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Sammendrag

Specifik forebyggelse mod navlebrok begr forega ved hjeelp af miljgmeaessige tiltag pa grund af den
store indflydelse af miljg. Alternativt kan genetisk selektion rettes imod det egentlige avismal, nemlig
dedelighed generelt, hvilket automatisk ogsa vil inkludere navlebrok. Potentialet for genetisk selektion
direkte imod navlebrok er tvivisomt pa trods af, at der findes genetisk variation. Dette skyldes blandt
andet, at den genetiske variation er lav, indflydelse af miljg er stor, og (statistisk set) er forekomsten
lav. Herudover vil selektion imod navlebrok koste for meget fremgang i resten af avismalet.
Faenotypisk selektion (udsaetning) mod navlebrok praktiseres allerede i nogen grad.

Navlebrok er en lidelse med en praevalens pa ca. 0-4 %, som i nogle tilfeelde har bade
velfeerdsmaessige og skonomiske konsekvenser. Dette er reflekteret i lavere tilveekst og hgjere
dadelighed hos dyr med navlebrok. Navlebrok kan opsta som fglge af ukorrekt sammenvoksning af
muskellag i bugen, eller at der kommer bakterier op i navlestrengen med infektion og bylder til falge.
Navlebrok er en multifaktoriel, polygent nedarvet lidelse, og det vil sige, at bade miljgfaktorer, s& som

besaetning, hygiejne og bundmateriale i farestalden, kuld/hold, og genetik spiller en rolle. Der findes



genetisk variation for navlebrok, hvilket blandt andet ses af raceforskelle, hvor der eksempelvis er set
mere navlebrok i Duroc end i Yorkshire. Der er ogsa fundet signifikante kromosom regioner med effekt
pa navlebrok. Derudover er der fundet lave arveligheder for forekomsten af navlebrok mellem 0,018

og 0,096, hvilket betyder, at det er sveert at reducere forekomsten af navlebrok gennem avl.

Baggrund

Navlebrok er en lidelse, der kan opsta som faglge af ukorrekt sammenvoksning af muskellag i bugen,
eller at der kommer bakterier op i navlestrengen med infektion og bylder til falge. Pa grund af de
stigende gkonomiske konsekvenser af grise med navlebrok far vi i avlen regelmeessigt forespargsler
pa, hvorfor vi ikke lgser problemet via avl. De stigende gkonomiske konsekvenser af grise med
navlebrok skyldes, at transportselskaberne har nedsat greenser for starrelsen af navlebrok hos de
grise, der skal transporteres. Grise med for sveer grad af navlebrok ma derfor nu aflives i
besaetningen. Selvom de gkonomiske konsekvenser er stigende, er der ikke tegn pa, at forekomsten
af navlebrok stiger generelt. Der er dog stor variation imellem slagtesvinebesaetninger og forskellige
perioder, hvor forekomsten typisk svinger imellem 0 og 4 % [1],[2]. Det kan derfor dreje sig om store
antal og dermed relativt store gkonomiske konsekvenser i produktionen. Forebyggende
foranstaltninger i farestalden, sdsom hgj hygiejne og undladelse af generende strgelse, afkortning af
navlestrenge, jodtouchering ved fadsel, navletilplastring eller behandling med antibiotika [3],[4] kan
medvirke til at reducere navlebrokproblemet, men i nogle tilfeelde kun med begreenset succes. Der
bliver derfor jeevnligt udtrykt enske om en genetisk I@sning pa navlebrok. KS-stationer og dyrlaeger far
mange henvendelser om problemer med netop navlebrok, og forespargsler dukker jaevnligt op pa
f.eks. at skifte ornerace, lave en krydsningsorne eller identificere kausale gener. Fadevarestyrelsen i
Danmark opfordrer nu ogsa til, at man forebygger navlebrok gennem avl [5]. Der er dog ogsa de, der
mener, at det vil have stgrre effekt at forbedre saniteringen og hygiejnen end at udsaette specifikke
orner eller sger [6]. Spargsmalet her er derfor, om det er muligt og kan betale sig at selektere imod
navlebrok og i sa fald, hvordan det kan ggres. | DanAvl er den nuveerende strategi at udelukke dyr,

der selv har navlebrok, fra videre avl.

