Biologische Vielfalt und Ernahrungsqualitat

Woher kommen
die Huhner?

Molekulare Marker helfen bei der Abgrenzung
genetischer Gruppen der Haushuhner

Steffen Weigend (Neustadt-Mariensee)

Beim Haushuhn wie auch bei anderen Nutztierarten spiegelt das breite Spektrum an Rassen

und Schlagen die Vielfalt wider, die sich wahrend der Domestikation entwickelt hat.

Wahrend sich im privaten Bereich eine groBBe Anzahl von Liebhabern hobbymaBig der Rasse-

gefliigelzucht widmet, hat sich die kommerzielle Hihnerzucht in den letzten Jahrzehnten auf

wenige Unternehmen verdichtet, die hoch spezialisierte Linien der Mast- und Legerichtung

zlchten. Diese Zuchtprodukte haben aufgrund ihres hohen Leistungsniveaus schnell eine

weltweite Verbreitung gefunden und leistungsschwachere Rassen aus der Nutzung verdrangt.

Das Aussterben von Rassen bedeutet einen Verlust an genetischer Vielfalt. Wie hoch dieser

Verlust ist hangt davon ab, wie eng verwandt die verdrangten Rassen mit anderen, noch

existenten Rassen sind und wie viel Gemeinsames sie mit den wirtschaftlich genutzten Linien

aufweisen. Vor diesem Hintergrund befasst sich das Institut fur Nutztiergenetik am Friedrich-

Loeffler-Institut (FLI) mit Aspekten der Domestikation, der Rassenvielfalt und der Charakteri-

sierung genetischer Unterschiede mit neuesten molekulargenetischen Methoden beim Haus-

huhn.

Genetische Differenzierung
weit vorangeschritten

Die heutigen Haushthner lassen sich im Wesentlichen auf das Rote
Kammhuhn (Gallus gallus) mit seinen finf Unterarten zuriickfiihren.
Neue Arbeiten deuten darauf hin, dass es zu Kreuzungen zwischen
Gallus-Arten gekommen sein konnte und mdglicherweise auch das
Sonnerat-Huhn (Gallus sonneratii) zur Entwicklung unserer Haus-
hiihner beigetragen hat.

Ausgehend von den Domestikationszentren in Stidostasien haben
sich Hiihner nach China, Persien und Agypten ausgebreitet. Erste
Hinweise auf Hihner im Mittelmeerraum stammen aus dem 8.—6.
Jahrhundert v. Chr. Mit den Romern erfolgte eine weitere Ausbrei-
tung nach Nordeuropa.

Nach 1900 setzte eine nahezu vollstandige Trennung zwischen der
Wirtschafts- und Rassegefliigelzucht ein. Beim Wirtschaftsgefliigel

konzentrierte sich die Zuchtarbeit auf einige
spezialisierte  Unternehmen, die we-

nige, aber enorm leistungsstarke
Linien heraushildeten. Wahrend

um 1900 noch etwa 40 Rassen

allein in den Gefliigelzuchtsta-
tionen Deutschlands registriert
waren, beschranken sich heutige
Zuchtlinien weltweit auf einige we-
nige Ausgangsrassen. Beispielsweise
gehen alle wirtschaftlich genutzten
Hihner, deren Eier eine weiBe
Schalenfarbe haben, auf

eine einzige Rasse

zurlick — die Rasse

WeiBes  Leghorn.
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Bei Hihnern der braunschaligen Legerichtung sowie bei Mastge-
fligel ist die Situation ahnlich, wenn auch deren Ausgangspool aus
mehr als einer Rasse besteht.

Ein groBer Teil der wirtschaftlich verdrangten Hihnerrassen wird bis
heute von Hobbyziichtern gepflegt (Abb. 1; Beispiel Vorwerkhiih-
ner). Folglich ist der Genpool der Haushiihner einerseits in Rassen
unterschiedlicher Regionen und Kontinente getrennt, andererseits in
wirtschaftlich genutzte Linien und in lokale Rassen oder Hobbyzuch-
ten. Mit Ausnahme des Leistungsniveaus ist bisher wenig Uber die
genetischen Unterschiede zwischen diesen Gruppen bekannt.

Kurze DNA-Abschnitte
liefern wertvolle Informationen

In den letzten 15 bis 20 Jahren konnten molekulargenetische Me-
thoden wesentlich dazu beitragen, genetische Unterschiede bei Hiih-
nern und anderen landwirtschaftlichen Nutztieren zu beschreiben.
Die meisten Diversitatsstudien beim Huhn basieren auf 20 bis 30
molekularen Markern, so genannten Mikrosatelliten, innerhalb der
Erbsubstanz DNA. Unter einem Marker versteht man einen Bereich
im DNA-Strang, der zwischen Individuen verschieden (polymorph)
ist. Bei Mikrosatelliten handelt es sich um kurze DNA-Sequenzen
(zwischen 1 und 5 Basenpaaren), die sich mehrfach hintereinander
wiederholen (repetitive Sequenzen). Dabei kann die Anzahl der Wie-
derholungen zwischen Individuen variieren.

