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Agenda / aktueller Stand, Nutzungshinweise, Perspektiven

❖ genomische Zuchtwertschätzung und 
genomische Selektion

 Was ist das? Grundprinzip Genomik / 
genomische Zuchtwerte

 Was sagen mir die Ergebnisse? Einordnung 
Vererbungsprofil vs. Linearprofil eines Pferdes

❖ Anpaarungsprogramm

 Was steht für die digitale Anpaarungsplanung 
zur Verfügung? Informationsgrundlage 
(aktuell und künftig)

 Wie gehe ich konkret für meine Stute vor?
individuelle Anpaarungsplanung

❖ Ausblick
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Genomik in der Pferdezucht:

Genomische Zuchtwertschätzung und Selektion
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◼ DNA-Sequenz = genetischer Code → Bauplan eines Pferdes
▪ in jedem Zellkern ("gestückelt"  Chromosomen), ca. 2,7 Mio. Basenpaare
▪ nur 4 Buchstaben des genetischen Alphabetes 
 → 3er-Abfolge von Basen  Anweisung

◼ Genom = Summe des gesamten genetischen Materials
▪ ca. 2% Gene (was?)
▪ ca. 98% Zusatzanweisungen (wo, wann, wie viel?) 
 oder hinsichtlich Funktion unbekannt ("junk DNA")

Genomik
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DNA = deoxyribonucleic acid (Desoxyribonukleinsäure, DNS)
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◼ DNA-Sequenz = genetischer Code → Bauplan eines Pferdes
▪ in jedem Zellkern ("gestückelt"  Chromosomen), ca. 2,7 Mio. Basenpaare
▪ nur 4 Buchstaben des genetischen Alphabetes 
 → 3er-Abfolge von Basen  Anweisung

◼ Genom = Summe des gesamten genetischen Materials
▪ ca. 2% Gene (was?)
▪ ca. 98% Zusatzanweisungen (wo, wann, wie viel?) 
 oder hinsichtlich Funktion unbekannt ("junk DNA")

◼ über das gesamte Erbmaterial verteilte genetische Marker 
 → "genetischer Fingerabdruck"

 Genomik 
 = systematische Analyse 
 des gesamten Genoms

Genomik
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DNA = deoxyribonucleic acid (Desoxyribonukleinsäure, DNS)
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Wie unterstützt Genomik die Zucht?

◼ Laboruntersuchung ("genetischer Fingerabdruck")

 Sequenzierung = Auslesen jeder Stelle des Genoms → machbar, aber weiterhin aufwändig, teuer 
 (noch) nicht routinegeeignet

✓ gezieltes Auslesen von Genomabschnitten oder einzelnen Stellen des Genoms
 → machbar, je nach Lage und Länge / Größe teils aufwändig, teils sehr gut automatisierbar 
  insgesamt routinegeeignet

◼ Dateninterpretation → genomische Anwendungen
➢ eine Stelle oder wenige Stellen

➢ viele Stellen / Gesamtmuster
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A
B B B B B

relevantes Laborergebnis:
(A) AT
(B) AT AT GC AT GC ...

(A) Genomabschnitt lässt direkt Rückschlüsse zu (z.B. Erbfehler, Farbgenetik)
 → Einzelgentest bzw. Auslesen genetischer Eigenschaft

(B) Genomabschnitt gewinnt erst in der Masse an Wert (genomweite Marker 
= Abdeckung des gesamten Genoms) → genomischer Zuchtwert

Pferdezucht: 
Stellenwert (B) >> (A)
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Laboruntersuchung I

◼ Single Nucleotide Polymorphism (SNP) = Einzelbasenaustausch
▪ verteilt über das gesamte Genom

▪ automatisierbare, kosteneffiziente Laboranalyse

➢ zentrales Werkzeug genomischer Analysen und Basis der modernen Tierzucht

◼ SNP-Chip (SNP-Array) als Basis für Hochdurchsatz-Routineanalytik
▪ "Auslesemaschinerie" für 10.000e von SNP-Markern in jedem Proben-Feld
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© IFN Schönow GmbH