Materiale og metode

En vurdering af potentialet for selektion imod navlebrok er blevet foretaget baseret pa et

litteraturstudie og sammenhold af litteraturen med kvantitativ genetik- og -avisteori.

Resultater og diskussion

Race- og orneforskelle
Genetisk variation, det vil sige forskelle i grisenes genetik, er ngdvendig for at kunne avle imod

navlebrok. Nogle gange observeres der raceforskelle i forekomsten af navlebrok, hvilket antyder, at



der findes genetisk variation. F.eks. har man i et stort engelsk studie fundet, at Landrace havde 0,16
% grise med navlebrok, mens Yorkshire havde 0,05 % grise med navlebrok [7]. Herudover har et
amerikansk studie fundet, at afkom efter Duroc-orner havde 2,1 gange starre risiko for at udvikle
navlebrok end afkom efter Yorkshire-orner [8]. Sidstneevnte studie var dog baseret pa meget fa dyr.
Saledes var der kun 2 Duroc-orner med 378 afkom, og den gennemsnitlige forekomst af navlebrok var
pa 1,5 % (45 ud af 3.000 grise). Derudover skal det bemaerkes, at generelle konklusioner med hensyn
til racernes fglsomhed for udvikling af navlebrok ikke er mulige, da forskellige populationer (f.eks.
Amerikansk og Dansk Duroc) sagtens kan have helt forskellig falsomhed for udviklingen af navlebrok!
Andre studier har ogsa observeret forskelle i forekomsten af navlebrok hos afkom fra forskellige orner
inden for samme race og antydet en mulig genetisk arsag. | en undersggelse af 2.399 kuld fra én
beseetning fandt [9] eksempelvis, at enkelte orner havde 2-3 gange stgrre forekomst af navlebrok end
resten af ornerne. Selvom sadanne orne-forskelle kan have en genetisk arsag, er det dog ikke sikkert,
at den kan udnyttes til avl imod navlebrok. Orneforskelle kan nemlig ogsa skyldes en type af genetiske
effekter, som ikke nedarves videre til den efterfalgende generation. Sddanne “ikke-arvelige” genetiske

effekter findes f.eks. for pungbrok [10].

Mange gener og pavirkning af miljg

Forskellige underliggende genetiske modeller for navlebrok er blevet undersggt. Herunder om
navlebrok skyldes et enkelt gen (monogent) eller mange gener i kombination med miljg (polygent,
multifaktorielt) [11]. Ved afpr@vning af forskellige genetiske modeller pa data har [12] pavist, at
navlebrok har en polygen, multifaktoriel baggrund, og at en reel feelles miljgeffekt (kuldmiljg) farhen
fejlagtigt er blevet forvekslet med en "Major-gene”-effekt. Det vil sige, at navlebrok er bestemt af
mange gener med sma effekter, og at sdvel genetik som miljgfaktorer, s som beseetning, hygiejne og
bundmateriale i farestalden, og kuld/hold spiller en rolle. Den polygene baggrund understgattes af
identificeringen af genmarkgrer i 10-19 kromosomregioner fordelt pa 8 forskellige kromosomer med
signifikant effekt pa risikoen for udvikling af navlebrok [13]. Navlebroks polygene, multifaktorielle
baggrund betyder, at det er ngdvendigt med arvelighedsundersggelser for at vurdere muligheden for
at selektere imod navlebrok, og hvor meget man i sa fald ville kunne opna.

Navlebrok har en lav arvelighed

En del studier har undersggt arveligheden af brok generelt samt af pung- og lyskebrok specifikt, men
kun fa har specifikt undersagt arveligheden af navlebrok. | tabel 1 er arvelighedsgrader for naviebrok
fra forskellige studier angivet. Generelt er der fundet en lav arvelighed (0,018 til 0,096), men et enkelt
studie skiller sig ud med en moderat arvelighed pa 0,25. Her skal bemaerkes, at arveligheden er
estimeret for en anden egenskab end i de andre studier, nemlig *falsomhed for udvikling af navlebrok’.
| denne egenskab udnyttes forskelle i falsomheden for udvikling af navilebrok imellem dyr, som ikke
har navlebrok, og imellem dyr, som har navlebrok, mens for egenskaben 'forekomst af navlebrok’
udnyttes udelukkende forskellen imellem dyr med og uden navlebrok. Dette betyder, at en eventuel,

om end lav, genetisk fremgang ved selektion imod 'forekomsten af navlebrok’ straks vil kunne



observeres i afkommet. En eventuel genetisk fremgang ved selektion imod 'felsomhed for udvikling af

navlebrok’ vil derimod i langt mindre grad observeres som en formindsket forekomst af navlebrok.

