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Einleitung

In der Tierzichtung wird die Eignung von landwihattlichen Nutztieren zur Nutzung
gewinschter Merkmale Uberwiegend nur anhand ihrgngtypischen Leistung Uberpruft. Im
Hinblick auf Fruchtbarkeitsparameter bei multipgmaBeren ist dies in der Schweinezucht mit
langem Generationsintervall, zuchtorganisatorisch&afwand, groR3en Tierzahlen und hohen
Kosten verbunden. In der Schweinezucht konnte ereéhung der lebend geborenen
Nachkommen als wichtigstes Merkmal der Fruchtbarklezu beitragen, auch in Zukunft eine
ausreichende Versorgung tierischer Produkte zu lgdeigten. Dies gilt vor allem dort, wo
aufgrund suboptimaler Futterungsbedingungen (z. d8n Tropen und Subtropen) keine
Ausschopfung des Leistungspotentials bzw. keinedb®&&serungen maglich sind (W/iERS et al.,
2000). Gelingt es zukunftig, ergdnzende molekulaegeche Tests zum Einsatz zu bringen, liessen
sich durch Vorselektion zeit- und kostenintensiestVerpaarungen vermeiden.

Als molekulargenetisches Verfahren, um entspreche@&ne zu detektieren, bietet sich der
Kandidatengenansatz an, bei welchem ein Gen diaekteinen gewilnschten Parameter hin
untersucht wird (RTHSCHILD et al., 2000). Properdin ist solch ein KandidagsngAm Modelltier
Maus wurde dieses Gen im Hinblick auf Wurfgrosseeite® untersucht und moderate Effekte
nachgewiesen (MrsumoTo et al., 1997). Ausserdem konnte bei Mausen eimer@bsomenregion
auf Chromosom 17 bestimmt werden, die mit Fruchitsheterosis in Zusammenhang steht
(BRUNscHet al., 1998). In dieser Region befindet sich destdkompatibilitatskomplex, zu dem
u.a. das Gen Properdin gehdrt. Aufgrund von Datekdegherchen (mouse genome database)
wurde festgestellt, dass dieser Genomabschnitiner éslomologen Region zwischen Chromosom
17 der Maus und Chromosom 7 des Schweins lieghefest Properdin an der Auspragung
verschiedener Reproduktionsmerkmale, wie der Ubensfahigkeit der Nachkommen sowie dem
Uterusepithel, beteiligt (ksTY et al., 1993).

Das Ziel dieser Untersuchung bestand in der Ulmgrirg der am Modelltier Maus gewonnenen
Erkenntnisse Uber eine fruchtbarkeitsrelevante @bemmenregion auf kommerzielle Zuchtsauen-
Populationen. Es wird mit diesem Forschungsvorhagienbedeutender Beitrag fur zukinftige

Strategien im Bereich der Hybridztichtung landwhtdtlicher Nutztiere geleistet.



Material und Methoden

Tiermaterial

Die allgemeinen Anforderungen an das Tiermateriabtémden im Vorliegen vollstandiger
Pedigree-Angaben, einheitliche Futterung, Haltumgl Besamung (kinstliche Besamung mit
Frischsperma) sowie gute Gesundheit dedyoridsauen.

Insgesamt standen 434-Rybridsauen der Kreuzung (Large White x Landrasségicoma der
Sauenzuchtanlage Polkenberg (Bundesland Sachsetschiand) zur Verfigung, die mindestens
vier Wirfe aufwiesen. Die Anpaarungen zur ErzeugdegMastschweine erfolgten mit Piétrain-
Ebern. Es wurden zwei extreme Leistungsgruppendgtbibei denen drei Wurfe (Wirfe 2 bis 4)
Berucksichtigung fanden (Tabelle 1).

Tab. 1: Leistungsgruppen derHybridsauen auf der Basis insgesamt geboreneeF@kr)

Leistungsgruppe AnzahbHybridsauen Mittelwert der Wrfe 2 bis 4
Hochleistungsgruppe 61 >14,3 IGF
Niedrigleistungsgruppe 62 <11,3IGF

Von den 123 pHybridsauen der beiden Leistungsgruppen wurde dam Ohrknorpel DNA

isoliert.

