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Wer Australian Shepherds zichtet, hat sicherlich schon erlebt,

dass man sich bei einem Fell-Muster in der Wurfkiste fragt, wie das
zustande kommen konnte. Vielleicht hat ein Welpe unerwartet weil3e
Abzeichen am Korper, die nicht dem Rassestandard entsprechen, oder
ein Welpe erscheint wie ein Dilute, obwohl d/d durch die Elterntiere
nicht moglich ist, oder das Fell eines schwarzen Tieres hat einen
Braunschimmer, oder ein Nachkomme zeigt exzessives Weif3, obwohl
nur ein Elternteil ein Merle-Muster zeigt, oder ein Welpe hat ein
Merle-Muster, obwohl keines der Elterntiere merliert ist, oder ein
Welpe zeigt kein Merle-Muster, obwohl eines der Elterntiere M/M ist
und damit alle Welpen ein Merle-Muster zeigen missten, oder es
findet sich ein unerwartetes Tweed-Muster, das sich weder bei dem
merlierten Elterntier noch den Geschwistern zeigt.
Der Tweed-Phanotyp zeigt im Merle-Muster Bereiche der
Grundfarbe mit zwei bis drei unterschiedlichen Schattierungen.
Zunachst wurde ein Modifikator fiir das Merle-Gen angenommen,
doch heute weill man, dass es aus der Kombination verschiedener
Merle-Allele resultiert.

Es gab schon immer Fragen rund um das Merle-Gen. Die Mutation ist
eine SINE-Insertion, die aus drei Teilen besteht, einem Kopf, Kdrper
und Schwanz. Der Poly(A)-Schwanz besteht aus einem Strang sich
immer wiederholender (Adenin-)Basenpaare. Diese Mutation
beeintrachtigt Zellen in der Produktion von Pigment, wodurch
zufallige Bereiche im Fell aufgehellt werden. Als Dr. LA Clark die
Merle-Mutation 2006 entdeckte, war das eine aufregende Zeit. Es
wurden Antworten auf alle Fragen erwartet. Doch was dann kam, war
ernlichternd. Hunde ohne Merle-Muster wurden als M/M getestet und
produzierten auch Nachkommen ohne Merle-Muster. Wie konnte das
sein? Viele Fragen blieben offen und der Test wurde als fehlerhaft
empfunden, so dass 2009 das einzige Labor mit dem Patent dafiir den
Merle-Lokustest aus dem Sortiment nahm.

2010 brachte Thermo Fischer den ABI 3500 Genetic Analyzer
heraus. Zu der Zeit war es noch nicht klar, aber dieses Gerat mit der
Funktion der fortgeschrittenen DNA-Analyse sollte uns letztlich
Antworten auf lang gestellte Fragen geben und Zichtern die
Informationen bieten, die sie flr gezielte Zuchteinsétze bendétigen.

Der urspriingliche Merle-Test identifizierte den Korper des Merle-
Gens mit der Annahme, dass jegliche L&nge des Poly(A)-Schwanzes
ein Merle-Muster verursachen wiirde. Mit der neuen Methode kann
die Anzahl der Basenpaare (bp) gezdhlt werden. Eine
Herausforderung bei dem langen Poly(A)-Schwanz. Fir optimale
Resultate miissen hohe Anspriiche an die Substanzen und den Prozess
gestellt werden.
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Urspriingliches Testergebnis fur das Merle-Gen — Berichtet als Mc/M
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Chromatogramm mit hochauflésendem Testresultat inklusive Bestimmungs-
féhigkeit der Anzahl der Basenpaare — Mc/M - 224/265

Die nachste Herausforderung war es, die Basenpaarldngen (Genotyp)
den Merle-Mustern (Phanotyp) zuzuordnen. Die Léangen der
einzelnen Allele in der Publikation (Langevin et al 2018) wurden
definiert, um den spezifischen Anforderungen der Ziichter gerecht zu
werden. Es wurde nicht nur berlicksichtigt, wie ein Merle-Muster mit
einem Allel aussehen wirde, sondern auch in den verschiedenen
Kombinationen. Um diese prazisen Ubereinstimmungen fiir den
Genotyp und Phanotyp zu ermitteln, war ein fundiertes Wissen der
Stammbaume inklusive der Verwandten nétig. Obwohl ich
verantwortlich war fir das Setzen der Grenzen der sechs Merle-
Allele, konnte ich dies nicht allein erreichen. Viele Besitzer und
Zichter weltweit testeten ihre Hunde und standen mir mit
Informationen zu Pedigrees hunderter Hunde zur Verfligung. Dies ist
ein Musterbeispiel dafiir, wie Zlichter an vorderster Front Farben und
Muster in der Vererbung erkennen und damit Wissenschaftlern und
Laboren malgeblich bei der Entwicklung eines neuen Testverfahrens
geholfen haben.

Anmerkung: Ich werde oft gefragt, warum nicht alle Labore dieses
neue Testverfahren anbieten.

Antwort: Der ABI 3500 Genetic Analyzer kostet ca. 200.000 US-$.
Eine groBe Summe, inshbesondere, wenn schon altere Messgeréte
vorhanden sind.

