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k Alternative Selektionsmerkmale
= Nahrstoff-Effizienz anstelle Futterverwertung
= Restfutteraufnahme

k Genotyp x Eiweissgehalt Futter - Interkation
= Kiinftige Eiweissversorgung im Schweinefutter?
= Klinftiges Futter bei Leistungspriifung?

& Pilotprojekt Mikrobiom
= Erste Ergebnisse, wie weiter?
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Neue Merkmale der Futtereffizienz
SUISAG

(Analysen im Rahmen des Nationalen Forschungsprogramms 69)
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k Traditionell

= Futterverwertung (FV) = Futtermenge / Gewichtszunahme
(nur Mengen werden in Relation gesetzt) = FVZ/MTZ

k Alternativen:

= Restfutteraufnahme (RFA) = Futteraufnahme, die NICHT
durch Erhaltungsbedarf, Zunahme an Korpergewebe erklart
werden kann.

= Auf Nahrstoff bezogen (Stickstoff (N), Phosphor (P))

- N-, P-Verlust (Nv, Pv) = Input (Futter) — Gespeichert (Korper)
= f(FVZ, Futtergehalt) — f(Gewicht, MFA nur N)
- N bzw. P-Effizienz (Ne, Pe) = Gespeichert relativ zu Input

(Input(Futter) = FV, da Gewicht Prifabschnitt konstant)
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k Daten: 7700 MLP-Pruftiere der Rassen ES und ESV
k Merkmale: FV, RFA, Nv, Pv, Ne, Pe (nach saintilan et al 2013)

B Nv=Ne=Pv=Pe=FV(rg==%1.0)

sind alle zuichterisch identische Merkmale

(wegen fixem Gewichtsbereich der Priifung und
geringen Unterschieden in Schlachtkdrperzusammensetzung (nur MFA))

k Erblichkeit RFA (0.45) hoher als fur FV (0.33),
und eng genetisch korreliert (0.71)

k RFA schwacher zu anderen Merkmalen korreliert als
FV
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&’ Grundmerkmale und Futtereffizienz
w9 mit genetischen Beziehungen (Ko"e.at.onen)

Grundmerkmale

-FV = FVZ/MTZ
-RFI = FVZ korrigiert fur
Unterschiede in MTZ und MFA

Die beiden alternativen Selektionsmerkmale sind stark positiv korreliert
- ahnliche Selektionsrichtung, aber

Selektion auf FV allein: MTZ =, FVZ N, MFAZ Beides so nicht
Selektion auf RFA allein:MTZ N, FVZ Vv, MFA-> angestrebt - Index
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Y RFA oder FV im ZuchtZ|eI7

SUISAG

E Heute
= PZW = Wy, X ZWyrz + Wy X ZWr, + Wypa X ZWiyea + ..

k Alternativen
" PZW)py = Wiz X ZWyrz + Weea X ZWiep + Wineag X ZWigep + ..
" PZWyy = Wyrzo X LWz + Wiz X ZWey7 + Wypap X ZWiyps + ..

k Mit entsprechend gewahlter Gewichtung durften alle
Varianten zu einem ahnlichen Zuchtfortschritt fuhren.

= A2 wiirde die Grundmerkmale gewichten

= Entscheidend ist, dass der Zuchtfortschritt in den Merkmalen (inkl. FVZ)
genau verfolgt wird und die Gewichtung bei Bedarf angepasst wird.

= FVZ (und RFA) zusatzlich in der ZWS, FVZ im Index gewichten, ZW FV
(und RFA) zur Information der Ziichter.
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Genotyp x Eiweissgehalt Futter -
Interkation y
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k Bekommen unsere Schweine kinftig weniger
Eiweiss?

k Wenn ja, missen wir unser Pruffutter anpassen?
k Abhangig von Interaktionen Genotyp x Eiweissgehalt

Keine Genotyp x Starke Genotyp x
Futter-Interaktion Futter-Interaktion

M ﬁ\ A Durchschnitt
iibliches Futter
[}

libliches Eiweiss libliches Eiweiss
Futter reduziert Futter reduziert

S

Gewichtszunahmen
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?U%q G% Fiitterungsversuch an MLP

k Synergien mit regularer Priifung von PREMO®-Endprodukten
B 2 Vollgeschwister zusatzlich zu 2 reguldren Priftieren

k Die zusatzlichen Wurfgeschwister werden mit einem
eiweissreduzierten Futter gepriift.

E 2(-3) Umtriebe mit insgesamt 96 (-144) Priftieren pro
Fltterungsvariante.

B Statistische Prifung auf sign. Wurf x Futtervarianten —
Interkation als Hinweis auf r;<1.0 zw. Fu-varianten.

k Parallel Bachelorarbeit HAFL Uber kiinftige Schweineftitterung
k Start Juni 2017, Ende August 2018

k Beteiligt: Agroscope (P. Stoll), HAFL (P. Spring, J. Peter-Egli)
B Mitfinanziert von BLW.
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Pilotprojekt Mikrobiom
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k Mikrobiom = Zusammensetzung der Darmflora
k Vielfaltige Funktionen

= Unterstlitzung der Verdauung des Futters Leistung
= Erhaltung einer funktionsfahigen Darmwand | &

= Abwehr von Krankheitskeimen Gesundheit
& Vielfaltige Einflussfaktoren
Haltungs-
"L @ Stall-
= Genetik Schwein .
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Maternale
Einfliisse
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Pilotprojekt bei MLP-PriiIZtiefen

k 3 Prifbetriebe mit ES- und ESV(PREMO®)-Tieren
k Je 10 Priftiere: Beide Rassen, beide Geschlechter

k Keine Mischung mit anderen Betrieben in Prifbucht
k Kotproben

= Aus Enddarm beim Einstallen

= Aus Enddarm beim Ausstallen

= Aus Diinn- und aus Dickdarm im Schlachthof

k Quantiative Analyse der Zusammensetzung des

Mikrobioms aufgrund von RNA (16S rRNA Gen) in
der Kotprobe (200 CHF pro Probe)
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Grosse Variation in der 1
s Zusammensetzung '
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Principal Coordinate Analysis |
(1/2) w W

PCoA —Weighted UniFrac
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Sl—red
LI - blue

—PCo 3 (14%)

Auswertung:
T. Tasara UniZH

k Unterschiede Dinn-(rot) zu Dickdarm (blau)
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rincipal Coordinate Analysis
(2/2) 4

PCoA —Weighted UniFrac

PCo 2 (22%)

Auswertung:
T. Tasara UniZH

k Keine Unterschiede Sex, Rasse (gezeigt, ES=rot,

_ ESV=blau), Betrieb
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k Es gibt grosse Variation in der Zusammensetzung
des Mikrobioms

k Klare Unterschiede zwischen Dinn- und Dickdarm

k Massige oder keine Beziehungen zu Sex, Rasse,
Herkunft, Leistungsmerkmalen

k Bessere statistische Methoden? Grosserer Versuch?
Erfolgsaussichten fur effizientere Selektion eher
gering.
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k Alternative Selektionsmerkmale
= Nahrstoff-Effizienz anstelle Futterverwertung
= Restfutteraufnahme

k Genotyp x Eiweissgehalt Futter - Interkation
= Kinftige Eiweissversorgung im Schweinefutter?
= Klinftiges Futter bei Leistungspriifung?

& Pilotprojekt Mikrobiom
= Erste Ergebnisse, wie weiter?
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