SCHWEINEZUCHT

Perspektiven der Genomik
in der Schweinezucht

von DR. JORG DODENHOFF:

Uber viele Jahre haben Rinder- und Schweineziichter diesel-
ben Methoden angewendet, um in den jeweils relevanten
Merkmalen zlichterische Fortschritte zu erzielen. Zwar gab
und gibt es Unterschiede hinsichtlich der Organisation der
Leistungspriifung, aber die Weiterentwicklungen im Bereich
der Zuchtwertschatzung waren sehr dhnlich. Die jlingste
Neuerung jedoch, die genomische Selektion (GS), hat die
Rinderzucht deutlich schneller und konsequenter als die
Schweinezucht eingefiihrt. Die Triebkrafte beim Rind waren
das enorme Einsparpotential bei den Ziichtungskosten so-
wie die drastische Verkiirzung des Generationsintervalls. Be-
reits nach wenigen Jahren hat die GS in der Rinderzucht zu
gravierenden Anderungen in Zucht und Besamung gefiihrt.

Das Potential der GS fiir die Schweinezucht ist ebenfalls
bekannt, aber die Implementierung der GS in Zuchtpro-
gramme geschieht langst nicht so stringent wie in der Rinder-
zucht. Die Griinde dafiir sollen in diesem Beitrag dargestellt
werden. AuBerdem soll gezeigt werden, welche Perspektiven
die Genomik tiber die GS hinaus beim Schwein bietet.

Herausforderungen der GS beim Schwein
Mit Blick auf GS kann man die Rinderzucht mit den drei
Schlagworten ,GroRRe Kalibrierungsstichprobe’, ,Langes Ge-
nerationsintervall’ und ,Hoher Wert des Einzeltieres’ charak-
terisieren. Dank der vielen Bullen mit sicher geschatzten
Zuchtwerten koénnen auch die genomischen Zuchtwerte
junger Bullen mit relativ hoher Sicherheit geschatzt werden.
Dies ermdglicht den Verzicht auf die Warteperiode; Bullen
kdnnen bereits sehr jung stark eingesetzt werden. Dies wa-
ren ideale Voraussetzungen und Perspektiven fiir den Ein-
satz der GS. Die Typisierung junger Bullen lohnte sich selbst
bei relativ hohen Kosten, denn an anderer Stelle (Wartebul-
lenhaltung; Anzahl der gekauften Jungbullen) konnten Aus-
gaben gekiirzt werden.

Beim Schwein findet man eine v6llig andere Situation vor.
Die Spezialisierung (Zlichter, Ferkelerzeuger, Master) setzte
frih ein. Kreuzungszuchtprogramme wurden etabliert, um
Heterosiseffekte zu nutzen. Dank der hohen Vermehrungsrate
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beim Schwein reichen in dem typischen System aus Nukleus-
zucht und Vermehrung selbst grof3en Zuchtunternehmen
schon wenige Hundert Sauen im Nukleus. Diese Struktur be-
glinstigt die Entstehung konkurrierender Zuchtunternehmen,
die oft international operieren und die traditionellen Zucht-
strukturen (Bauerliche Herdbuchzucht) gefahrden. Typischer-
weise werden keine einzelnen Eber (iber ihre Position in
Zuchtwertlisten vermarktet, vielmehr ist in der Schweinezucht
das ,Modell’ das Produkt. Vaterlinien (z. B. Bavarian Piétrain,
db.77, Premo) und Mutterlinien (z. B. Bayernhybriden, db.Vik-
toria, Primavera) werden gezielt fiir spezielle Markte geziich-
tet. Bereits in heutigen Zuchtprogrammen sind die Generati-
onsintervalle sehr kurz, und eine Warteeberhaltung gibt es
nicht. Eber werden von Anfang an genutzt, aber ihr Einsatz ist,
verglichen mit Bullen, sehr limitiert (kiirzere Nutzungsdauer,
weniger Portionen je Ejakulat, kein TG-Sperma). Daraus resul-
tiert ein vergleichsweise geringer Wert eines Ebers.

Die oben fiir das Rind genannten Schlagworte treffen also
beim Schwein allesamt nicht zu (siehe Tabelle), so dass klar ist,
warum die Entwicklung der GS beiden Tierarten so unter-
schiedlich verlduft. Dennoch gibt es auch beim Schwein eine
Reihe von Argumenten, die fiir den Einsatz der GS sprechen.
Es ist wiederholt gezeigt worden, dass trotz begrenzter GréR3e
der Referenzstichprobe genomisch geschdtzte Zuchtwerte
deutlich sicherer sein konnen als herkémmliche Zuchtwerte.
Zusammen mit hoheren Selektionsintensitdten kann durch
GS der genetische Fortschritt deutlich gesteigert werden.