Fir diesen Artikel habe ich explizit Beispiele von Australian
Shepherds genutzt, auch wenn ich fir einige Beispiele andere Rassen
dazu ziehen musste. Merle verhalt sich in allen Rassen gleich.


http://www.merle-sine-insertion-from-mc-mh.com/
https://doi.org/10.1371/journal.pone.0198536

Die sieben Allele des M-Lokus

Die Grenzen der neuen Merle-Allele zu definieren, war eine
enorme Herausforderung und mit entsprechender Verantwortung
verbunden. Der Poly(A)-Schwanz des Merle-Gens ist ein Kontinuum
zwischen 200-280 Basenpaaren (bp). Das Wort Kontinuum beschreibt
dabei, dass die dicht beieinander liegenden Bereiche sich kaum
voneinander unterscheiden, wobei die beiden Enden sehr verschieden
sind. Es st eine kontinuierliche Abfolge ohne Stopp, ohne
Unterbrechung und ohne Zwischenstlicke. Damit stellt sich die Frage,
warum die Basenpaare in einzelne Abschnitte und separate Allele
heruntergebrochen wurden?

Dies wurde getan, um drei wesentlichen Fragen vieler Ziichter
Rechnung zu tragen:

1. Welche Allelkombinationen kénnen Merlierung hervorbringen?
2. Wie scharf und klar wird das Merle-Muster sein?

3. Welche Allelkombinationen kénnen eine Reduktion von Pigment
zu Wei beim Merle-Muster verursachen, mit dem damit
verbundenen Risiko fir Hor- und Sehbeeintrachtigungen?

Dies sind wesentliche Unterscheidungskriterien fur einen Ziichter,
der bestimmte Merle-Muster hervorbringen mochte, die in die
vorgegebenen Richtlinien vieler Rassestandards fallen. Und natrlich
ist da der Kernpunkt, wenn ein Ziichter keine ,Doppel-Merle‘ bei der
Nachzucht hervorbringen mdochte. Zichter missen nicht nur die
typischen Merle-Muster der einzelnen Allele kennen, sondern auch
wissen, welche Muster bei Kombination der einzelnen Merle-Allele
zu erwarten sind. Dies sind die essentiellen Fragen und die Allele m,
Mc, Mc+, Ma, Ma+, M and Mh liefern die Antworten darauf.

Das Merle-Gen ist unvollstandig dominant, folgt also der
intermediaren Vererbung, und kein Merle-Allel dominiert (iber das
andere. Je nachdem, welche Allele vererbt werden, entsteht eine
Mischung aus beiden Farbausprdgungen mit z.T. sehr eindeutigen
Mustern. Als die Basenpaar-Nummern der Allele definiert wurden,
waren nicht nur die Merle-Muster in heterozygoter Form relevant,
sondern auch in homozygoter Form und in Kombination mit allen
anderen moglichen Allelen. Es gibt 28 mdgliche Kombinationen bei
den sieben Allelen und 14 davon konnen Pigment zu Weil
reduzieren. In diesem Artikel konnen nicht alle Kombinationen
vorgestellt werden, sondern es werden Beispiele aufgefiihrt, die
Antworten zu ungewdhnlichen Phanotypen bieten.

m  Non-Merle Wildtyp

*Mc Kryptisches Merle 200 - 230 bp
e Mc+ Kryptisches Merle + 231 - 246 bp
e Ma Atypisches Merle 247 - 254 bp
* Ma+ Atypisches Merle + 255 - 264 bp
M Merle 265 - 268 bp
e Mh Harlekin-Merle 269 - 280 bp
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M 265 - 268
Ma+ 255 - 264

Mh 269 - 280
Die Merle-Skala: VON ZUCHTERN - FUR ZUCHTER

Es kann vermutet werden, dass Mh — Harlekin-Merle das
urspringliche Allel ist, da es das Langste ist. Woher stammen
dann die ubrigen Allele?

Mosaizismus

Einige der aufregendsten Testresultate, die so viele vorher rétselhafte
UnregelméBigkeiten aufklarten (wie die oft bei Welpen unverhofft
anderen  Merle-Muster als bei den Eltern), waren die
Mosaikergebnisse. Ich kann mich noch gut an meine Verwunderung
erinnern, als ich das erste Mosaikergebnis sah: “WAS IST DAS?!”
Und dann der Moment der tiefgreifenden Offenbarung, als plétzlich
alles an seinen Platz ruckte und Sinn ergab.

Mosaizismus (somatischer Mosaizismus, somatische Mutation) ist
die Anwesenheit von Zellen mit verschiedenen Genotypen in einem
Individuum, die alle von derselben Eizelle abstammen. Merle-
Mosaizismus entsteht wahrend der friihen embryonalen Entwicklung
durch Mutation in einer Zelle mit Verkirzung des Poly(A)-
Schwanzes. Diese eine mutierte Zelle vermehrt sich dann wie alle
anderen Zellen auch wahrend der weiteren Entwicklung (und durch
weitere Teilung dieser mutierten Zelle haben die daraus
resultierenden Zellen ebenfalls den verkirzten Poly(A)-Schwanz).
Dieses verkirzte Allel ist entsprechend in einem begrenzten Anteil
der Zellen im Korper vorhanden. Von 308 ausgewerteten Hunden
zeigten 56 Hunde Mosaizismus (ca. 18% bzw. einer von 5,5 Hunden)
mit drei und mehr verschiedenen Allelen auf dem M-Lokus, womit
Mosaizismus nichts Ungewohnliches zu sein scheint.

Anmerkung: Die Verkiirzung des Merle-Poly(A)-Schwanzes ist nichts
Einzigartiges. Die Poly(A)-Schwéanze aller SINE-Insertionen
verkirzen sich und Wissenschaftler nutzen dies, um das Alter der
Insertionen abzuschatzen. Je langer der Schwanz, desto jlinger die
Insertion. Das a"-Allel (Tan Points, Kupferabzeichen) des A-Lokus
wird als altere Mutation betrachtet, da der Poly(A)-Schwanz recht
stabil auf 99-100 bp verkirzt ist. Dies lasst sich jedoch nicht auf den
Merle Poly(A)-Schwanz Ubertragen, da hier die Verkiirzung nicht der
Natur Uberlassen wurde. Zlchter haben insbesondere die langeren
Allele M und Mh bewusst selektiert. Wenn das Merle-Gen nicht
selektiert worden wére, gébe es heute wahrscheinlich kein Merle-
Muster mehr und die Allele waren auf Mc gekrzt.