Pferd 1

Pferd 2

o 1 Laboranalyse ("SNP-Chip")
o je Analyselauf mind. 1 Platte à 96 Proben (Pferde)
o mehr als 86.000 SNP-Marker je Probe
  über 8,4 Mio. "Buchstaben" je Platte 

source: 
https://biotech.illinois.edu
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kostengünstige Datenverfügbarkeit

✓ einzeln wertvolle SNPs (genetische Eigenschaften)
✓ in der Masse wertvolle SNPs (genomische Zuchtwertschätzung)

Laboruntersuchung II

◼ Single Nucleotide Polymorphism (SNP) = Einzelbasenaustausch
▪ verteilt über das gesamte Genom

▪ automatisierbare, kosteneffiziente Laboranalyse

➢ zentrales Werkzeug genomischer Analysen und Basis der modernen Tierzucht

◼ SNP-Chip (SNP-Array) als Basis für Hochdurchsatz-Routineanalytik
▪ "Auslesemaschinerie" für 10.000e von SNP-Markern in jedem Proben-Feld

◼ SNP-Genotypisierung  individueller "genetischer Fingerabdruck" eines Pferdes
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source: 
https://biotech.illinois.edu© IFN Schönow GmbH

Pferd SNP1 SNP2 SNP3
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Laboruntersuchung → Dateninterpretation

◼ Single Nucleotide Polymorphism (SNP) = Einzelbasenaustausch
▪ verteilt über das gesamte Genom

▪ automatisierbare, kosteneffiziente Laboranalyse

➢ zentrales Werkzeug genomischer Analysen und Basis der modernen Tierzucht

◼ SNP-Chip (SNP-Array) als Basis für Hochdurchsatz-Routineanalytik
▪ "Auslesemaschinerie" für 10.000e von SNP-Markern in jedem Proben-Feld

◼ SNP-Genotypisierung  individueller "genetischer Fingerabdruck" eines Pferdes
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source: 
https://biotech.illinois.edu© IFN Schönow GmbH

Zielgröße

?
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SNP-Genotypdaten als Auswertungsgrundlage I

◼ einfaches Grundprinzip: Vergleich von Verteilungsmustern

(1) erforderliches Anlernen eines Schätzsystems durch Pferde mit genomweiten Markerdaten
 ("genetischer Fingerabdruck" / SNPs) und Informationen zur Zielgröße (Phänotyp)
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Pferd SNP1 SNP2 SNP3

gcg
tca
atg
ata
tta
tta

z.B. Größe 
(Stockmaß)
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SNP-Genotypdaten als Auswertungsgrundlage II

◼ einfaches Grundprinzip: Vergleich von Verteilungsmustern

(1) erforderliches Anlernen eines Schätzsystems durch Pferde mit genomweiten Markerdaten
 ("genetischer Fingerabdruck" / SNPs) und Informationen zur Zielgröße (Phänotyp)

(2) praktische Anwendung: 
 zuverlässiges "Lesen des genetischen Fingerabdruckes" von Pferden ohne Angaben zur Zielgröße
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➢ abgesicherte Aussagen zur Merkmalsgenetik 

➢ auch für Stuten und auf Wunsch schon im Fohlenalter

?

Pferd SNP1 SNP2 SNP3

gcg
tca
atg
ata
tta
tta

z.B. Größe 
(Stockmaß)
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SNP-Genotypdaten als Auswertungsgrundlage III

◼ moderne Verfahren: "single step" = gleichzeitige Einbindung sämtlicher verfügbarer Daten

✓ maximale Unterstützung des Schätzsystems durch Pferde mit genomweiten Markerdaten
 ("genetischer Fingerabdruck" / SNPs) und Informationen zur Zielgröße (Phänotyp)

✓ in jedem Auswertungslauf umfassender Verteilungsmuster-Vergleich und
 zuverlässiges "Lesen des genetischen Fingerabdruckes" von Pferden ohne Angaben zur Zielgröße
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➢ abgesicherte Aussagen zur Merkmalsgenetik 

➢ auch für Stuten und auf Wunsch schon im Fohlenalter

?