Genotypisierung der Tiere

Die Genotypisierung von Properdin erfolgte mittelSR-RFLP nach der Methode volNG und
GIBSON (1998), die im Hinblick auf die PCR optimiert werdIin Abbildung 1 sind die drei
verschiedenen Genotypen dargestellt.

Abb.1: Verschiedene Properdin-Genotypen mit dazoiggém PCR-Produkt und einem 100 bp-
Langenstandard (2% Agarose-Gelelektrophorese)

PCR AA PCR AB Langenstandard PCR AA PCRBB

Biostatistische Auswertung
Es wurde geprift, inwieweit Signifikanz eines bmstiten Genotyps zwischen den beiden

Leistungsgruppen vorliegt. Hierzu fanden der Cha@uat- und der Exakte Test nach Fisher



Anwendung. Ausserdem war unter Nutzung von Varina@e sowie einem Mittelwertevergleich
mittels Duncan-Test zu untersuchen, ob ein Einfllessverschiedenen Genotypen auf die Anzahl

der insgesamt geborenen Ferkel (IGF) sowie auethend geborenen Ferkel (LGF) besteht.

Ergebnisse
Genotypenverteilung, Genotypen- und Allelfrequenzen

Tab.2: Genotypenverteilung von Properdin in dedd&riLeistungsgruppen

Genotyp Hochleistungsgruppe (n =61) Niedrigleisagrgppe (n = 62) Insgesamt

AA 0 3 3
AB 7 13 20
BB 54 46 100

Uber das gesamte Tiermaterial betrug die Genotypgnénz 2,4% (AA) : 16,8% (AB) : 80,8%
(BB) und die Allelfrequenz 0,11 (A) : 0,89 (B). Diumterschiedlichen Verteilungen des Genotyps
lagen bezogen auf die beiden Leistungsgruppen eachChi-Quadrat- und dem Exakten Test nach

Fisher mit p=0,055 geringfugig Uber der Signifikgrenze vora=0,05.

Additive und dominante Effekte, Dominanzgrad
Es ergaben sich dominante Effekte von 0,76 undtizddiEffekte von 1,32. Der Dominanzgrad

wurde mit 0,58 berechnet, so dass von partiellenidanz ausgegangen werden kann.

Einfluss des Genotyps auf die Wurfgréosse
Tab.3: Effekt des Genotyps auf die Wurfgrésse &3 BE-Hybridsauen mit den Wurfen 2 bis 4
(IGF und LGF)

Genotyp Wurfgrésse (IGF) Wurfgrosse (LGF) Anzahlngl

AA 10,55 10,06 9
AB 12.63 11,43 60
BB 13,19 12,17 300

Unterschiedliche Buchstaben je Spalte bedeutenf&mz, p<0,05

Diskussion und Schlussfolgerungen

Bisherige Untersuchungen zu Genen bzw. Chromosagemen im Hinblick auf Fruchtbarkeits-
parameter beim Schwein wurden beinahe ausschlefdic Referenzfamilien mit gezielten
Anpaarungstests durchgefihrt. Wie aus den Tabgllend 3 ersichtlich wird, sind die Genotypen-

und Allelfrequenzen fir das Gen Properdin in dealysierten Praxispopulation nicht gleichmafig



verteilt. Dennoch kann geschlussfolgert werdens das A-Allel das Ungunstigere im Hinblick auf
die Wurfgrésse ist. Dies ergibt sich sowohl aus Tetisache, dass es in der Hochleistungsgruppe
tendenziell weniger vertreten ist als in der Nigl#istungsgruppe und bei Bertcksichtigung von
drei Wirfen je Sau (2. bis 4. Wurf) signifikant meiner geringeren Anzahl Nachkommen (IGF und
LGF) assoziiert ist. Es wird daher empfohlen, b&ee Praxispopulation einen gezielten
Anpaarungstest durchzuflhren, bei dem ausgewogé&emetypen- und Allelfrequenzen erwartet
werden konnen, um dieses Ergebnis abzusicherneFistrzu berticksichtigen, dass der untersuchte
Polymorphismus im Intronbereich des Gens liegt histher keine Kenntnis Uber die funktionelle

Mutationen besteht.
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