Normalerweise enthélt nur ein kleiner Anteil der Zellen das
verkirzte Allel, das nachfolgend als Minor-Allel bezeichnet und bei
den Testresultaten in eckigen Klammern dargestellt wird. Die beiden
Allele mit den hdoheren Spitzen im Chromatogramm werden als
Major-Allele bezeichnet. Meistens ist das Major-Allele das
urspriinglich geerbte Allel mit den langeren Basenpaaren.



Allerdings hat sich in wenigen interessanten Féllen das mutierte,
verkiirzte Allel so vermehrt, dass es zu einem gréReren Anteil als das
urspriinglich geerbte Allel vorhanden ist. Das geerbte urspriingliche
Allel wird zum Minor-Allel und das mutierte, verkirzte Allel zum
Major-Allel. Der Phanotyp des Hundes ist dann abhangig von der
Lénge des mutierten Allels und in welchen Bereichen des Korpers es
vorhanden ist. Meist ist es durch den Phénotyp allein nicht erkennbar,
dass der Hund ein Mosaik-Merle ist. Wenn aber das mutierte,
gekiirzte Allel zum Major-Allel wird, dann verdndert sich der
Phénotyp erheblich und entspricht nicht dem, was durch die
Elterntiere plausibel erwartet worden waére.

Bei einer Mutation in einem sehr frihen Entwicklungsstadium
kénnen die mutierten Zellen sowohl in somatischen als auch
Keimbahnzellen vorkommen. Aus Keimbahnzellen gehen die
Geschlechtszellen hervor, die Ubrigen Korperzellen sind die
somatischen  Zellen. Keimbahnzellen bilden die Gonaden
(Keimdriisen) und die darin gebildeten Keimzellen. Beim weiblichen
Organismus sind dies die Ovarien (Eierstocke) mit Produktion der
Eizellen und beim ménnlichen Organismus die Testikel (Hoden) mit
Ausbildung der Spermien (Samenzellen). Eine Keimzellmutation
verandert die genetische Information der Fortpflanzungszelle. Hier
bedeutet dies, dass ein verkirztes Merle-Allel teilweise auch in den
weiblichen Eizellen oder den mannlichen Samenzellen zu finden ist
und dieses verkirzte Allel auch an die Nachkommen weitergegeben
werden kann.

Das verkurzte Allel kann an die Nachkommen
weitergegeben werden.

Khali ist ein Beispiel fir ein typisches Mosaikergebnis. Sie hat
sowohl Zellen mit m/M - m/266, dem urspringlichen Allel des
Elternteils, und Zellen mit m/Mc — m/226, dem verkdirzten Allel. Zu
beachten ist der groere Anteil des urspriinglichen Allels M und der
Kleinere des Allels Mc. In der Probe befanden sich weit weniger
Zellen mit m/Mc als Zellen mit m/M. Khalis Phénotyp entspricht
m/M und ein Mosaikergebnis war nicht zu erwarten.
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Bei Pipsas Mosaikergebnis sind die Anteile zu beachten. Die Zellen
mit dem verkirzten m/Ma-Allel haben sich haufiger reproduziert
(geteilt), wodurch sie zum Major-Anteil wurden. Die Zellen mit dem
urspriinglich geerbten m/M-Allel sind nun der Minor-Anteil. Pipsa
hat sowohl Zellen mit m/M - m/267 als auch m/Ma - m/254. Die
Verteilung der verschiedenen Zellen haben in die Ausprégung des
Merle-Musters eingegriffen und diesen ungewdthnlichen Phénotyp
hervorgebracht.
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Pipsa - m/Ma/[M] — m/254/[267]

Pippa ist ein Beispiel flr einen Hund mit unerwartetem Tweed-
Muster, der nicht typisch ist fur den Genotyp m/M, den die
Mutterhlindin und Wurfgeschwister aufweisen. Zu erklaren ist dies
durch ihr Mosaikergebnis. Pippa hat Zellen mit m/M - m/266, dem
urspriinglichen Allel der Mutterhindin, und Zellen mit m/Mc+ -
m/240, dem verkirzten Mc+-Allel.

ASD -Pippa m/[Mc+]/M - m/[240]/266
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Astrid ist ein Beispiel fur ein Minimal Merle-Muster, verursacht
durch Mosaizismus. Zu beachten sind die geringe Hohe des Anteils
von m/M — m/267, dem urspriinglichen Allel der Mutterhiindin, und
des Anteils von m/Mc — m/225, urspriinglich vom Deckriiden (beide
Elternteile wurden extra hierflr getestet). Die Zellen, die das
verkilrzte Mc (218)-Allel enthalten, haben sich sehr viel starker
vermehrt als das urspringliche m/M (267), wodurch weniger Zellen
m/M tragen und nur begrenzt ein Merle-Muster zum Ausdruck
kommt. Derzeit gibt es keine Erklarung fir die unterschiedlichen
Replikationsraten.

ASD - Astrid Mc/Mc/[M] - 218/225/[267]
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ASD - Astrid  Mc/Mc/[M] - 218/225/[267]

Astrid - Mc/Mc/[M] - 218/226/[267]

Diese vier Beispiele zeigen, wie schnell ein neues verkirztes Allel
in die Zucht eingefiihrt und ohne Wissen des Ziichters an weitere
Generationen weitergegeben werden kann.

