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Als genomische Pragung, auch genomisches Imprinting, wird diesaniiedliche Expression
von Genen abhangig von ihrer elterlichen Herkunft bezeichnet. Eindskignntesten nicht-
mendelnden Gene beim Nutztiere ist das Insulin-like-growth fdt@en (GF2), welches
die Entwicklung beeinflul3t. Aus einer Vielzahl von Untersuchungen nojpniriting werden
genomweit ca. 200 imprintierte Gene (ca. 1 % des gesammten Gearggeepmmen, wovon
bisher ca 80 hauptsachlich beim Menschen und bei der Maus bekannt ssd. @@ne
weisen als Hauptcharakteristikum der Regulation eine Methylyedles Cytosins eines Allels
auf, welches dadurch stillgelegt, d.h. nicht expremiert wird.

Die Arbeit untersucht genomisches Imprinting beim Schwein in drei Kapiteln.

Im ersten Kapitel wird der derzeitige Wissensstand zum gesobien Imprinting beim
Nutztier dargestellt, wobei insbesondere die experimentellen Ansatz
(Varianzkomponentenschatzung und QTL- Quantitative Trait Loci) Aeqlgum Auffinden
von imprintierten Genen und die betreffenden Clustern in den Nutitieraervorgehoben
werden. Auf diese Weise konnten mittels einer Vielzahl von Rassemkrgen vor allem
beim Schwein zahlreiche potentielle Lokalisationen fir Imprin@hgster errechnet werden.
Diese Positionen wurden in den folgen Kapitel genauer betrachtet.

Kapitel zwei stellt die Ergebnisse der Suche nach neuen Ma(érosatelliten und SNP,
Single Nucleotid Polymorphismus) des Schweins in Imprinting Clustern und Kargerung
dar. Dazu wurden bekannte imprintierte Gene des Menschen und der Ddgesvahlt und
die entsprechenden PAC-Klone (Phage-derived artificial Chromosomugdlen nach
Mikrosatellitenmarker durchsucht. Neue Marker wurden anschlieRend an Riagsenpanel
auf Polymorphie getestet, sowie mittels eines Radiation Hybndl®&dmpRH Panel, INRA)
auf dem porcinen Genom kartiert. Durch diese Untersuchungen konnten 31 kiktesa
Marker aus 12 PAC Klonen generiert, sowie acht PACs auf ihfigigkeit gepruft und auf
acht Chromosomen kartiert werden.

Zusatzlich konnten 29 SNP aus neun verschiedenen PAC Klonen in den &kedeti Kieler
F,-Population (Borchers, 2002) abgeleitet werden.

Kapitel 3 stellt die Ergebnisse einer Imprinting und einer QTLIyYseder Chromosomen 2,
6 und 7 dar. Diese Chromosomen wurden auf Grund ihrer hohen Wahrscheinlitihkeit
Imprinting-Cluster beispielhaft ausgewahlt. Fur die Analyse demr insgesamt 30
Mikrosatelliten Marker an 1013 Tieren derFopulation genotypisiert.

Die Untersuchungen ergaben eine Vielzahl von Imprinting und QTL Effekesonders am
Anfang von Chromosom 2 in Bereich d&2 Clusters und in der Mitte zwischen 40-70 cM.
In dieser Region wird ein weiterer bisher unbestatigter Imprintingé&luermutet.

Des weiteren wurde am distalen Ende des Chromosom 7 ein sigtefikenprinting Effekt
fur Fleischhelligkeit gefunden. Da auf dieser Region des Cghiylusters ein besonderer
Augenmerk lag, bestétigte dieses Ergebnis die Erwartungen.



