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Wichtige Ziele der Schweinezucht sind die Maximiegwer Proteinansatzrate bei Optimierung des
Zuwachsverhaltnisses aus Lipid und Protein. Zumiakiung auf diesen Parametern basierender
biologischer Wachstumsmodelle werden die Proteimd uLipidansatzraten sowie die
Energieaufnahme im Wachstumsverlauf benétigt. Hievzirden das Wachstum der chemischen
Kdrperkomponenten und die Beziehungen dieser Aretatz zur Energieaufnahme am lebenden
Schwein untersucht. Protein- und Lipidansatzratearden mit Hife der Deuteriumoxid-
Verdinnungstechnik (DT) in einem Wachstumsbereion 80 bis 140 kg und Muskel- und
Fettgewebsansatzraten mit Hilfe der Magnet-Resoeianzographie (MRI) zwischen 30 und 120
kg ermittelt. Fett- und Muskelgewebe zeigten endl®metrische und linear-quadratische
Beziehungen zu den chemischen Komponenten Lipid (rdtein. Proteinmasse zeigte
isometrisches Wachstum zum Leergewicht, wobei ddatgy&vebewachstum einen exponentiellen
Verlauf aufzeigte. Der maximale Proteinansatz wure@schen 60 und 90 kg Koérpergewicht
erreicht. Die Messung der taglichen Futteraufnalomigte, dald einzeln gehaltene Schweine zu
besserer Futterverwertung und niedrigerer Futteeduhe tendierten. Tiere, die einen hohen
Proteinansatz mit einem niedrigen Verhéaltnis vopid- zu Proteinansatz kombinierten, hatten
einen deutlich bessere Futterverwertung wahrengekamten Wachstumsperiode.

Fir die aufgefuhrten Merkmale wurden QTL Analyseer €Chromosomen 1, 6, 7 und 13
durchgefiihrt. Hierzu wurden basierend auf einemi-Benerationen-Vollgeschwisterdesign 324
F.-Tiere aus 49 Familien mit 37 molekularen Markeenatypisiert. Fur die Merkmale aus der
AutoFOM-Schlachtkdrperbeurteilung und der Teilsdarkegung sowie der Fleischqualitat wurden
34 signifikante QTL auf chromosomenweiter Ebene ugéén. Hierunter waren vier
hochsignifikante QTL fur AutoFOM-Bauchgewicht aubS1, Schinkenmuskelfleischgewicht und
Anteil fetter Teilsticke auf SSC6 sowie Gewicht dbgespeckten Koteletts auf SSC13. Paternale
Allele waren hierbei gekoppelt mit geringeren Fetglen. Fur die chemische
Kdrperzusammensetzung und Ansatzraten sowie dterutnahme im Wachstumsverlauf konnten
17 signifikante QTL gefunden werden. QTL mit Beziegen zu Tageszunahme und Proteinansatz
wurden auf SSC1 ermittelt. QTL fur den Leerkorpeteingehalt und tégliche Futteraufnahme
wurden auf SSC6 u.a. in der Nahe des Ryanodinreepus gefunden. Auf SSC13 wurden
signifikante QTL fur Proteinansatz und Futtervemweg wahrend des Wachstums von 60 bis 90 kg
ermittelt. Allele der Vaterlinie (Piétrain) warenitrmiedrigerer Tageszunahme und niedrigerer
Proteinansatzrate gekoppelt.

Die in dieser Studie basierend auf der Kreuzungrkemieller Linien gefundenen QTL kdnnen
direkt in markergestitzten Selektionsprogrammengenverden.