Khalis Mc - 226 bp, Pipsas Ma - 254 bp, Pippas Mc+ - 240 bp
und Astrids Mc - 218 bp konnen potentiell alle an Nachkommen
weitergegeben werden.

Die kiirzeren Allele Mc, Mc+ and Ma zeigen in
heterozygoter Form kein Merle-Muster.

Bei all diesen Hunden ohne Merle-Muster wiirde angenommen
werden, sie seien Non-Merle, wobei sie doch m/Mc, m/Mc+ oder
m/Ma sein konnen. Mc wird sich in der Nachzucht nicht bemerkbar
machen, allerdings kann durch Mc+ und Ma in Zusammenspiel mit M
Pigment zu Weil reduziert werden.

Auf die Zucht mit dem Mc+-Allel wird im Artikel noch eingegangen.

Das Mc-Allel mit 200 - 230 bp wird in der Zucht nicht bemerkt
werden. Der Poly(A)-Schwanz ist so sehr verkirzt, dass es sich wie
das Non-Merle-Allel m verhdlt. Um zu verdeutlichen, wie haufig
kurze Allele und inshesondere Mc vorkommen, lege ich Ergebnisse
einer online Umfrage dar mit Aussies, die die Allele Mc, MC+ oder
Ma haben, ohne ein Merle-Muster zu zeigen.

Australian Shepherds — 131 Hunde
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Allel-Kombinationen

38% der Hunde ohne phénotypisches Merle-Muster sind
entweder m/Mc oder Mc/Mc. Diese Hunde verhalten sich in der
Zucht wie Non-Merle (m/m). Bei der Kombination von Mc/M
wird kein Pigment zu Weil3 reduziert.



19% der Hunde ohne Merle-Muster haben Mc+- oder Ma-Allele,
die in Kombination mit dem M-Allel (Mc+/M oder Ma/M)
Pigment zu Weil3 reduzieren kdnnen.

Diese kleine Umfrage gibt einen Hinweis darauf, dass gehauft
kirzere Merle-Allele, die allein kein Merle-Muster verursachen,
vorhanden sind bei den Hunden, die wir augenscheinlich als m/m
betrachten. Das Mc-Allel ist dabei das hé&ufigste kurze Allel, das wir
in der Vergangenheit unwissentlich in der Zucht genutzt haben — dies
ohne negative Auswirkungen.

Diese Verteilung wird sich wahrscheinlich in allen Rassen finden,
die das Merle-Gen in ihrem Rassestandard verankert haben und auf
diese Merkmale hin ziichten. In Rassen, in denen dieses Merkmal erst
kurzlich hineingezlichtet wurde, ist der Anteil kurzer Allele
wahrscheinlich noch nicht so hoch.

Die Zahlen sind nicht berraschend. In der Nachverfolgung von
Mosaikergebnissen ist Mc das haufigste verkdirzte Allel. Es gibt sogar
Testresultate, bei denen Mc+ zu Mc verkiirzt wurde. Bei den
Ergebnissen musste ich lachen, als ich dachte: “Mc+ war wohl nicht
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kurz genug

Der né&chste Abschnitt befasst sich detailliert mit dem
urspringlich genutzten Begriff ‘kryptisches Merle’ und der
aktuellen genetischen Bedeutung. Ich erachte diese Information
als die wichtigste in diesem Artikel.

Um die genetische Vielfalt in allen Merle-
Rassen zu erhalten, ist es fur Zichter
essentiell, das Mc-Allel von 200-230 bp
vollstandig zu verstehen.

Definition Mc - Kryptisches Merle 200 - 230 bp

Das Wort ‘kryptisch’ stammt vom lateinischen Wort ‘crypticus’
und bedeutet ‘verborgen/verdeckt’. Der Terminus ‘kryptisches Merle’
wurde Uber Jahrzehnte mit dieser Bedeutung genutzt: Ein Hund, bei
dem das Merle verborgen ist. Kryptisch erscheint oft in Verbindung
mit ‘versteckt’, ‘maskiert’, ‘ghost’ und ‘phantom’. Alle beschreiben
das gleiche: einen Hund, der phanotypisch kein Merle-Muster zeigt,
der allerdings merlierte Nachkommen zeugen kann.

Es ist wichtig zu verstehen, dass das Wort ‘kryptisch’
beschreibend genutzt wurde und nicht mit genetischem Hintergrund.
Bis vor kurzem beschrieb es etwas, das wir nicht verstehen konnten,
da die Technologie noch nicht vorhanden war, mit der wir nun prézise
die Langen des Poly(A)-Schwanzes differenzieren kénnen.
ANMERKUNG: In einigen Rassen wird ‘kryptisch’ auch genutzt fiir
Hunde mit minimalem Merle. Minimales Merle hat zwei urséchliche
Genotypen: erstens Mosaizismus, wie am Beispiel von Astrid erklart,
und zweitens m/Mh — Harlekin Merle, das noch spater erlautert wird.

2015 wurde ein Artikel verdffentlicht, in dem das Mc-Allel als
‘kryptisches Merle’-Allel benannt wurde. Allerdings nutzte die Studie
noch alte Testmethoden und beachtete nur den Phanotyp und keine
Informationen Uber Nachkommen. Daraus resultierte ein Mc-Allel,
das zu lang ist. Nach “Langevin et al” umschliefit es die Allele Mc,
Mc+ und Ma, die heterozygot kein Merle-Muster zeigen, jedoch
deutliche Unterschiede in der Zucht zeigen.

Es war ungliicklich, dass der Artikel das Mc-Allel als kryptisches
Merle definierte, da dieser Begriff Uber Jahre hinweg undifferenziert
genutzt wurde mit unterschiedlichster Bedeutung fiir verschiedene
Leute und in den verschiedenen Rassen.

