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Selecteren op basis van DNA-merkers
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Genomic selection: een revolutie in fokkerij

Genomic selection is in de fokkerijwereld het gesprek van de dag. Maar wat houdt het nu precies in?

En wat voor gevolgen heeft het voor fokprogramma’s?
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enomic selection wordt wel
bestempeld als een van de
meest significante ontwikkelin-
gen in de veefokkerij sinds de
invoering van de fokwaarde-
schatting. Het principe van genomic selection is
eind jaren negentig ontwikkeld bij Wageningen
UR Livestock Research in Lelystad. Het beschik-
baar komen van ongeveer 50.000 merkers voor
rund, varken en kip, voor minder dan 200 euro
per dier, maken dat deze techniek interessant is
geworden voor toepassing in fokprogramma’s.
Wageningen UR Livestock Research is nauw
betrokken bij deze ontwikkeling en de imple-
mentatie en werkt hierbij samen met de
onderzoeksafdelingen van CRV en pluimvee-

en varkensfokker Hendrix Genetics.

Herkennen topdieren

Een dier krijgt de helft van zijn vaders genen en de
helft van zijn moeders genen. Niet elke nakomeling
krijgt dezelfde helft van beide ouders. Belangrijke
vragen zijn: welke nakomeling heeft de beste set
van genen gekregen en welke nakomeling heeft
misschien een iets mindere combinatie van de
ouders gekregen? Om dit uit te pluizen wordt in
de fokkerij gekeken naar prestaties van het dier
zelf en van verwante dieren zoals nakomelingen.
Zo bepalen we de fokwaarde van een dier met een
hoge nauwkeurigheid. Het nadeel is dat het lang
duurt voordat een fokwaarde beschikbaar is, en
bovendien zijn de kosten van het meten van pres-
taties van verwanten vaak hoog. Genomic selection
brengt hier verandering in.

Merkerfokwaarden

Voor ieder van de 50.000 merkers heeft een dier
twee kopieén. De mogelijke kopieén zijn A, C, G
en T, de bouwstenen van het DNA. Per merker
komen normaal gezien slechts twee van de vier
kopieén voor, bijvoorbeeld A en C. Voor deze
merker kunnen dieren AA, AC en CC zijn. De
combinatie van merkers over het hele genoom is
voor ieder dier uniek. Het grote aantal merkers
en de verspreiding daarvan over het hele
genoom, zorgen ervoor dat er bij alle genen
minimaal een merker dicht in de buurt ligt.

De merkers ‘markeren’ op deze manier de
genen, zonder dat deze genen zelf, of hun
positie op het genoom, bekend zijn.

Voor alle 50.000 merkers wordt vervolgens
bepaald in hoeverre ze de verschillen op een
bepaald kenmerk verklaren. Zo kan bijvoorbeeld
worden bepaald dat dieren met een A voor een
specifieke merker, een fokwaarde hebben die

1 kg melk boven het gemiddelde ligt, terwijl
dieren met een C een fokwaarde hebben die 1 kg
onder het gemiddelde ligt. Voor dieren met AA,
AC, en CC betekent dit dat hun fokwaarden res-
pectievelijk +2, o, of —2 kg melk afwijken van het
gemiddelde. Door voor iedere merker dit effect
ten opzichte van het gemiddelde te bepalen en
vervolgens per dier voor al zijn of haar merkers
deze effecten bij elkaar op te tellen, worden de
zogenaamde merkerfokwaarden verkregen.

Een belangrijke stap in het toepassen van geno-
mic selection is het bepalen van de waarde van
iedere afzonderlijke merker. Hiervoor wordt een
zogenaamde referentiepopulatie gebruikt. Deze
populatie omvat doorgaans minimaal duizend
dieren, waarvan op basis van prestatiegegevens
van verwanten en/of de dieren zelf, nauwkeuri-
ge fokwaarden beschikbaar zijn en waarvan alle
50.000 merkers bekend zijn. Met een statistisch
model wordt bepaald hoe deze betrouwbare
fokwaarden ‘opgedeeld’ moeten worden in de
effecten van alle 50.000 merkers.