Pferd SNP1 SNP2 SNP3

gcg
tca
atg
ata
tta
tta

z.B. Größe 
(Stockmaß)

Phäno
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SNP-Genotypdaten als Auswertungsgrundlage IV

◼ moderne Verfahren: "single step" = gleichzeitige Einbindung sämtlicher verfügbarer Daten

✓ maximale Unterstützung des Schätzsystems durch Pferde mit genomweiten Markerdaten
 ("genetischer Fingerabdruck" / SNPs) und Informationen zur Zielgröße (Phänotyp)

✓ in jedem Auswertungslauf
 zuverlässiges "Lesen des genetischen Fingerabdruckes" von Pferden ohne Angaben zur Zielgröße
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➢ abgesicherte Aussagen zur Merkmalsgenetik 

➢ auch für Stuten und auf Wunsch schon im Fohlenalter

Pferd SNP1 SNP2 SNP3

gcg
tca
atg
ata
tta
tta

"Hochauflösungspedigree" als universeller Mehrwert der SNP-Genotypisierung
➢ genetische (Un-)Ähnlichkeit (z.B. auch zwischen Vollgeschwistern)

➢ bessere Erkennung genetischer Unterschiede und Muster
 = bessere Voraussetzungen für die Erkennung von Assoziationen zur Phänotyp-Verteilung

z.B. leistungs-
bezogene Kriterien 
(Dressur, Springen)

z.B. gesundheits-
bezogene Kriterien, 
Verhalten etc.

Phäno
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Genomik in der Pferdezucht

◼ gemeinsame Initiative zur Etablierung genomisch unterstützter Verfahren: 
 International Association of Future Horse Breeding GmbH & Co KG

➢ genomische Lernstichprobe (SNP-Genotypisierung von Pferden mit Phänotypdaten; N=5.000)
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International Association of 
Future Horse Breeding GmbH & Co KG (IAFH)
und ihre wissenschaftlichen Kooperationspartner

seit 2017

18.02.2026
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Genomik in der Pferdezucht

◼ gemeinsame Initiative zur Etablierung genomisch unterstützter Verfahren: 
 International Association of Future Horse Breeding GmbH & Co KG

➢ genomische Lernstichprobe (SNP-Genotypisierung von Pferden mit Phänotypdaten; N=5.000)

◼ Umstellung auf SNP-basiertes Verfahren der Abstammungsprüfung

➢ "Mitnahmeeffekt": zunehmende Verfügbarkeit von SNP-Genotypdaten

◼ fortlaufende Forschungs- und Entwicklungsarbeiten ("aus der Praxis für die Praxis")

➢ Bereitstellung zuverlässiger, genomisch unterstützter Anwendungen
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International Association of 
Future Horse Breeding GmbH & Co KG (IAFH)
und ihre wissenschaftlichen Kooperationspartner

seit 2017

ab 2021

2022 2024 2026

18.02.2026
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Neue genomische Zuchtwertschätzung der IAFH I

◼ Merkmale der linearen Beschreibung

▪ züchterisch vorteilhafte, präzise Merkmalsdefinition 

▪ direkter Bezug zu den Zuchtzielen

➢ geeignete Zielgrößen für genomisch unterstützte Verfahren

◼ standardisierte Datenerfassung der Zuchtverbände

▪ einheitliches Linearschema *
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* Sonderstellung Hannoveraner Verband: eigenes Erfassungssystem und Linearschema, umfassende Überlappung als Basis gemeinsamer Auswertungen 
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Neue genomische Zuchtwertschätzung der IAFH II