Meine Bezeichnung des Allels wéare Mt - trunkiertes-Merle
gewesen. Trunkiert hat die Bedeutung abgeschnitten, verkdrzt,
kurzgeschnitten, stumpfartig, was das Mc-Allel perfekt
beschreibt.

Wie zuvor erwahnt, war es eine enorme Herausforderung, die
einzelnen Allele abzugrenzen, einhergehend mit einer riesigen
Verantwortung. Die Festlegung der Anzahl der Basenpaare des Mc-
Allels war dabei das Allerwichtigste. Es musste sichergestellt werden,
dass bei der Kombination Mc (200-230 bp) mit M kein Pigment zu
Weil3 reduziert wird, damit keine Risiken fur Hor- bzw. Seh-
beeintrachtigungen bestehen.

Jeder Hund mit den Allelen m/Mc oder Mc/Mc
kann mit einem Hund mit M verpaart werden.
Mc verhélt sich wie das Non-Merle-Allel.
Bei einem Hund mit Mc/M wird aufgrund der

Kombination kein Pigment zu Weil} reduziert.

Was hat dies mit der Sicherstellung der genetischen Vielfalt der
Merle-Rassen zu tun?

Mc ist das haufigste Merle-Allel ohne Merle-Muster. Wie zuvor
erwahnt, neigt der Poly(A)-Schwanz der SINE-Insertion dazu, sich zu
verkirzen, am haufigsten zu Mc. Und selbst Mc+ verkdrzt sich weiter
zu Mc. Dies geschieht durch Mosaizismus seit Beginn der Mutation.
Es kann angenommen werden, dass in den Merle-Rassen ca. 38% der
Hunde ohne Merle-Muster genotypisch zumindest m/Mc sind und
einige sogar Mc/Mc. Es wurde schon immer mit Hunden mit Mc
gezichtet als seien es Non-Merles. Wir wussten es nur vorher nicht.
Eine Grundregel in der Merle-Zucht heit, nur Merle mit Nicht-Merle
zu verpaaren, um Doppel-Merles zu vermeiden, was in der
Vergangenheit auch meistens funktionierte. Es gibt jedoch auch
Ausnahmen, wo die Nachkommen nicht die erwarteten Muster zeigen,
woflr Beispiele spater im Artikel folgen werden.

Vor dem néchsten Kapitel mdéchte ich mich gern noch dem
Terminus  ‘Doppel-Merle” widmen, der fachspezifisch kein
genetischer Begriff ist. Es wird auch nicht von ,Doppel-
Kupferabzeichen® oder ,Doppel-Schwarz® gesprochen. Der Begriff
,Doppel-Merle* wurde bisher nicht nur fir Hunde mit M/M



(homozygot Merle) genutzt, sondern insbesondere zur Beschreibung
des vermehrten WeilRanteils, der durch bestimmte Merle-
Allelkombinationen entstehen kann und dem daraus folgenden Risiko
fur Hor- und/oder Sehbeeintréchtigungen. Mit neuem Wissen Uber die
Allel-L&ngen der Poly(A)-Schwénze der SINE-Insertionen kam
erneut die Frage auf, was einen ,Doppel-Merle‘ definiert. Welche
Merle-Allelkombinationen kdnnen Pigment zu Weil3 reduzieren und
damit das Risiko fir Hor- und Sehbeeintrachtigungen erhéhen? Von
den 28 mdglichen gibt es 14 Kombinationen, die Pigment zu Weil}
reduzieren koénnen. Nicht zu allen kdnnen Beispielfotos aufgefiihrt
werden, aber von den 14 werden gruppiert nach den langsten Allelen
Beispiele folgen.

Mc+/Ma+, Ma/Ma+, Ma+/Ma+
Mc+/M, Ma/M, Ma+/M, M/M

m/Mh, Mc/Mh, Mc+/Mh, Ma/Mh, Ma+/Mh, M/Mh, Mh/Mh
Anmerkung — Das Mh-Allel kann schon in heterozygoter Form als
m/Mh allein Pigment zu Weil3 reduzieren.

Der Begriff Doppel-Merle (DM) muss neu definiert werden.
Mc/Mc+ ist kein DM; Mc+/Ma ist kein DM; Ma/Ma ist kein DM.

Und ganz besonders wichtig:
Mc/M ist kein Doppel-Merle, da kein Pigment zu Weil3 reduziert
wird.

ASD -2Z miMc - mi210, SIS ASD - Kai Mc/Mc - 226/225
— ————

ASD - Kenzie Mc/M - 2001267

el g
Kenzie - Mc/M - 200/267

Zuriick zum Thema der genetischen Diversitat. Derzeit bieten 16
Labore Merle-Tests an. Unter folgendem Link kann eine Auflistung
aller Labore eingesehen werden: www.merle-sine-insertion-from-mc-
mh.com/labs-offering-merle-testing. Finf dieser Labore bieten das
neue, hochauflésende Testverfahren an, von denen jedoch nur drei die
Anzahl der Basenpaare, Mosaikergebnisse und aktuelle
Informationen zum Mc-Allel anbieten. EIf Labore nutzen die &ltere
Testmethode und nur zwei davon geben korrekte Informationen in
Bezug auf Mc an. Damit sind es 12 Labore mit Uberholten und
fehlerhaften genetischen Informationen auf den Webseiten. Dazu

kommen hunderte anderer Webseiten, welche die Informationen
veralteter Merle-Studien zitieren, die sich teilweise nur auf den
Phéanotyp und nicht den Genotyp beziehen.

