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Einleitung

Jedes Lebewesen, das aus geschlechtlicher Ver-
mehrung hervorgeht, besitzt in den Kérperzellen
einen zweifachen Satz an Erbinformationen. Orga-
nisatorische Einheiten der Erbsubstanz sind die
Chromosomen, der molekulare Baustein ist die
DNS (engl. DNA). Ein Satz an DNA-Informatio-
nen entstammt der miitterlichen Eizelle, der zwei-
te der vaterlichen Samenzelle, die bei der Befruch-
tung miteinander verschmelzen. Absolut einmalig
und spezifisch ist die genetische ,DNA-Kompositi-
on’ des Einzelindividuums; nur wenn sich nach der
Verschmelzung der Keimzellen der friihe Embryo
noch mal teilt, entstehen genetisch identische We-
sen (eineiige Zwillinge).

Mithilfe molekulargenetischer 'Werkzeuge' ist es
moglich, die Zusammensetzung der DNA zu un-
tersuchen und, je nach Zielsetzung, Ausgangsma-
terial und Technologie, die spezifische Auspragung
bestimmter Abschnitte der DNA zu enthdllen. Im
Mittelpunkt des wissenschaftlichen Interesses
steht dabei nach wie vor die Identifizierung der In-
formationen und Mechanismen, die zu bestimm-
ten Eigenschaften und/oder Krankheiten fiihren.
Die Methoden fiir die Bestimmung von Identitat
und Abstammung mittels direkter genetischer In-
formationen sind ein erfreuliches Zusatzprodukt
von groBer Bedeutung.

Identitit und Abstammung

Fiir die Untersuchungen zu Identitdt und Ab-
stammung stiitzt man sich auf DNA-Abschnit-
te ('"Marker"), die ausschlieRlich Struktur ge-
bend, also nicht kodierend fiir bestimmte
Merkmale sind. DNA-Marker in diesem Ein-
satzgebiet missen voneinander unabhangig
sein und sollten, auf die Population gesehen,
moglichst viele Auspragungen (Allele) bei
gleichmaRiger Verteilung der Allele aufweisen.
Die Gesamtheit der Allele der Identitdts-Mar-
ker ergibt das DNA-Profil 'ldentitat’. Dessen
Niitzlichkeit hdngt damit direkt von der An-
zahl UND Qualitat des verwendeten Sets an
Markern ab. Allein auf die Anzahl der unter-
suchten Marker zu verweisen ist nicht ausrei-
chend.

Genetische Identitdt im Sinne von Einmaligkeit
ist dann gegeben, wenn eine Referenzprobe
im Vergleich mit einer Kontrollprobe gleichar-
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tige (identische) DNA-Profile aufweist und die
Wahrscheinlichkeit einer zufalligen Uberein-
stimmung statistisch ausgeschlossen ist. Die
Wahrscheinlichkeit eines solchen Zufallstref-
fers ldsst sich exakt angeben und errechnet
sich aus den Haufigkeiten mit denen die ein-
zelnen Allele des DNA-Profils auftreten.

Die Uberpriifung einer Abstammung erfolgt
tiber den Abgleich der DNA-Profile von Welpe
und angegebenen Elterntieren. Als 'nicht aus-
geschlossen' gilt eine Abstammung, wenn sich
die Allele eines Nachkommen aus den DNA-
Profilen der als Eltern angegebenen Tiere ab-
leiten lassen. Die Aussage ist jedoch nur dann
brauchbar, wenn eine fallspezifische, statisti-
sche Beurteilung, errechnet aus den Allelfre-
quenzen, ergibt, dass die angegebenen Eltern-
tiere mit hinreichender Sicherheit eher zutref-
fend sind als beliebige oder bestimmte andere
Tiere der Population.

Korrekte Abstammungen sind die Grundlage
fiir alle Untersuchungen zur Erblichkeit einzel-
ner Eigenschaften und Krankheiten. Generatio
DNA-Profile sind so ausgelegt, dass auch bei
den am engsten gezlichteten Rassen noch eine
sichere Abstammungsbeurteilung gegeben ist.