Die GS ist besonders fiir solche Merkmale interessant, bei
denen die Selektionsgenauigkeit niedrig ist, weil sie eine ge-
ringe Heritabilitdt haben, weil sie nur bei Sauen erfasst wer-
den kann (z. B. Wurfgrof3e) oder weil sie, wie z. B. die Fleisch-
qualitat, nur post mortem gemessen werden konnen. Eine
Verkirzung des Generationsintervalls kdnnte bei den Frucht-
barkeitsmerkmalen eine zusatzliche Rolle spielen.

Genomische Selektion in Bayern
Der aktuelle Stand in der Schweinezucht ist, dass fast alle in-

ternational tdtigen Zuchtunternehmen die GS nutzen.
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Rind

Kalibrierungsstichprobe Grof3

Genomische Jungvererber mit
relativ sicheren Zuchtwerten

Generationsintervall Lang

Verzicht auf
Wartebullenhaltung

Kostenrelation Tier:Typisierung Weit

Einsparpotenzial Ankauf Hoch

Sehr viele Besamungen
Anzahl der Bullen kann
reduziert werden

Unterschiede zwischen Rind und Schwein hinsichtlich der Voraussetzungen und Perspektiven

flr den Einsatz der Genomischen Selektion

Innerhalb der letzten beiden Jahre haben u. a. PIC, TOPIGS,
Hypor und DanAvl mitgeteilt, GS in ihre Zuchtprogramme in-
tegriert zu haben, um hohere Zuchtfortschritte zu erzielen.
In Deutschland hat eine sehr spezielle Marktsituation den
Einstieg in die GS gefordert. Als Konsequenz der Diskussion
um die Kastration der médnnlichen Ferkel sind Schlachtunter-
nehmen dazu Ubergegangen, auch Eber zu schlachten.
Diese Schlachtkérper missen aufwdndig untersucht wer-
den, damit kein geruchsbelastetes Fleisch in den Handel ge-
langt. Die wichtigsten Zuchtunternehmen haben daraufhin
innerhalb ihrer Vaterlinien besonders geruchsarme Eber he-
rausgestellt (Nador, Inodorus, db.7711, Piétralon).

Bis dato gab es keine Leistungsprifung fur Ebergeruch,
so dass dieser eine Gelegenheit fuir die Anwendung innova-
tiver Methoden darstellte. In Bayern wurde der geruchsarme
,Piétralon’ als Sondermodell des ,Bavarian Piétrain’ mit Hilfe
der GS entwickelt. An diesem Beispiel lassen sich Chancen
und Risiken der GS in der Schweinezucht eindrucksvoll de-
monstrieren. Der Startschuss fiir das Projekt ,Geruchsopti-
mierung durch genomische Selektion’ (GOGS) erfolgte im
Friihjahr 2012. Das Projekt wurde von den bayerischen Besa-
mungsorganisationen, der Erzeugergemeinschaft und Zlich-
tervereinigung fiir Zucht- und Hybridzuchtschweine w.V.
(EGZH), der Tierzuchtforschung Grub e. V. sowie dem Bayeri-
schen Staatsministerium fir Erndhrung, Landwirtschaft und
Forsten unterstiitzt. Fiir das Projekt GOGS waren also relativ
hohe Investitionen erforderlich (Typisierung, Analyse der
Substanzen). Die laufenden Kosten beschranken sich zu-
nachst auf die Typisierung der Priifeber, die aber relativ se-
lektiv durchgefiihrt werden kann. Damit die wirtschaftliche
Kalkulation aufgeht, miisste es den bayerischen Stationen
gelingen, einen hoheren Preis fiir Sperma der ,Piétralon’-
Eber durchzusetzen oder mehr Sperma abzusetzen. In die-
sem Fall ist fir den Kunden der ,Mehrwert’ sogar relativ ein-
deutig quantifizierbar. Das dirfte bei anderen Merkmalen
langst nicht so einfach sein.
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Seit etwa drei Jahren lauft in Bayern
auch ein ahnlich gefordertes Projekt
zur Fruchtbarkeitsoptimierung durch
Genomische Selektion (FrOGS) bei der
Deutschen Landrasse. Um den Nachteil
der geringen Anzahl an gepriiften
Ebern wettzumachen, enthalt die Kali-
brierungsstichprobe in groem Um-