Bei Google-Suchanfragen fiir kryptisches Merle findet man viele
Webseiten mit veralteten, inkorrekten und nicht genetischen
Informationen. In den letzten Jahren waren die Aktualisierungen des
neuen Wissens rund um Merle sehr schleppend bei Laboren und
vielen Ziichterseiten. Der dadurch mdgliche Schaden konnte bei
vielen Rassen verheerend sein, wenn Hunde mit einem Mc-Allel bis
zu 230 bp kastriert und aus der Zucht genommen wirden, weil Mc
falschlicherweise immer noch mit ,Phantom‘-Merle gleichgesetzt
wird oder angenommen wird, dass Mc einen Merle-Nachkommen
produzieren konnte oder ein Doppel-Merle entstehen kdnnte bei
Verpaarung mit einem merlierten Hund.

Bei einer Google-Suchanfrage wurde folgendes gefunden:
,, Viele Hunde ohne Merle-Muster sind eigentlich kryptische oder
Phantom-Merles und es kdnnen sowohl Nachkommen mit Merle-
Muster als auch Doppel-Merle vorkommen. Ein Kkryptischer,
versteckter oder Phantom-Merle ist ein Hund, der ph&notypisch kein
bis unerkannt minimales Merle-Muster zeigt. Hunde, die
phénotypisch kein Merle-Muster zeigen, konnen genotypisch ein
Merle-Allel tragen und somit Nachkommen mit Merle-Muster
hervorbringen. Diese Hunde werden als kryptische Merle
bezeichnet. “

Das ist erschreckend!!

Informationen wie diese waren in der Vergangenheit nicht ganz so
schédlich, als es noch keinen zuverlassigen Test gab flir das Merle-
Gen und das Mc-Allel. Zichter basierten ihr Wissen auf dem
Phanotyp der Nachkommen. Da wir nun aber die Technologie haben
fur die genaue Ermittlung der Basenpaaranzahl des Poly(A)-
Schwanzes des Merle-Gens, kénnen wir ermitteln, wie oft das
Ergebnis Mc mit 200-230bp vorkommt. Und dies liegt bei ca. 38%.

Was wiirde passieren, wenn 38% der Hunde ohne
Merle-Muster aus der Zucht ausgeschlossen
wurden, nur weil sie ein Mc tragen?

Die genetische Vielfalt wére in Gefahr. Ich habe miterlebt, dass
Hunde Kastriert und aus dem Genpool entfernt wurden, basierend auf
im Internet recherchierten Informationen oder weil das testende Labor
den Hinweis gegeben hat, dass Mc nicht mit M verpaart werden
sollte, aufgrund der Gefahr von Doppel-Merle Nachkommen und um
das ,unsichere Mc nicht an Nachkommen weiter zu geben.

Es ist insbesondere in Europa von Bedeutung, das Mc-Allel in
seiner Gesamtheit zu verstehen, da durch viele Vereine eine Merle x
Merle-Verpaarung und die Registrierung der Nachkommen verboten
ist. Dies beinhaltet immer noch Mc x M und sogar Mc x Mc. Man
stelle sich den irreversiblen Schaden vor, wenn ein geschlossener
Genpool einer Rasse auch noch um all seine Mc-Hunde reduziert
wirde. Der Genpool wird noch mal kleiner, wenn die genetischen
Varianten der Mc-Hunde entfernt wiirden, die dann ihre Gene nicht
mehr an Folgegenerationen weitergeben kénnten.


http://www.merle-sine-insertion-from-mc-mh.com/labs-offering-merle-testing
http://www.merle-sine-insertion-from-mc-mh.com/labs-offering-merle-testing

Es ist eine Tragddie, einen Hund aus der Zucht zu nehmen, nur
weil er Mc tragt und auch absolut unnétig! Die Basenpaare des Mc-
Allels wurden bei 230 festgelegt, um zu garantieren, dass es sich in
der Zucht wie Non-Merle verhélt, also kein Pigment zu Weil}
reduziert wird in der Kombination Mc/M. Ja ,garantieren® ist hier ein
gewichtiges Wort und nicht wissenschaftlich. Und doch nutze ich es
hier mit vollstem Vertrauen. Eventuell hatte die Grenze von Mc auch
bei 234 bp sein kdnnen, aber ich habe in Kombinationen Mc mit 235
bp und M Beispiele gesehen, bei denen Pigment anfanglich reduziert
wurde.

Anmerkung: Selbst, wenn aktuell alle Mc-Hunde aus der
Zucht genommen wiuirden, wirden wieder neue geboren.
Mosaizismus passiert standig. Die natirliche Verkirzung des
Poly(A)-Schwanzes kann nicht gestoppt werden. 18% der Hunde
zeigen Mosaizismus und 55% von ihnen das verkirzte Mc-Allel.
Mc kann nicht ,entfernt‘ werden.

Im folgenden Beispiel zeigt die Mutterhiindin Figgy phénotypisch
kein Merle-Muster, jedoch hatten die Nachkommen WeiRR am Korper
bei einer Verpaarung mit einem Riden mit m/M mit 266 bp. Ein Test
bestétigte, dass die Mutterhindin Figgy nicht m/m ist, sondern
m/Mc+ mit 240 bp. In der Kombination ihres Mc+ und des M vom
Deckriiden zeigten die Nachkommen mit Mc+/M (240/266 bp) zu
Weil3 reduziertes Pigment. Pirate ist beidseitig taub und einseitig
sehbeeintrachtigt aufgrund der Allel-Kombination. Dies ist der
Grund, warum die Lénge des Mc-Allels bei 230 bp endet.

