschluss: Das Verer-
bungsmuster eines Stieres wird auch durch
die genomische Verwandtschaft beein-
flusst. Das bedeutet zum Beispiel: Steigt
der Vater im Zuchtwert, muss der Sohn
nicht ebenfalls steigen, da er genomisch
moglicherweise starker mit einer anderen
Tiergruppe — zum Beispiel der Mutter-
linie — verwandt ist. Diese genomischen
Verwandtschaften sind préziser, aber
von aussen nicht mehr direkt nachvoll-
ziehbar.
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Der BS-Stier Harvey steigert dank Single Step seine Sicherheit um 24 B%-Punkte - von 59%

auf 83%.

Wurden diese Zuchtwerte von einer
aussenstehenden Firma geprift?

Alle Single-Step-Auswertungen wurden
durch die von der EU akkreditierte ICAR-
Stelle (Interbull) mit dem sogenannten
GEBV-Test validiert. In diesen Tests wird
sichergestellt, dass der Zuchtwert eines
jungen Stieres mit seinem Zuchtwert vier
Jahre spater — also wenn er iber Tochter-
leistungen verfligt und gepruftist—tber-
einstimmt. Die GEBV-Tests wurden fir alle
Interbull-Merkmale bestanden.

Warum wird bei einigen Stieren keine

Leistungssteigerung mehr angezeigt?
Um die Zuchtwerte von Stieren, deren
Tochter mehrheitlich oder vollstandig
im Ausland sind, genauer schatzen zu
konnen, werden ihre internationalen
Zuchtwerte (MACE-ZW) in unsere Single-
Step-Auswertung integriert. Zahlen, die
nur auf Schweizer Tochtern beruhen,
stimmen dann nicht mehr mit den Zucht-
werten und dem B% des Stieres tberein.
Aus diesem Grund wird flr Stiere mit
MACE-Information keine Leistungsstei-
gerung angezeigt. Die Leistungsstei-
gerung wird weiterhin far Tiere mit
Leistungen ausschliesslich in der Schweiz
publiziert.
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Wo sind die traditionellen und

die direkt genomischen Zuchtwerte?
Das Single-Step-Zuchtwertschatzungs-
verfahren ermittelt die Zuchtwerte in
einem Schritt. Durch die Kombination von
Pedigree- und genomischen Verwandt-
schaften fliesst sogar genomische Infor-
mation in die Zuchtwerte von nicht geno-
typisierten Tieren ein. Das hat zur Folge,
dass kein Zuchtwert mehr geschatzt wird
ohne einen genomischen Einfluss. Das
heisst, dass es keine separate Ausweisung
der traditionellen und der direkt genomi-
schen Zuchtwerte mehr gibt.

Kann es sein, dass die
Exterieurzuchtwerte sanken?

Bei der Uberpriifung der Zuchtwerte
fiel auf, dass die Streuung der Noten-
Zuchtwerte bei den Exterieurmerkmalen
unterschiedlich gross war. Insbesondere
im Bereich der Euter war sie deutlich
hoher als bei anderen Merkmalen. Es
wurde erkannt, dass diese Abweichung zu
einer verzerrten Darstellung fuhren kann.
Daher wurde fir die Noten-Zuchtwerte,
die als LBE-Composites publiziert werden,
die Streuung entsprechend angepasst.
Bildlich gesprochen, wurden die Zucht-
werte «zusammengedriickt», sodass sie
nun eine mit anderen Exterieurmerkmalen
vergleichbare Streuung aufweisen. ]