Tabel 1. Estimerede arvelighedsgrader for navlebrok i forskellige internationale studier

Genetisk Genetisk .
Reference Race Egenskab Forekomst o Arvelighedsgrad
komponent Variation
Norsk Forekomsten af Pattegris /
[17] ) 0,17% 1,1x104 0,062
Landrace navlebrok slagtesvin
Tysk
0,06+0,15 &
Landrace Orne Ikke
. Forekomsten af 0,02-0,10 & L 0,096+0,096
[11] & Pietran signifikant
navlebrok 0,02-0,08
] Pattegris / (meget lav) 0,018+0,031 &
Pietran )
slagtesvin 0,041+0,019
Tysk Falsomhed for )
. Pattegris / 0,053 & Ikke 0,246 &
[12] Landrace udvikling af . )
. slagtesvin 0,079 opgivet 0,245
& Pietran navlebrok

Selektion imod navlebrok er nogle gange blevet foreslaet som en mulig lgsning baseret pa
arveligheder estimeret for pungbrok-data, som varierer fra meget lave til meget hgje i forskellige
internationale studier: helt fra 0,012 til 0,15, 0,34 og op til 0,86 [14],[15],[16],[10]. Imidlertid tyder det
pa, at den genetiske korrelation mellem navlebrok og pungbrok er relativt lav (henholdsvis -0,200
+0,201 og 0,413 i Pietrain og Tysk Landrace). Dette antyder, at navlebrok og pungbrok har forskellig
genetisk baggrund, og at arveligheder for pungbrok derfor ikke kan ekstrapoleres til navlebrok.

Alt i alt kan det konkluderes, at navlebrok har en lav arvelighed, og at det derfor er sveert, omend

muligt, at selektere imod navlebrok.

Kan det betale sig at selektere imod navlebrok?

Spergsmalet er nu, om det rent faktisk kan betale sig at selektere imod navlebrok. Det vil sige, hvor
meget genetisk fremgang kan vi opna for navlebrok i forhold til, hvor meget vi risikerer at tabe i
fremgang for andre egenskaber i avismalet, og kan vi fa det nedvendige antal og kvalitet af
registreringer til at opna denne fremgang.

Svaret er, at det i bedste fald er tvivisomt, at det kan betale sig at selektere imod navlebrok. Der er
groft sagt fire arsager til dette:
i) den genetiske variation for navlebrok er meget lav, og forekomsten er — statistisk set — lav
ii) der er en stor indflydelse af miljg
iii) navlebrok registreres normalt som, at en gris har eller ikke har navlebrok

iv) navlebrok er kun en brgkdel af det egentlige avismal




(i) Lav genetisk variation og forekomst:

Nar den genetiske variation er lav, antyder det, at de genetiske forskelle imellem dyr er meget sma, og
at det dermed vil vaere svaert at opna genetisk fremgang. De genetisk bedste dyr vil nemlig ikke vaere
ret forskellige fra de genetisk gennemsnitlige eller darligste dyr. Registreringen af navlebrok som, at
en gris har eller ikke har navlebrok, samt den relativt lave forekomst af navlebrok (statistisk set), er
sandsynligvis medvirkende til, at den genetiske variation er meget lav. Med en lav arvelighed og
forekomst kraeves information fra et enormt antal slaegtninge for at kunne selektere de bedste dyr og
opna genetisk fremgang. Det ville derfor principielt veere ngdvendigt at registrere navlebrok samt
afstamning i produktionsbeseetninger. Derudover vil det nok aldrig vaere muligt helt at fierne navlebrok
via avl, da en reducering i forekomsten vil gere det stadigt sveerere at opna yderligere reduceringer i

forekomsten.