Schwein
Klein

Sicherheitszuwachs
deutlich geringer

Kurz

Es gibt ohnehin keine

Warteperiode
fang auch Sauen. Es wurden insgesamt
Eng etwa 2 400 Eber und Sauen typisiert.
Gering Erste Ergebnisse lagen Anfang letzten
Eber werden Jahres vor und bestatigten die Erwar-

tungen hinsichtlich der Fruchtbarkeit.
Ziel ist es, Ende dieses Jahres ein Rou-
tine-Verfahren zur genomischen Zucht-
wertschatzung bei Mutterrassen zu im-
plementieren. An dieser Stelle sei noch
einmal darauf hingewiesen, dass eine genomische Zucht-
wertschatzung an sich nichts vollig Neues ist, sondern eine
Weiterentwicklung etablierter Verfahren. Das Ergebnis einer
Typisierung ist als zusatzliche Information zu einem konven-
tionellen Zuchtwert zu betrachten.

LfL und TUM starteten kirzlich InGeniS - ein neues Pro-
jekt zur Nutzung von Genomsequenzen in der bayerischen
Schweinezucht. Es wird unterstiitzt und finanziert von den
bayerischen Schweinezucht- und -besamungsorganisatio-
nen, vom Tierzuchtforschung e. V. in Grub sowie vom Bayeri-
schen Staatsministerium fiir Erndhrung, Landwirtschaft und
Forsten. Schwerpunkte werden der Aufbau einer Kalibrie-
rungsstichprobe und die Implementierung einer Routine-GS
flir Piétrain sein, damit die GS fiir das komplette bayerische
Zuchtprogramm genutzt werden kann. Weiterhin sollen mit
Hilfe innovativer Ansatze Forschungsarbeiten zu ,schwieri-
gen’ Merkmalen (Erbfehler, Verhalten) durchgefiihrt werden.
Besonders im Hinblick auf Erbfehler ware es lohnenswert, ef-
fektivere Verfahren zu entwickeln, mit deren Hilfe man den
Anteil betroffener Ferkel deutlich senken kénnte.

grundsatzlich
ausgelastet

Weitere Anwendungen der Genomik
In erster Linie dank der weiter sinkenden Kosten fiir Typisie-
rung bzw. Sequenzierung eréffnet sich eine Vielzahl von Sze-
narien zur Anwendung der Genomik in der Schweinezucht.
Ausgehend von einem zunéchst relativ einfachen Einsatz der
GS, bei dem nur Elterntiere genotypisiert werden, kdnnte
man die Anzahl der typisierten Tiere sukzessive ausweiten
bis schliefflich alle Selektionskandidaten typisiert werden.
Die letzte Ausbaustufe fir die bayerische Herdbuchzucht
ware erreicht, wenn auch alle zum Verkauf stehenden Jung-
sauen typisiert wirden.

Auch die Leistungspriifung muss weiterentwickelt wer-
den. Da die GS gerade bei niedrig erblichen Merkmalen Vor-
teile verspricht, sollte sichergestellt werden, dass solche
Merkmale wie z. B. das Verhalten von Sauen, grof3flachig und
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zuverlassig erfasst werden. Auch im Zeitalter der Genomik
kann nicht auf Leistungspriifungen verzichtet werden! Einer
der Schllssel fiir den weiteren Erfolg genomischer Anwen-
dungen ist die Erfassung moglichst relevanter Phanotypen.

Beim Schwein ist, z. T. seit vielen Jahren, eine Reihe von
Chromosomenabschnitten mit einem quantitativen Merk-
mal (QTL) bekannt, die aber bisher nur sehr begrenzt fiir
zlichterische Zwecke genutzt wurden. Die seit 2009 verfiig-
baren Chips mit mehreren tausend Einzelnukleotid-Poly-
morphismen (SNPs) erlauben es, sogenannte genomweite
Assoziationsstudien (GWAS) durchzufiihren. Die ,genetische
Architektur’ von Merkmalen kann genauer untersucht wer-
den, und QTL kénnen genauer identifiziert werden. Im be-
sonderen Fokus stehen dabei Gesundheitsmerkmale. Stell-
vertretend fiir die vielversprechenden Ansatze sei auf die
Untersuchungen zum seuchenhaften Spatabort der
Schweine (PRRS) verwiesen.