Gevolgen voor fokprogramma

Traditioneel wordt een eerste selectie door
fokkerijorganisaties uitgevoerd op basis van

de fokwaarden van hun ouders en een tweede
selectie op basis van prestaties van verwanten

en eigen prestatie. De meest extreme toepassing
van genomic selection is het volledig afschaffen
van het meten van prestatiegegevens aan dieren
en hun verwanten. De beste dieren worden met-
een gepromoveerd tot fokdier op basis van de
merkerfokwaarde die al bij de geboorte bekend
kan zijn. Om deze stap te kunnen zetten moeten
de merkerfokwaarden voor jonge dieren een
betrouwbaarheid hebben die vergelijkbaar is met
die van fokwaarden gebaseerd op verzamelde
prestatiegegevens. Op dit moment worden deze
betrouwbaarheden nog niet gehaald. Met behulp
van genomic selection wordt voor proefstieren
bijvoorbeeld voor kg eiwit een betrouwbaarheid
gehaald van ongeveer 60 procent tegen een
betrouwbaarheid van 85 procent gebaseerd op
gegevens van honderd dochters. De betrouw-
baarheid van de merkerfokwaarde is echter

een stuk beter dan een betrouwbaarheid van

35 procent op basis van fokwaarden van alleen
de ouders. De betrouwbaarheid van merker-
fokwaarden kan onder andere worden verhoogd
door het vergroten van de referentiepopulatie.
Daarom passen fokkerijorganisaties momenteel
genomic selection toe in de voorselectie van fok-
dieren. Op deze manier kan uit een groter aantal
dieren uiteindelijk een beperkt aantal dieren
worden geselecteerd die vervolgens op de
gebruikelijke traditionele manier worden
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‘getest’. Tegelijkertijd kunnen bijvoorbeeld de
beste 10 procent dieren gebaseerd op merker-
fokwaarden al worden gebruikt als ouder voor
de volgende generatie. Door het beperken van
het aantal dieren dat wordt getest of volledig te
stoppen met testen, kunnen de kosten van het
fokprogramma drastisch naar beneden.

Korter generatie-interval

Genomic selection heeft de potentie om wereld-
wijd fokprogramma’s radicaal te veranderen en
genetische vooruitgang verder te versnellen. In
het algemeen gaat een hogere genetische vooruit-
gang echter vaak ook gepaard met een hogere
inteelttoename. Een van de redenen hiervoor is
dat voor een hogere genetische vooruitgang meer
nakomelingen van een dier met een hoge fok-
waarde worden geselecteerd in de eerste selectie-
stap, waardoor de kans groter is dat gerelateerde
dieren in de tweede selectiestap worden geselec-
teerd. Met behulp van genomic selection kunnen
uit een grote groep nakomelingen van een top-
dier al vroegtijdig de besten worden geselecteerd.
Het totale aantal geselecteerde dieren van een
bepaalde ouder kan daardoor afnemen. Daar-
naast kunnen met behulp van genomic selection
relatief goedkoop nakomelingen van meer
verschillende dieren worden getest. De kans op

Merkers voor voer-

o oo

efficiéncy en methaan

In een tweede project, dat sinds begin
2009 loopt, worden merkers gebruikt
om fokwaarden te voorspellen voor voer-
efficiéntie en methaanemissie. De fok-
waarden zullen gevalideerd worden

met vergelijkbare experimenten in
Nieuw-Zeeland en Australié.
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een nieuw topdier met een outcross-afstamming
neemt daardoor toe. Concluderend heeft genomic
selection de potentie om in fokprogramma’s de
genetische vooruitgang te verhogen, het generatie-
interval te verkorten, de kosten te reduceren en
de inteelt te verlagen.

Fokken op moeilijk te meten kenmerken

Een mogelijke toepassing van genomic selection
is het selecteren op kenmerken waar normaal
moeilijk op te selecteren is. Zo is Wageningen UR
Livestock Research trekker van twee projecten
waarin gekeken wordt naar de mogelijkheden om
merkerfokwaarden te schatten voor kenmerken
die moeilijk meetbaar zijn. Ten eerste het Euro-
pese initiatief RobustMilk, waarbij een referentie-
populatie van tweeduizend koeien wordt samen-
gesteld om kenmerken te meten die alleen op
proefbedrijven meetbaar zijn. Dat onderzoek
kijkt naar mogelijkheden voor het schatten van
merkerfokwaarden voor robuustheidskenmer-
ken, zoals negatieve energiebalans en vruchtbaar-
heid, maar bijvoorbeeld ook voor een verbeterde
samenstelling van melk.

Vergelijkbare scenario’s zijn denkbaar voor moei-
lijk te meten kenmerken zoals verenpikken bij
kippen, om kannibalisme tegen te gaan, of beren-
geur bij varkens, om castratie van beren af te
kunnen schaffen.

fokwaarde

SELECTEREN OP DNA

De stappen voor het bepalen van
de merkerfokwaarde van een dier.