Mikrosatelliten sind iber alle Chromosomen des Genoms verteilt
und lassen sich relativ einfach im Labor analysieren.

Rassen und Linien verschiedener
Herkunft genetisch abgrenzbar

Unter Verwendung von Mikrosatelliten wurden im Institut fiir Nutz-
tiergenetik des FLI in Mariensee beim Haushuhn umfangreiche
Untersuchungen durchgefiihrt. Die in diese Untersuchungen einbe-
zogenen Populationen umfassten zahlreiche lokale Hihnerrassen
Europas, Asiens und Afrikas (Tab. 1). Als Referenz wurden auBerdem
Linien aus der Wirtschaftsgefliigelzucht (Legelinien mit weiBer und
brauner Eischalenfarbe, Mastrichtung) sowie zwei Unterarten des

A Tab. 1: Hihnerpopulationen, die in molekularge-
netische Untersuchungen einbezogen wurden
~—
R G.g. gallus 2 Deutschland 27
G.g. spadiceus Ungarn 1"
7 andere Lander 8
| © WeiBleger China 14
T — .
Braunleger Vietnam 1
Masthuhn Israel
p WeiBleger Simbabwe 5
./ Braunleger Malawi 1
§ Sudan 1
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Roten Kammhuhns (G. g. gallus und G. g. spa-
diceus) einbezogen.

Eine erste Information (ber die genetische
Variabilitét innerhalb einer Population liefert
der durchschnittliche Grad der Heterozygotie
(Mischerbigkeit) in den analysierten Markerorten.
Der beobachtete Heterozygotiegrad kann direkt
durch Zahlung heterozygoter Tiere relativ zur Gesamt-
zahl untersuchter Tiere ermittelt werden. Der erwartete
Heterozygotiegrad einer Population Iasst sich aus den Allelfre-
quenzen der einzelnen Loci fiir die jeweilige Population schatzen. o
In Abbildung 2 ist der erwartete (X-Achse) und der beobachtete ="
(Y-Achse) mittlere Heterozygotiegrad von 85 Hihnerpopulationen
aufgetragen. Die Linie zeigt den Wert an, wenn der erwartete He-
terozygotiegrad gleich dem beobachteten ware. Bei den meisten
Populationen ist ein etwas geringerer Heterozygotiegrad zu finden

als erwartet, was auf ein geringes MaB an Inzucht innerhalb der
Populationen hinweist. Die Wildhuhnpopulationen weisen einen ho-

hen Grad an Heterozygotie auf, wahrend er zwischen den lokalen
Rassen Europas erheblich variiert und insgesamt geringer als bei

den untersuchten Populationen aus Asien und Afrika ist. Interessant

ist der Vergleich zwischen den Linien der Wirtschaftsgefliigelzucht.
Zuchtlinien der Mastrichtung (Broiler) sind offensichtlich variabler

als die der Leger. Die Linien der weiBschaligen Legerichtung ran-

gieren am unteren Ende der Skala, wahrend Braunlegerlinien einen
mittleren Bereich einnehmen. In der Vergangenheit wurden Beden-

ken geduBert, dass die genetische Variabilitat insbesondere in den
Zuchtlinien der weiBen Legerichtung erheblich eingeschrankt sei, da

diese Linien von einer einzigen Rasse abstammen (WeiBes Leghorn)

und seit Generationen einer intensiven Selektion ausgesetzt sind.

Die Ergebnisse weisen fir die Rasse WeiBes Leghorn tatsachlich eine
geringere Variabilitat auf, wahrend die Braunlegerlinien und Broiler
insgesamt eine beachtliche genetische Variabilitét zeigen.

Unter der Annahme, dass genetisch weit voneinander entfernte Ras-

sen oder Rassengruppen unterschiedliche genetische Eigenschaften
tragen, hat eine systematische Gruppierung von Rassen Bedeutung

fur weitere Studien zur Identifizierung funktioneller Unterschiede.

Mit speziellen statistischen Methoden kénnen Individuen anhand

Abb. 1: Vorwerkhthner aus dem Modellprojekt zur Erhaltung
gefahrdeter Gefltigelrassen in Deutschland.
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Abb. 3: Gruppierung von 85 Hiihnerpopulationen anhand von 29 Mikrosatelliten, basierend