Schlussfolgerungen
Auch in der Schweinezucht ist die genomische Selektion
jetzt praxisreif. Inr Nutzen ist dem Kunden nicht so deutlich
sichtbar zu machen wie beim Rind, und es sind relativ hohe
Anfangsinvestitionen erforderlich. Um langfristig konkur-
renzfahig zu bleiben, miissen Zuchtunternehmen die geno-
mische Selektion und mdglichst ziigig auch andere Instru-
mente, die sich aus den Weiterentwicklungen der Genomik
ergeben, in ihren Zuchtprogrammen einsetzen. Eine umfas-
sende Leistungsprifung wird dabei von gro3em Vorteil sein.
Neben der Steigerung des genetischen Fortschritts in den

traditionellen Merkmalen ist das Potenzial der Genomik
beim Schwein vor allem im Zusammenhang mit der Toleranz
bzw. Resistenz gegeniiber Krankheiten zu sehen. Langfristig
hat die Genomik sogar das Potenzial, die jetzigen Limitierun-
gen auf Grund fehlender Einzeltieridentifikation und Ab-
stammungsaufzeichnungen aufzuheben.

Infobox: Weiterfithrende Informationen

- Genomische Selektion beim Schwein:
http://www.Ifl.bayern.de/itz/schwein/023973/index.php

«  Genomische Selektion beim Rind:
http://www.Ifl.bayern.de/itz/rind/023011/index.php

« Tiere zlichten — High Tech und Verantwortung; Tagungs-
band zum Tierzuchtsymposium 2013 in Grub:
http://www.Ifl.bayern.de/mam/cms07/publikationen/
daten/schriftenreihe/056689 schriftenreihe 10 2013.
pdf

+  Genomische Selektion; Tagungsunterlagen zur Informa-
tionsveranstaltung:
http:/www.lfl.bayern.de/mam/cms07/itz/dateien/
gs_tagungsunterlagen_salzburg.pdf

DR. JORG DODENHOFF

BAYERISCHE LANDESANSTALT FUR LANDWIRTSCHAFT
INSTITUT FURTIERZUCHT
joerg.dodenhoff@fl.bayern.de

Werden Ferkel in neue Gruppen sortiert,
kommt es haufig zu heftigen Rangord-
nungskampfen. Sie fiihren zu Stress,
manchmal auch zu Verletzungen und kon-
nen Leistungseinbufen zur Folge haben.
Verschiedenste Strategien bei der Neu-
und Umgruppierung von Ferkeln haben
bisher wenig Einfluss auf die aggressiven
Verhaltensweisen gezeigt. Weder eine
homogene noch eine heterogene Grup-
pierung nach Alter, Gewicht, Herkunft
oder Geschlecht verringern das Aggres-
sionsverhalten maf3geblich. Lediglich

ein Vergleich der Gruppengrof3en von 6,
12 oder 24 Ferkeln zeigte, dass in kleine-
ren Gruppen weniger gekampft wird.

Einen ganz neuen Ansatz hat die Stiftung
Tierarztliche Hochschule Hannover ver-

sucht, wie die Zeitschrift ,Der praktische
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Tierarzt” berichtet. Ergebnis der Studie

ist ein System, bei dem mit antrainierter
Ablenkung das Aggressionsverhalten von
Aufzuchtferkeln minimiert werden kann.

Dazu wurden die Saugferkel in konven-
tionellen Abferkelbuchten mit Sau in
Einzelhaltung mit Hilfe eines Futterauto-
maten konditioniert. Der elektronische
Futterautomat gibt jeweils nach Erklingen
eines speziellen Tons schmackhaftes Fut-
ter aus. Insgesamt waren an dem Versuch
95 Ferkel aus zehn Wiirfen beteiligt. Die
Ferkel wurden ab ihrem 25. Lebenstag bis
einen Tag vor dem Absetzen jeweils eine
Stunde tdglich auf diesen Ton trainiert.

Die Ergebnisse sind bisher Erfolg ver-
sprechend. Das Verhalten der am 35. Tag
abgesetzten Ferkel in neu zusammenge-

setzten Gruppen zu jeweils zwolf Tie-
ren konnte positiv beeinflusst werden.
84 Prozent aller zwischen zwei zuvor
trainierten Ferkeln ausgel6sten Aggres-
sionen wurden unterbrochen, sobald
der Futterautomat inklusive Ton akti-
viert wurde. Das Ablenkungsmanover
beendete die aggressiven Verhaltens-
weisen zwischen den Ferkeln vorzeitig.

Diese im Saugferkelalter erlernte Verhal-
tensreaktion kénnte genutzt werden,
um zu spateren Zeitpunkten Aggressio-
nen zwischen den Gruppenmitgliedern
zu minimieren und Stress fir die Tiere
zu verringern. Ob eine solche Methode
unter Praxisbedingungen funktionieren
kann, muss weiter untersucht werden.

Renate Kessen, www.aid.de
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