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Einleitung

Ein wichtiges Ziel der heutigen Tiergenetik ist es, Genregionen
zu finden, die fur die Zucht relevante Merkmale beeinflussen. Zu
diesem Zweck werden quantitative erfasste Merkmale im Zusam-
menhang mit dem ganzen Genom analysiert (Genomweite
Assoziationsstudien, GWAS). Je mehr Tiere man fir diese Stu-
dien berlcksichtigen kann, und je besser die Merkmalsdefini-
tion, desto grosser ist die Wahrscheinlichkeit, signifikante gene-
tische Assoziationen zu finden. Bei Pferden, wo die direkten
Erfolgsmerkmale aus dem Sport erst spat messbar sind, werden
oft sekundare Merkmale, besonders das Exterieur (Morphologie)
in GWAS genutzt. Die visuelle Exterieur-Beurteilung von Pferden
wird traditionell durch erfahrene Rasserichter vorgenommen und
basiert auf einem vorgegebenen Zuchtziel. Die immer haufiger
eingesetzte lineare Beschreibung vergleicht Tiere innerhalb einer
Population auf ihrer Merkmalsauspragung. Jedoch sind beide
Arten der Merkmalserfassung vom menschlichen Auge beein-
flusst. Zusatzlich sind die Zuchtpopulationen der einzelnen Ras-
sen im Vergleich zu anderen Nutztieren (z.B. Rind) relativ klein.
Beachtet werden jedoch héufig nicht nur rassespezifische Merk-
male (Typ), sondern auch tber alle Pferderassen vergleichbare
Merkmale wie Schulterneigung, Kruppenwinkelung, Sprungge-
lenkswinkelung, usw. In dieser Studie wurde ein objektives
Masssystem genutzt, um spezifische Merkmale der Exterieurbe-
urteilung in zwei Rassen zu erfassen. Diese Merkmale wurden
dann anhand einer GWAS analysiert.

Material und Methoden

Der Umriss und spezifische Landmarks von 157 Freibergerhengs-
ten und 209 Lipizzaner Zuchthengsten (n=115) und -stuten
(n=94) wurden anhand eines Fotos nach dem Horse Shape
Model phanotypisiert (Druml et a/ 2015). Je drei spezifisch nach
dem sogenannten Horse Shape Model gesetzten Punkte erge-
ben einen Winkel, der nach seinen Pixel-Koordinaten berechnet
werden kann (Abb. 1). Basierend auf den vorgegebenen Punkten
wurden approximative Nacken-, Hals-, Schulter-, Ellbogen-, Kar-
pal-, Fesselgelenk-, Kruppe-, Knie- und Sprunggelenkswinkel
berechnet und die Winkel als quantitative Phdnotypen in einer
GWAS berlcksichtigt. Die Freibergerhengste wurden entweder
auf 670K SNP-array genotypisiert oder von 50K SNP-array auf
die Sequenz hochimputiert (Frischknecht et al. 2014). Die Lipiz-
zaner Pferde wurden alle mit dem 670K SNP-Chip genotypisiert.
Die vorlaufigen GWAS Berechnungen basierten auf 227665
genomweiten Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) und wur-
den mit einem , mixed model” in GenABEL berechnet, wobei die
Berechnungen auf die fixen Effekte, Alter, Geschlecht und Rasse
korrigiert wurden (Aulchenko et al. 2007).

Abbildung 1
Horse Shape Model mit zusatzlichen Winkeln

Ergebnisse und Diskussion

Nacken-, und Kniegelenkswinkel (Abb. 1, Winkel 1 und 8) wie-
sen signifikante oder tendenziell signifikante Assoziationen auf
(Abb. 2). Der tendenziell mit der Kniewinkelung assoziierte SNP
lag innerhalb des RSPO2 Gens, das die Entwicklung des Kniege-
lenks beim Menschen beeinflusst (Pazin et al. 2012). Die Assozi-
ation mit dem Nackenwinkel scheint dennoch die vielverspre-
chendste; die zwei signifikant assoziierten SNPs befinden sich in
der Nahe des ALX1 Gen, welches fir die Entwicklung der Neu-
ralleiste und des Schédels mitverantwortlich ist (Uz et al. 2010).
Die Nackenflexion ist im Reitsport besonders in der Dressur rele-
vant. Ist die Kopf-Hals Stellung beim Pferd zum Teil genetisch
bedingt, ist sie beim Reiten ebenfalls limitiert und eine erzwun-
gene Position flhrt zu steifen Bewegungen oder Abwehrverhal-
ten, das als fehlende Rittigkeit interpretiert werden konnte.
Daher konnte der Nackenwinkel als ein Sekundarmerkmal fur
Rittigkeit genutzt werden.

Fazit

Das Horse Shape Model ist eine vielversprechende Methode, den
Koérperbau unabhdngiger Rassen objektiv zu vergleichen und
anhand GWAS die genetischen Hintergrinde aufzugzeigen.
Besonders die genetische Assoziation mit dem Nackenwinkel
scheint ein vielversprechender Ansatz zu sein. Zusatzliche FM
Hengste werden bereits genotypisiert. Der Ansatz ware auch in
anderen Rassen wie dem Shagya-Araber oder dem Schweizer
Warmblut moglich. Grossere Stichprobenzahlen sollten es in
Zukunft ermdglichen, die bereits gefundenen Genorte zu besta-
tigen und noch weitere mit einem Einfluss auf das Exterieur zu
identifizieren.
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Abbildung 2
Manhattan-Plots der signifikanten resp. tendenziell signifikanten GWAS mit dem Phéanotyp Nackenwinkel (links) und Kniewinkel (rechts)
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