◼ Merkmale der linearen Beschreibung

▪ züchterisch vorteilhafte, präzise Merkmalsdefinition 

▪ direkter Bezug zu den Zuchtzielen

➢ geeignete Zielgrößen für genomisch unterstützte Verfahren

◼ standardisierte Datenerfassung der Zuchtverbände

▪ einheitliches Linearschema *

▪ breite Umsetzung der linearen Beschreibung 

− Fohlen, Stuten, Hengste, junge Reitpferde

− Exterieur, Bewegung, Springen
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* Sonderstellung Hannoveraner Verband: eigenes Erfassungssystem und Linearschema, umfassende Überlappung als Basis gemeinsamer Auswertungen 

Foto: PZV Baden-Württemberg

Foto: Doris Matthaes

Foto: Hubert Fischer
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◼ Merkmale der linearen Beschreibung

▪ züchterisch vorteilhafte, präzise Merkmalsdefinition 

▪ direkter Bezug zu den Zuchtzielen

➢ geeignete Zielgrößen für genomisch unterstützte Verfahren

◼ standardisierte Datenerfassung der Zuchtverbände

▪ einheitliches Linearschema *

▪ breite Umsetzung der linearen Beschreibung 

− Fohlen, Stuten, Hengste, junge Reitpferde

− Exterieur, Bewegung, Springen

 Datenhorizont insgesamt (LIN-gZWS 2025): 

▪ Ergebnisse der linearen Beschreibung 
 von 7 Zuchtverbänden aus den Jahren 2012 bis 2025

▪ Linearprofile von insgesamt > 80.000 Pferden
 PZVBW: 2.916 Pferde (ab 2021)

Neue genomische Zuchtwertschätzung der IAFH III
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* Sonderstellung Hannoveraner Verband: eigenes Erfassungssystem und Linearschema, umfassende Überlappung als Basis gemeinsamer Auswertungen 

Datengrundlage der LIN-gZWS 2025: 
Verteilung der Pferde mit Phänotyp nach Zuchtjahren
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◼ Merkmale der linearen Beschreibung

▪ züchterisch vorteilhafte, präzise Merkmalsdefinition 

▪ direkter Bezug zu den Zuchtzielen

➢ geeignete Zielgrößen für genomisch unterstützte Verfahren

◼ standardisierte Datenerfassung der Zuchtverbände

▪ einheitliches Linearschema *

▪ breite Umsetzung der linearen Beschreibung 

− Fohlen, Stuten, Hengste, junge Reitpferde

− Exterieur, Bewegung, Springen

 Datenhorizont insgesamt (LIN-gZWS 2025): 

▪ Ergebnisse der linearen Beschreibung 
 von 7 Zuchtverbänden aus den Jahren 2012 bis 2025

▪ Linearprofile von insgesamt > 80.000 Pferden
 PZVBW: 2.916 Pferde (ab 2021)

Neue genomische Zuchtwertschätzung der IAFH IV
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* Sonderstellung Hannoveraner Verband: eigenes Erfassungssystem und Linearschema, umfassende Überlappung als Basis gemeinsamer Auswertungen 

Datengrundlage der LIN-gZWS 2025: 
Verteilung der Pferde mit Phänotyp nach Zuchtjahren

(genomische Lernstichprobe: > 31.000 Pferde)
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Genomische Zuchtwerte: Was? Wie? Wo?

◼ Erschließung des Mehrwertes der Genomik zur Einschätzung der 
 Genetik / Vererbungsleistung im Hinblick auf insgesamt 59 Merkmale
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Merkmalskomplex Anzahl Merkmale
(LIN-gZWS 2025)

Datengrundlage

Fohlen Ältere Pferde

Exterieur 28 + +

Le
is

tu
n

g

Besonderheiten 1 + +

Schritt 4 + +

Trab 7 + +

Galopp 7 - +

Springen 12 - +
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Genomische Zuchtwerte: Was? Wie? Wo?

