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Einleitung

In der Tierziichtung wird die Eignung von landwirtschaftlichen Nutztieren zur Nutzung
gewiinschter Merkmale bisher iiberwiegend nur anhand ihrer phénotypischen Leistung
iiberpriift. Im Hinblick auf Fruchtbarkeitsparameter bei multipaaren Tieren ist dies in der
Schweinezucht mit langem Generationsintervall, zuchtorganisatorischem Aufwand, groflen
Tierzahlen und hohen Kosten verbunden. Die Selektion auf Fruchtbarkeitsmerkmale stellt
aber gerade beim Schwein eine aus dkonomischen Gesichtspunkten sehr wichtige Aufgabe
der Tierzucht dar (Steinheuer, 2001). Die Anzahl der lebend geborenen Ferkel als eine der
wichtigsten Kenngrossen in der Ferkelerzeugung nahm bei der Deutschen Landrasse
innerhalb der letzten 30 Jahre sogar von 11,3 auf 10,3 ab. In der Schweinezucht kénnte eine
Erhohung der lebend geborenen Nachkommen als wichtigstem Merkmal der Fruchtbarkeit
dazu beitragen, auch in Zukunft eine ausreichende Versorgung tierischer Produkte zu
gewihrleisten. Dies gilt auch dort, wo aufgrund suboptimaler Fiitterungsbedingungen (z. B.
den Tropen und Subtropen) keine Ausschopfung des Leistungspotentials bzw. keine
Verbesserungen mdglich sind. Gelingt es zukiinftig, erginzende molekulargenetische Tests im
Rahmen einer Marker gestiitzten Selektion (MAS) zum Einsatz zu bringen, liessen sich durch
Vorselektion zeit- und kostenintensive Testverpaarungen der Elterntiere vermeiden.

Als molekulargenetisches Verfahren, um entsprechende Gene zu detektieren, bietet sich —
neben der QTL-Analyse zum Auffinden relevanter Chromosomenregionen — auch der
Kandidatengenansatz an, bei welchem ein Gen direkt auf einen gewiinschten Parameter hin
untersucht wird (Rothschild et al., 2000). 1996 wurde eine Assoziation zwischen dem
Ostrogen-Rezeptor Gen (ESR) und der Wurfgrdsse beim Schwein publiziert (Rothschild et
al., 1996). Seitdem wurden mehrere Kandidatengene auf verschiedene Fruchtbarkeits-
merkmale untersucht, teilweise aber auch mit widerspriichlichen Ergebnissen.

Das Ziel dieser Untersuchung war es daher, erstens eine Zusammenstellung aller bisher
publizierten Kandidatengene mit Assoziation zu Fruchtbarkeitsmerkmalen beim Schwein

anzufertigen, und zweitens, geeignete Kandidatengene an einer kommerziellen Zuchtsauen-



population im Hinblick auf die Wurfgrosse zu untersuchen. Untersucht wurde das
Ostrogenrezeptor Gen (ESR) aufgrund der bekannten reproduktionsphysiologischen
Vorginge der Ostrogenrezeptoren wihrend der Trichtigkeit (physiologischer Ansatz) sowie
aufgrund der Tatsache, dass zwischen diesem Gen beim Modelltier Maus Assoziationen zu
Fruchtbarkeit besteht (komparativer Ansatz). Das Gen Glutathionperoxidase-5 (GPX5) wurde
ausgewadhlt, da es in einer Chromosomenregion mit nachgewiesenen QTL flir Fruchtbarkeits-
merkmale beim Schwein liegt (positioneller Ansatz). Das Gen Fucosyltransferase-1 (FUT1)
liegt ebenfalls in einem QTL fiir Wurfgrosse beim Schwein, ausserdem ist es mit fiir
Durchfallerkrankungen beim Schwein, und damit mit Tiergesundheit assoziiert (positioneller

und physiologischer Ansatz).

Material und Methoden
Tiermaterial

Die allgemeinen Anforderungen an das Tiermaterial bestanden im Vorliegen vollstindiger
Pedigree-Angaben, einheitliche Fiitterung, Haltung und Besamung (kiinstliche Besamung mit
einer konstanten Menge an Frischsperma) sowie gute Gesundheit der F,-Hybridsauen.
Insgesamt standen 434 F,-Hybridsauen der Kreuzung (Large White x Landrasse) x Leicoma
der Sauenzuchtanlage Polkenberg (Bundesland Sachsen, Deutschland) zur Verfiigung, die
mindestens vier Wiirfe aufwiesen. Es wurden zwei extreme Leistungsgruppen gebildet, bei
denen drei Wiirfe (Wiirfe 2 bis 4) Beriicksichtigung fanden (Tabelle 1). Die Anpaarungen der
F>-Hybridsauen zur Erzeugung der Mastferkel erfolgten mit Piétrain-Ebern, die zufillig liber
beide Leistungsgruppen verteilt waren.