(i) Stor indflydelse af miljg:

Miljget har en langt sterre indflydelse pa navlebrok end genetikken. Dette ses af den lave arvelighed
for navlebrok, og et internationalt studie der har fundet en 2-3 gange sa stor effekt af kuldmiljg som af
genetik [12]. Dette betyder tre ting, nemlig at a) det er svaert at bestemme de genetiske forskelle
imellem dyr, og dermed at udveelge de genetisk bedste dyr og opna genetisk fremgang; b) genetisk
fremgang kreever ngjagtige registreringer i meget stor skala; og c) miljgmaessige forholdsregler burde
give en stgrre reduktion i forekomsten af navlebrok end avl. Fglgelig burde en Igsningsmodel for

navlebrok — alt andet lige — fokusere pa de miljgfaktorer, der pavirker naviebrok.

(iii) Registreringer: grisen har eller har ikke navlebrok:

Registreringen af navlebrok er unuanceret, og dette er problematisk, da genetisk selektion er
athaengig af, at man er i stand til at estimere de genetiske forskelle imellem dyr. Der vil vaere en stor
gruppe dyr, som ikke har navlebrok, og som det derfor er meget sveert at skelne imellem.
Komplicerede statistiske metoder kan i nogen grad hjaelpe, ved blandt andet at benytte information om

forekomsten af navlebrok inden for familiegrupper, men effekten vil sandsynligvis vaere begraenset.

(iv) Navlebrok er kun en brgkdel af avismalet:

Et avismal reflekterer, hvad vi gerne vil opna med avlen. Dette er normalt gkonomisk fremgang,
selvom ogsa velfeerdsmaessige forbedringer kan veere et avismal. Det er selvfglgelig gnskeligt at
reducere forekomsten af navlebrok i videst muligt omfang, men det reelt stagrste gkonomiske problem
ved navlebrok er, at grisene dar eller skal aflives. Principielt er det gkonomisk set uveesentligt, om
grisene dar af navlebrok eller f.eks. diarré. Det eneste veesentlige for den gkonomisk fremgang er, at
de ikke dar. Dette betyder, at det faktiske avismal er den generelle pattegrise- og

slagtesvinsd@delighed.

Alt i alt betyder de farste tre hovedarsager, at hvis nogen fremgang overhovedet skal kunne opnas, vil
det vaere ngdvendigt at (a) registrere navlebrok i produktionsbesaetninger og (b) tildele en meget stor

gkonomisk veerdi i avismalet. Problemet ved (a) er, at det vil veere saerdeles sveert at fa troveerdige og



korrekte registreringer samt, at produktionsdyrene er sa fierne slaegtninge til avisdyrene, at den ekstra
information, der kan opnas om de genetiske forskelle imellem avisdyrene, i hgj grad udvandes.
Konsekvensen af (b) vil vaere relativt store tab i gkonomisk fremgang i de andre egenskaber i
avismalet.

Det kan derfor ikke betale sig at implementere genetisk selektion imod navlebrok. Derimod arbejdes
der i DanAvls udvikling netop nu pa muligheder for yderligere selektion imod pattegrisedadelighed
generelt. Her vil navlebrok forventeligt ogsa blive inkluderet i den grad, det registreres som dgdsfald.
Det skal dog understreges, at eventuelt yderligere avismaessige tiltag imod pattegrisedadelighed

stadigt er langsigtede pa grund af kompleksiteten.

Konklusion

Genetisk selektion imod navlebrok er ikke meningsfuldt, blandt andet pa grund af den meget lave
genetiske variation og forekomst, store indflydelse af miljg, de statistiske komplikationer forbundet
med unuancerede registreringer, og at navlebrok kun er en brgkdel af det egentlige avismal. | stedet
for genetisk selektion bar navlebrok specifikt forebygges ved hjeelp af miljgmaessige tiltag pa grund af
den store indflydelse af miljg. Et alternativ i fremtiden kan veere at selektere imod dgdelighed generelt,
hvilket forventeligt ogsa vil inkludere navlebrok i nogen grad.
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