◼ Erschließung des Mehrwertes der Genomik zur Einschätzung der 
 Genetik / Vererbungsleistung im Hinblick auf insgesamt 59 Merkmale

◼ Standardisierung der genomischen Zuchtwerte: 

▪ Mittelwert 100

▪ Streuung (gen. Standardabw.) 20

➢ genomische Vererbungsprofile = Vererbungstendenzen 
 in Richtung der einen oder anderen Extremausprägung
 des jeweiligen Linearmerkmals

➢ Hengste 
 → Hengstverteilungsplan (HVP), Anpaarungsprogramm

➢ eigene Stute(n) 
 → Anpaarungsprogramm
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Genomische Zuchtwerte im Anpaarungsprogramm

Zuchtpferde-
gruppe

Eigenleistung 
(lineare Beschreibung)

Nachkommenleistung 
(lineare Beschreibung)

Hengste * LinB (F oder A) mind. 5 Nk-LinB (F oder A)

oder - mind. 8 Nk-LinB (F oder A)

Stute ** LinB (A)

oder LinB (F) mind. 1 Nk-LinB (F oder A)

oder - mind. 3 Nk-LinB (F oder A)

Veröffentlichungskriterien für Hengste und Stuten im Anpaarungsprogramm.

LinB = lineare Beschreibung, F = Fohlen, A = Adultpferd, Nk = Nachkommen
* Hengste 3-38 Jahre alt, "aktiv" = linear beschriebene Nk in letzten 3 Jahren; ** Stuten 2-24 Jahre alt
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Genomisch unterstützte Anpaarungsplanung:

Hengstverteilungsplan und Anpaarungsprogramm

Marbach, 1. April 2026   Genomische Selektion und Anpaarungsplanung in der Pferdezucht (K.F. Stock)



23

Digitale Unterstützung → PferdezuchtOnline I
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Digitale Unterstützung → PferdezuchtOnline II
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Hengstverteilungsplan
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vit-Testsystem zur Vortragsillustration
("alte" Hengstliste mit LIN-gZW 2025)
In Ihrem Account: HVP 2026

Hengstverteilungsplan (HVP) I
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Hengstverteilungsplan (HVP) II
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Einzelhengst-Auswahl aus Liste

ganz unten im Informations-
block zum Hengst:
"Genomische Zuchtwert-
schätzung der IAFH"
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Hengstverteilungsplan (HVP) III
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"Ausklappen"
(je Merkmalsblock)
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Hengstverteilungsplan (HVP) IV
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"Ausklappen"
(je Merkmalsblock)

Galopp und Springen nur verfügbar 
bei entspr. Informationsgrundlage
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Anpaarungsprogramm
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Anpaarungsprogramm

Welche Stute?
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Stutenliste (Übersicht)

"Ausklappen"
(Angaben zur Stute)
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Anpaarungsprogramm

Was ist mir wichtig? I
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Hengste
o Filterkriterien
− Zuchtrichtung / Schwerpunkt (Disziplin)
− Alter (jung, "mittel", älter)
− weitere, z.B. genetische Eigenschaften

o Gesamtliste → "Trefferliste" (jeweils alphabetisch)
o Zähler "passende Hengste" 
 (gemäß jeweiliger Auswahlkriterien) 
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Anpaarungsprogramm

Was ist mir wichtig? II
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Stute
o individuelles Vererbungsprofil 

(Balkendiagramm): 59 Zuchtwerte 
  Vererbungstendenzen 

hinsichtlich der Linearmerkmale 
o mögliche Festlegung der 

Anforderungen an den Hengst
− Richtung der Vererbung
− Tendenz (< / >) oder deutliche 

Vererbungsrichtung (<< / >>)
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Anpaarungsprogramm

Filterkriterien (Hengste)

HINWEIS 

Zusatzoption: Gesamtübersicht Hengste

▪ "Genomische Vererbungsprofile" (pdf-Dokument) − optional verfügbar innerhalb der IAFH

➢ mögliche künftige Bereitstellung im online-Account
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Anpaarungsprogramm