Tabelle 1: Leistungsgruppen der F,-Hybridsauen auf der Basis insgesamt geborener Ferkel

Leistungsgruppe Anzahl Fo-Hybridsauen  x der Wiirfe 2 bis 4 Spannweite
Hochleistungsgruppe 61 15,73 12 -24
Niedrigleistungsgruppe 62 10,39 3-14

Genotypisierung der Tiere

Von den 123 F,-Hybridsauen der beiden Leistungsgruppen wurde aus dem Ohrknorpel DNA
isoliert. Die Genotypisierung der Gene ESR, GPX5 und FUTI1 erfolgte mittels PCR-RFLP
Methode und anschliessender Gelelektrophorese sowie Sichtbarmachung der Banden
(Genotypen) mittels Transilluminator.

Biostatistische Auswertung

Fiir jedes Gen wurde mittels Chi-Quadrat- und Fishers Exakt Test gepriift, ob sich die
Genotypenverteilungen zwischen den beiden Leistungsgruppen signifikant unterschieden

(p<0,05).



Ergebnisse und Diskussion

Tabelle 2 zeigt eine Ubersicht bisher publizierter Arbeiten zu Kandidatengenen mit

Assoziation zu Fruchtbarkeitsmerkmalen beim Schwein wie Wurfgrosse, Anzahl insgesamt

geborener Ferkel

(IGF),

Anzahl

Uteruskapazitit und Uteruslédnge (UL).

lebend geborener Ferkel

(LGF), Ovulationsrate,

Tabelle 2: Kandidatengene mit Assoziation zu Fruchtbarkeitsmerkmalen beim Schwein

Gen Chr. | Polymorphismus | Merkmal Referenz
ESR 1 Intron IGF, LGF Rothschild et al., 1996
keine Information |IGF, LGF Short et al.,1997
Intron IGF, LGF van Rens et al., 2002
keine Information |IGF, LGF Matousek et al., 2003
keine Information |IGF, LGF Goliasova und Wolf, 2004
ESR Exon 8 IGF, LGF Depuydt et al., 1999
PRLR |16 |keine Information |IGF, LGF Vincent et al., 1998
keine Information | LGF Drogemiiller et al., 2001
keine Information |IGF, LGF van Rens und van der Lende, 2002
Exon Ovulationsrate, UL |van Rens et al., 2003
FSHb 2 Intron IGF, LGF Lietal., 1998
RBP4 14 | Intron IGF, LGF Rothschild et al., 2000
GNRHR |8 3’UTR Ovulationsrate Jiang et al., 2001
LEP 18 |Exon3 IGF, LGF Korwin-Kossakowska et al., 2002
Exon 3 Wurfgrosse (1-4 W) | Chen et al., 2004a
Intron 1 Wurfgrosse (1. W) | Chen et al., 2004a
LEPR |6 Intron 2, Exon 2 | Wurfgrosse (1-4 W) | Chen et al., 2004b
OPN 8 Intron IGF, LGF Korwin-Kossakowska et al., 2002
BF 7 Intron IGF, LGF Buske et al., 2005
FUT1 6 Exon IGF, LGF Horak et al., 2005
EPOR |2 Intron 4 Uteruskapazitit Vallet et al., 2005

Tabelle 3: Genotypenverteilung der Gene ESR, GPX5 und FUT1 in den beiden Leistungs-

gruppen der Sauenzuchtanlage ,,Polkenberg*

Gen
ESR GPX5 FUT1

Genotyp L eistungsgruppe Leistungsgruppe Leistungsgruppe
niedrig hoch niedrig hoch niedrig hoch

AA 8 8 4 3 2 1
AB 54 53 24 17 11* 24*
BB 0 0 34 41 48* 34*

N/Leistungs- | ¢, 61 62 61 61 59

gruppe
N (gesamt) 123 123 120

* bedeuten unterschiedliche Signifikanz; p<0,05

Genotypen- und Allelfrequenzen iiber alle F,-Hybridsauen: ESR: 13,0% (AA) : 87,0% (AB) :
0,0% (BB) sowie 0,57 (A) : 0,43 (B); GPX5: 5,7% (AA) : 33,3% (AB) : 61,0% (BB) sowie




0,22 (A) : 0,78 (B); FUT1: 2,5% (AA) : 29,2% (AB) : 68,3% (BB) sowie 0,17 (A) : 0,83 (B).
Im Hinblick auf das Gen FUT1 konnte gezeigt werden, dass der Genotyp AA, welcher mit
Resistenz zu Durchfallerkrankungen beim Schwein assoziiert ist, der seltenste ist.
Untersuchungen von Klukowska et al. (1999) und Hordk et al. (2005) an osteuropdischen,
einheimischen Schweinerassen fiihrten zu demselben Ergebnis. Aus Tabelle 3 geht ferner
hervor, dass die Genotypenverteilung nur fiir das Gen FUT1 in den beiden Leistungsgruppen
signifikant verschieden ist. Der heterozygote Genotyp ist mit erhohter Wurfgrosse assoziiert,
was auch von Hordk et al. (2005) gefunden wurde. Anhand weiterer Untersuchungen an einer
weiteren Zuchtsauenpopulation soll liberpriift werden, inwieweit das Gen FUT1 geeignet ist,
in die Marker gestiitzte Selektion mit einbezogen zu werden.
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