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Einleitung

Erblich bedingte Unterschiede in der Kopfmorphologie
und Gebissfehlstellungen sind bei diversen Tierarien
beschrieben worden. Die haufigste Fehlstellung beim
Pferd ist der maxilldre Prognathismus. Brachignathismus
und Prognathismus sind Syndrome des Unter- respektive
Oberkiefers (Dixon und Gerard 2012). Die resultierende
Fehlstellung kann die Abnutzung der Zshne negativ beein-
flussen {Dixon und Gerard 2012). Sie gilt deshalb als uner-
wiinschtes Merkmal in Zuchtprogrammen.

Material und Methoden

Fir die Kartierung des Merkmals maxilldrer Prognathismus
wurde eine genomweite Fall-Kontroll-Studie durchge-
fiihrt. Als Grundlage dienten 96 Fille (cases} und 763 Kont-
rollen (controls), die mit dem Hllumina 50k SNP BeadChip
genotypisiert wurden. Die Daten wurden mit einem
gemischten Modellansatz {(Aulchenko et al. 2007), unter
Einbezug der genomischen Verwandischaft zur Korrektur
der Populaticnsstratifikation, analysiert.

Ergebnisse

Es konnten zwei SNPs am distalen Ende des Pferde-
Chromosoms 13 gefunden werden, welche signifikant
{5%-Bonferroni-Signifikanzniveau, pBONF < 1.31x10-6) mit
der Auspragung des Merkmals makxilldrer Prognathismus
verbundensind (Abb. 1). Die beiden SNPs sind im kampletten
Kopplungsphasenungleichgewicht. Der p-Wert fiir eine
vorgegebene False Discovery Rate (FDR) von 5% lag bei
pFDR < 2.03x10-6 und weicht nur leicht vem aoben erwihnten
pBONF ab. Die Genotypfrequenzen des am besten
assoziierten SNP sind in Abbildung 2 dargestelit und deuten
auf einen dominanten oder additiven FEffekt des mit
maxillarem Prognathismus in Verhindung stehenden Allels
hin. Bei 80% der Pferde mit maxilldrem Prognathismus war
das Risiko-Allel homo- oder heterozygot, wahrend die
restlichen 20% der Pferde homozygot fir das andere Allel
waren. Vonden 763 Pferden ohne maxilldren Prognathismus
waren 8% homozygot und 41% heterozygot filr das Risiko-
Allel.

Diskussion

Die Region im Bereich der signifikanten SNPs auf Chromo-
som 13 enthélt keine bereits bekannten Kandidatengene
far Prognathismus (Rodrigues et al. 2013). Die Ergebnisse
unserer Studie wonach 80% der Pferde mit maxillirem
Pragnathismus das Risiko-Allel auf Chromosom 13 tragen,
deuten darauf hin, dass dies der grosste, aber nicht der
einzige genetische Risikofaktor fir Prognathismus in die-
ser Rasse ist. Da aber keine weiteren Regionen gefunden
werden konnten, welche mit dem Merkmal Prognathismus
in Verbindung stehen, liegt es nahe, dass maxillirer Prog-
nathismus beim FM Pferd genetisch komplex ist und dass
weitere genetische Risikofakioren mit kleinerem Effekt
nicht ausgeschlossen werden kénnen. Die derzeit verfiig-
bare Stichprobengrésse und SNP-Dichte reicht aber offen-
bar nicht aus, um weitere Genorte aufzudecken, welche
mit maxilldrem Prognathismus in Verbindung stehen. Folg-
lich sind fir kinftige Studien mehr Tiere und/oder eine
héhere SNP-Dichte nétig.

Schlussfolgerung

Die Ergebnisse unserer Untersuchung beim Pferd erlauben
es mdglicherweise ein neues Gen zu identifizieren, wel-
ches Teil der komplexen Genetik von Prognathismus ist
und eventuell auch bei weiteren Nutztieren und dem
Menschen Bedeutung hat.

Publikation

Die Ergebnisse dieser Arbejt wurden am 21.1.2014 interna-
tional ver&ffentlicht und kénnen unter dem nachfolgen-
den Link eingesehen werden:
http:/iwww.plosone.org/article/metrics/
info%3Adoi%2F10.1371%2Fjournal.pone.0086607;jsession
id=677FA73E193722C436A9A5AFE7AER3CT
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Abb. 1
Manhattan-Abbildung fiir maxillaren Prognathismus
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Abb. 2
Genotypfrequenzen des am besten assoziierten SNP
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