Royce m/M - mi266, SIS Figgy m/Mc+ - mi240, Sisp |

R

m/Mc+ - m/240

Phoenix Mc+/M - 240/265

Nachkomme - Mc+/M - 240/266

Nachkomme - Mc+/M - 240/266, S/S

Ich hoffe ernsthaft, dass all diese Informationen den Zichtern
genug Vertrauen geben, wenn sie als Testresultat ihres nicht-
merlierten Hundes das Allel Mc mit 200-230 bp genannt bekommen,
dass sie diesen Hund sicher mit jedem merlierten Hund verpaaren
kénnen. Und wir sollten hier noch einen weiteren Fakt besprechen,
bevor es weiter geht.

Mc verlangert sich nicht zu M

In  der Vergangenheit basierten die Erkenntnisse auf
phénotypischen Beobachtungen und veralteten Testmdglichkeiten, die
keine genauen Basenpaarldngen ermitteln konnten und erst recht
keine Mosaike. Bei dem Beispiel von Astrid ergab sich ein
Mosaikergebnis mit einem Minor M-Allel, welches sie auch vererben
kann. Ware bei Astrid die veraltete Testmethode zur Anwendung
gekommen, ware ihr Ergebnis Mc/Mc gewesen. Das M-Allel wére
nicht aufgefuhrt worden. Da sie phanotypisch ein Minimal-Merle ist
und  Merle-Nachkommen  zeugen kann, wére hier die
Schlussfolgerung gewesen, dass Mc selbst kleine Merle-Areale
ausbilden kann und sich das Mc-Allel im Nachkommen zu einem M-
Allel mit merlierten Nachkommen verl&ngern kann.

Jeder Hund, der Mc-getestet wird und
merlierte Nachkommen zeugt,
tragt selbst auch noch ein M-Allel.

Bei jedem bisher gegebenen Beispiel einer Verlangerung eines
Allels von Mc zu M (selbst basierend auf den neuen Testmethoden),
besteht eher die Vermutung, dass nicht alle weiteren Erklarungs-
mdoglichkeiten untersucht wurden. Nachfolgend ein Beispiel eines
Deckruden, der m/Mc getestet wurde (nach der neuen Testmethode)
und doch merlierte Nachkommen zeugte. Die Schlussfolgerung war,
dass Mc bei einigen Kkleineren Koperbereichen Merle-Muster
hervorrufen kénne und sich dann bei den Nachkommen zu M
verlangern kann. Das ist jedoch so nicht méglich.

Mir wurde die Mdglichkeit gegeben, diesen Fall anzuschauen und
es wurden noch Keimbahnzellen (Samenzellen) getestet. Vereinfacht
ausgedrickt: Wenn der Hund merlierte Nackommen produziert,
dann hat er auch ein M-Allel. Wie zuvor erwahnt: Wenn
Mosaizismus vorhanden ist, zeigen sich die einzelnen Allele immer
nur im entsprechenden prozentualen Anteil der Zellen in

verschiedensten Korperbereichen. Offensichtlich war Bens Minor M-
Allel nicht im ersten Probenmaterial enthalten, aber es ist in seinem
Korper und vor allem in seinen Samenzellen enthalten, da er merlierte
Nachkommen hatte. So war es dann auch, Ben hat ein Minor M-Allel.

ASD-Ben  miMc+/[M] - m/233/[267)
Only Merle Area On Coat

S —

ASD- Ben  m/Mc+/[M] - m/233/[267]

Bens Ergebnis der Samenzellen zeigt deutlich ein Minor M-Allel



Ram - Mc/M - 220/268 Drum - Mc/Mc+ - 220/234

Diese drei Nachkommen haben je eines von Bens drei verschiedenen
Allele geerbt. Ram hat Bens M-Allel, Drum sein Mc+-Allel und Tuna
sein m-Allel geerbt.

Anmerkung: Die Testgenauigkeit liegt bei +/- 1 Basenpaar. Das Mc-
Allel mit 220 bp wurde von der Mutter geerbt.

Als ich mit dem Artikel begann, war es zunichst nicht meine
Absicht, das Mc-Allel so detailliert zu diskutieren. Da es aber solch
ein relevantes Thema fir Zichter und den Fortbestand der
genetischen Diversitdt bedeutet, wollte ich sicherstellen, dass es
umfassend dargestellt wird und alle Fragen und Zweifel beantwortet
sind.

Einzigartige Phanotypen

Zu Beginn des Artikels erwéhnte ich Merkwirdigkeiten, die ein
Zuchter unerwartet im Wurf entdecken kann. Pippa ist solch ein
Beispiel ,,eines Nachkommens mit unerwartetem Tweed-Muster, der
nicht typisch ist flir m/M, den die Mutterhlindin und Wurfgeschwister
aufweisen . Dies war verursacht durch Mosaizismus. Figgys und
Royces Wurf zeigte ,, unerwartet weifie Korperabzeichen*, aufgrund
einer Allel-Kombination von Mc+/M.

Die folgenden Beispiele zeigen Hunde mit aufgehellter Fellfarbe,
ohne Verdiinnungsgen auf dem D-Lokus. Die kiirzeren Merle-Allele
und ihre Kombinationen verursachen gehduft eine verdinnte
Fellfarbe.

Catahoula- Ma/Ma - 249/249

3! e 4 |
Catahoula - Mc+/Ma, 245/249, D/ID

Die Kombinationen Mc mit Mc+ filhren bei schwarz basierten
Nachkommen oft zu ungewthnlichen Schattierungen.

ASD - Maverick Mc/Mc+ - 224/235 ASD-Sky  Mc+/Mc+ - 234/246

.