Gezieltes Testen / Überprüfen ("Wunschhengst") I

Marbach, 1. April 2026   Genomische Selektion und Anpaarungsplanung in der Pferdezucht (K.F. Stock)



36

Anpaarungsprogramm

Gezieltes Testen / Überprüfen ("Wunschhengst") II
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Anpaarungsprogramm

Gezieltes Testen / Überprüfen ("Wunschhengst") III
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) I
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) II
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) III
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) IV
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) V
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele (Entwicklungswünsche) VI
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (1) I
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (1) II
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (2) I
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (2) II
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (3) I
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Anpaarungsprogramm

Individuelle Zuchtziele → Treffer- / Passerprüfung (3) II
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Einordnung und Ausblick

◼ Aufwertung des über den Zuchtverband verfügbaren Anwendungsportfolios 

✓ Informationsmehrwert durch genomische Zuchtwerte

✓ Anpaarungsprogramm als wertvolle, praktische Hilfe 
− um Entscheidungen zu prüfen und abzusichern
− nicht, um Entscheidungen oder Vorhersagen zu treffen

◼ neue, erweiterte Möglichkeiten in der Zuchtplanung 

➢ Wissenstransfer, Lernprozess

◼ moderne Laboranalytik (SNP-Genotypisierung) als "Türöffner",
 Dateninterpretation als "Lichtschalter"

➢ neue und verbesserte Auswertungsroutinen
 (Funktionalität, Gesundheit, Leistung, Verhalten)

➢ informierte, bessere Zuchtentscheidungen
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Quelle: PZV Baden-Württemberg

Foto: Doris MatthaesQuelle: https://pzvbw.de/



Vereinigte Informationssysteme Tierhaltung w.V. (vit)
Heinrich-Schröder-Weg 1, 27283 Verden, Germany

Service & Daten
aus einer Quelle

Kathrin F. Stock
 GB Biometrie & Zuchtwertschätzung, wissenschaftliche Koordination
 Tel.: +49 4231 955623; E-Mail: friederike.katharina.stock@vit.de 

Vielen Dank !

moderne Laboranalytik (SNP-Genotypisierung) als "Türöffner",
 Dateninterpretation als "Lichtschalter"

➢ neue und verbesserte Auswertungsroutinen
 (Funktionalität, Gesundheit, Leistung, Verhalten)

➢ informierte, bessere Zuchtentscheidungen
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Genomische Services: aktuell verfügbar

◼ Auslesen genetischer Eigenschaften (SNP-Datenanalyse)

▪ validierte SNP-Marker bzw. validierte Verfahren der genomischen Zuchtwertschätzung (gZWS)

➢ individuell mögliche Antragstellung im PferdezuchtOnline

◼ Farbgenetik → Anpaarungsentscheidungen, korrekter Farbeintrag 
▪ Grundfarbe 
 (Fuchs / Brauner / Rappe)

▪ Aufhellung ("verdünnte" Grundfarben)

▪ Dominantes Weiß ("White Spotting")
 W8, W9, W16, W18, W20

◼ Erbkrankheiten
▪ Muskelintegritätsmyopathie MIM ("PSSM2")

◼ genetische Größe (gZWS)
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Agouti
Extension

AA Aa aa

EE Brauner
Fohlen: B

Brauner
Fohlen: B, R

Rappe
Fohlen: B, R

Ee Brauner
Fohlen: F, B

Brauner
Fohlen: F, B, R

Rappe
Fohlen: F, B, R

ee Fuchs
Fohlen: F, B

Fuchs
Fohlen: F, B, R

Fuchs
Fohlen: F, B, R

Grundfarbe Cream-Aufhellung Champagne

n/Cr Cr/Cr n/Ch Ch/Ch

Fuchs Palomino Cremello Gold Champagne

Brauner erdfarben / Buckskin Perlino Amber Champagne

Rappe Smoky Black Smoky Cream Classic Champagne

n/W16
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