Eigenschaften und
Erbkrankheiten

Tritt ein bestimmter Phanotyp in 25% aller
Nachkommen eines Elternpaares auf, so ware
das typisch fiir einen monogenen, dominant-
rezessiven Erbgang des beobachteten Phano-
typs, bei dem die beiden Elterntiere im Phano-
typ vom Normaltyp, jedoch Trager der rezessi-
ven Anlage sind. Dieser einfach zu beobach-
tende Erbgang gilt jedoch nur, wenn der nor-
male und der abweichende Phanotyp allein
durch die Unterschiede in einem einzelnen
Gen bewirkt werden. Die Regel sind jedoch
komplexe Merkmale, an denen eine Vielzahl
von Genen zusammenwirkt.

Dank der technischen Fortschritte, insbeson-
dere der Entschliisselung der Gesamt-DNA
des Hundes, ist es heute bei monogenen
Merkmalen relativ einfach, die ursachliche Mu-
tation einer Erkrankung zu identifizieren. Ent-
scheidend fiir den Erfolg ist im Vorfeld das
Untersuchungsmaterial bestmdéglich auszu-
wahlen, damit keine unndtigen Kosten durch
die Untersuchung ungeeigneter Proben verur-
sacht werden. Zum Ziel fithrend sind gesicher-
te Abstammungslinien, in denen das Merkmal
familiar gehauft auftritt sowie als Kontroll-
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gruppe eine Linie, in der das Merkmal nicht
beobachtet wurde. Uber Genom-Assoziations-
studien wird dann ermittelt, welche bekannten
DNA-Marker in diesen Tieren mit dem ge-
suchten Phanotyp gekoppelt sind. Ist auf diese
Weise die chromosomale Lokalisation des
Gens oder gar das Gen selbst ermittelt, ist die
auslésende Verdnderung schnell gefunden.
Beispiele sind PRA (Progressive Retinaatro-
phie) und EIC (Exercise Induced Collapse). Ei-
ne Mutation an einer einzelnen DNA-Base des
PRCD-Gens ist Ausloser des Krankheitsbildes
der PRA bei Retrievern (Labrador R., Chesa-
peake Bay R. und Nova Scotia Duck Tolling R.).
Auch fir die EIC ist eine Einzelbasenmutation
(im DNM1-Gen) verantwortlich.

Ist eine solche Mutation erst gefunden, kann
mittels eines einfachen, sehr sicheren Tests, je-
des Tier darauf untersucht werden, welche
Erbinformationen es tragt. Mit Tieren, die he-
terozygote Trager der (unerwiinschten) Muta-
tion sind, kann, sofern die Anlage rezessiv ist,
bedenkenlos geziichtet werden, wenn Tra-

ger /Trager-Paarungen vermieden und die
Nachkommen auf ihren Status getestet wer-
den. In einem DNA-Programm erweitern die
Informationen zu den Eigenschaften das indi-
viduelle DNA-Profil der Identitdt um das
DNA-Profil 'Anlagen’.

Bei komplexen Krankheitsbildern, wie z.B. der
Hiiftgelenksdysplasie, sind zahlreiche, im Ge-
nom verteilte Gene, involviert, die mit unter-
schiedlicher Stdrke, in Wechselwirkung mit
Umweltfaktoren, zum Gesamtbild beitragen.
Um hier den beteiligten Genen auf die Spur zu
kommen, missen DNA-gesicherte Abstam-
mungen iiber mehrere Generationen vorlie-
gen und zahlreiche Tiere auf die Verteilung der
verschiedenen Auspragungen untersucht wer-
den. Wie bei den monogenen Erkrankungen
erfolgen die Genom-Assoziationsstudien. Als
Erfolg ist zu werten, wenn sich in Korrelation
mit dem Krankheitsbild messbare Haufungen
bestimmter Markerallele ergeben. Das Auftre-
ten eines einzelnen assoziierten Markerallels
bedeutet dabei noch nicht, dass die Krankheit
auch manifestiert. Es gibt also keine Ja/Nein-
Aussage wie bei den monogenen Erbkrankhei-
ten, sondern die Gesamtheit aller, als beteiligt
eingestuften Marker, muss beriicksichtigt wer-
den. Kann man feststellen, welchen Beitrag die
einzelnen Marker zum Gesamtbild leisten, ist
es moglich, daraus anhand des individuellen
Allelmusters im Genotyp einen (genomischen)
Zuchtwert abzuleiten.
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