auf einer Analyse der Populationsstruktur
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molekularer Informationen entsprechend ihrer
Ahnlichkeit in Gruppen unterteilt werden.
Dabei zeigte sich, dass sich Hiihnerpopu-
lationen aus verschiedenen Kontinenten
und mit unterschiedlicher Entwicklungsge-
schichte in drei groBe Gruppen aufteilen
(Abbildung 3). Eine vierte Gruppe fasst
Populationen zusammen, die keiner der
anderen drei Gruppen eindeutig zuge-
ordnet werden kénnen.
Aufféllig ist, dass die Cluster
1 bis 3 vorrangig
geographisch
getrennte
Populationen
enthalten.  Im
Cluster 1 sind
vor allem lokale
Populationen  aus
Asien (China und Viet-
nam) sowie Wildhiihner zu
finden. Zwei Rassen jedoch,
Cochin und Brahma, die aus
Hobbyzuchten in Deutschland
stammen, fallen ebenfalls in
diese Gruppe. Beide Hobbyrassen
zahlen zu der Gruppe von Rassen, die
erst vor rund 150 Jahren aus dem asiatischen
Raum nach Europa eingefiihrt wurden.
Das zweite Cluster wird dominiert von
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afrikanischen Hiihnern aus Simbabwe und Malawi sowie Hihnerpo-
pulationen aus Ungarn. In diesem Cluster findet man auch Zucht-
linien der Mastrichtung und der Braunleger, die jedoch bei tieferer
Auflésung der Cluster eigene Gruppen bilden (Daten nicht gezeigt).
Linien beider Richtungen sind miteinander naher verwandt als mit
WeiBlegern. Diese fallen in das dritte Cluster, das insbesondere lo-
kale Hiihnerrassen Mittel- und Nordeuropas vereint. Die Zuchtlinien
der WeiBleger haben ihren Ursprung in einer einzigen Rasse, dem
WeiBen Leghorn, das von einem italienischen Landhuhn abstammt.

Mutterlich vererbte Genome
erlauben tieferen Einblick
in die Stammesgeschichte

Wie bei anderen Nutztierarten wurden auch beim Huhn Polymor-
phismen in der mitochondrialen (mt)DNA fiir Studien der Stammes-
geschichte genutzt. Mitochondrien sind Zellorganellen mit eigener
DNA:; sie werden ausschlieBlich Uber die Eizellen vererbt, also nur
von der Mutter an die Nachkommen weitergegeben. Die mtDNA
ist ein ringformiges Molekiil und enthélt in einer Region, der so ge-
nannten ,displacement loop” (D-loop) Region, Elemente, die die
Vervielfaltigung des DNA-Molekiils kontrollieren. Die D-loop-Region
ist fr Studien der geographischen Herkunft besonders geeignet, da
sie sehr variabel ist und gegeniiber der DNA in den Zellkernen eine
wesentlich hdhere Mutationsrate aufweist.

Friihe Arbeiten asiatischer Wissenschaftler untersuchten die D-loop
Region von verschiedenen Gallus-Arten einschlieBlich des Roten
Kammhuhnes (Gallus gallus) und einiger domestizierter Rassen. Die
Ergebnisse sprechen fir eine auf nur eine Stammform zurlickge-
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Abb. 2: Beobachteter (H_,_
rend auf der Analyse von 29 Mikrosatelliten

) und erwarteter Heterozygotiegrad (Hexp) von 85 Hiihnerpopulationen, basie-
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hende Abstammung unserer Haushtihner vom Roten Kammhuhn in
Thailand (monophyletische Abstammung). Neuere Arbeiten stellen
diese Sichtweise jedoch in Frage. Sie stiitzen die Theorie, dass das
Haushuhn mehrfach domestiziert wurde, wahrscheinlich in Stidost-
asien und Indien und eventuell auch mehrere Arten aus der Gattung
Gallus beigetragen haben konnten.

In Untersuchungen von MUCHADEYI et al. (2008) wurden Poly-
morphismen im D-loop der mtDNA bei afrikanischen Hiihnern (aus
Simbabwe, Malawi und Sudan) mit denen einige Zuchtlinien aus der
européischen Wirtschaftsgefliigelzucht verglichen. Dabei wurden drei
groBe Gruppen beziehungsweise maternale Linien unterschiedlicher
Abstammung identifiziert. In einer Gruppe waren sowohl afrikanische
Hihner als auch Tiere der kommerziellen Zuchtlinien zu finden, wah-
rend in einer zweiten Gruppe nur Hihner aus Simbabwe und Malawi
auftraten. Ein Abgleich mit DNA-Sequenzen aus der Genbank Iasst
vermuten, dass der Ursprung der ersten maternalen Linie in Siidost-
asien liegt, wahrend der der zweiten , afrikanischen” maternalen Linie
in Indien zu suchen ist. Die dritte maternale trat nur bei Wirtschafts-
gefliigel auf und weist auf einen anderen Ursprung hin. Gegenwartig
gibt es international intensive Bemthungen, die vorhandenen um-
fangreichen Informationen auf der molekularen Ebene aus verschied-
nenen Arbeiten zusammenzufiihren, um die noch offenen Fragen der
Abstammungsgeschichte des Haushuhnes weiter abzuklaren.

Rasante Entwicklung

wird weitergehen

Molekulare Methoden sind unentbehrliche Werkzeuge zur Beschrei-
bung der genetischen Diversitat bei landwirtschaftlichen Nutztieren.

Darauf kdnnen letztlich Bemihungen fuBen, diese Vielfalt zu erhal-
ten und zu schiitzen.
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Der Kenntniszuwachs und die damit verbundenen technologischen
Entwicklungen auf dem Gebiet der Molekulargenetik in den letzten
Jahren sind rasant. Neueste Hochdurchsatztechnologien der Analyse
zahlreicher Punktmutationen im Genom (Single Nucleotide Poly-
morphism, SNP) werden neue Einblicke in die Dynamik genetischer
Diversitat erlauben und unser Wissen fundamental erweitern. ™
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