Sky Mc+Mc+ 234/246

e

Rabbit - Mc/Mc - 225/225

Im Folgenden ein Beispiel von unerwartet merlierten Nachkommen
bei zwei Elternteilen ohne Merle-Muster. In diesen Féllen tragen
beide Elternteile heterozygot ein kirzeres Merle-Allel, das allein kein
Merle-Muster hervorbringt. Die Kombination beider Merle-Allele
fuhrt in den homozygoten Nachkommen zu einem Merle-Muster.

TAS - Mac m/Ma+ - m/258

Diese Welpen kdnnten als typische Merles mit m/M durchgehen, sich
jedoch in der Zucht nicht so verhalten. Bei Verpaarung mit m/m hatte
kein Nachkomme ein Merle-Muster, durch den heterozygoten
Genotyp mit m/Ma (m/247 bp) oder mit m/Ma+ (m/258 bp).

Das folgende Beispiel demonstriert dies eindricklich.



Alle Nachkommen sind m/Ma - m/250, ohne Merle-Muster
Rasse - Catahoula

Nachfolgend ein Beispiel eines Nachkommen ohne Merle-Muster,
obwohl ein Elternteil M/M ist und damit alle Nachkommen Merle-
Muster zeigen sollten. Dies ist bedingt durch Mosaizismus im
Elternteil und der Nachkomme hat das verkirzte Minor-Allel geerbt.
In der Vergangenheit haben solche Vorkommnisse sicher zu
Verwirrungen gefihrt.

M
SINE inzerce ~265bp
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LC - Bahama [Ma}/M/M - [251)/265/265

m/Ma - m/253, D/d, SIS

Ein Nachkomme hat Bahamas Minor-Allel Ma geerbt.

Eine weitere wichtige Frage bleibt noch zu
klaren: Exzessives Weild bei Nachkommen,
obwohl ein Elternteil kein Merle-Muster hat.

Gelegentlich kann dies passieren, wenn ein Elternteil ein Merle-
Muster zeigt und das andere Elternteil eventuell ein maskiertes, bzw.
verstecktes Merle-Muster hat aufgrund anderer Farbgenetikursachen.
Auf Phdomelanin, dem roten Pigment von rezessivem Rot/Gelb (e/e)
oder hellem Zobel (clear sable, Ay/-), wird bei m/M kein Merle-
Muster sichtbar. Dies ist auch der Grund, warum diese Farbschlage
im Rassestandard vieler Merle-Rassen nicht erwiinscht sind. Dies
wird Epistase genannt, wenn ein Farb-Lokus die Farbauspragung bei
einem anderen unterdriickt.

WIS \
Border Collie - m/M - m/267, ele
Merle-Muster maskiert durch
rezessives Rot

Welsh Shepherd - m/M - m/268, Ay
Merle-Muster maskiert durch
helles Zobel (clear sable)

Anmerkung: Das Mh-Allel kann auch bei Phédomelanin (Rezessives
Rot/Zobel) ein leichtes Merle-Muster verursachen.

Ein weiterer Grund fur das Fehlen der Merle-Zeichnung kann
Mosaizismus sein. Wie zuvor erwéhnt, missen Hunde kein Merle-
Muster zeigen, wenn beim Mosaik das verkirzte Allel vermehrt
vorhanden ist. Es kénnen sich ungewdhnliche Muster zeigen, das
muss aber nicht immer der Fall sein.

3 v ¥ ’;
Catahoula - m/[Ma]/M — m/[250]/266  Kallan - Mc/Mc/[Ma+] - 218/218/[261]
Ein dritter Grund, warum das Merle-Muster nicht in Erscheinung tritt,
ist das langste Merle-Allel, Mh (Harlekin-Merle). Harlekin-Merle ist
in der Rasse des Australian Shepherd weit verbreitet.

Mh — Harlekin-Merle

Das Mh-Allel hat eine weite Variationsbreite an Phanotypen mit drei
moglichen Auspragungen, von denen zwei leicht wiedererkennbar
sind.



1. Minimal Merle: Ein grofer Bereich des Korpers zeigt die
Grundfarbe und nur kleine zuféllige Bereiche zeigen ein Merle-
Muster. Merle ist am ehesten an den &uBeren Korperbereichen, im
Kopf- und Schnauzenbereich, an den Beinen und der Schulter zu
sehen. Bei einigen sind die WeiBbereiche erweitert, mit einem
mdglichen breiteren weilen Kragen, weillen Beinen bis iber die
Ellenbogen, Weil3 bis hinter die Schultern, WeilR am Bauch bis hoch
in die Korperregion. Gelegentlich sind die Merle-Bereiche so klein
oder vom Weil3 Uberdeckt, dass kein Merle-Muster mehr
erkennbar ist bzw. leicht unerkannt bleibt.

2. Typisches Harlekin-Merle-Muster: Das typische Harlekin-Merle-
Muster (das bisher als ,Herding Harlekin® bezeichnet wurde) zeigt
zuféllig aufgehellte Bereiche bis Weil, daneben sind Farbbereiche in
der Grundfarbe, zum Teil mit Tweed-Muster verschiedenster
Schattierung, vermischt mit Merle-Muster. Die erweiterte
Weil3zeichnung des Beispiels 1 ist genauso ausgepragt, jedoch bei
dem vermehrten Weill am Korper gegebenenfalls nicht so
offensichtlich.

3. Auspragung wie klassisches Merle-Muster m/M: Einige Hunde
zeigen ein Muster wie bei m/M, jedoch kénnen die Nachkommen alle
Muster zeigen, wie unter 1. und 2. beschrieben. Die Basenpaare bei
den Nachkommen kdénnen alle gleich lang sein wie beim Elternteil
und doch kénnen die Merle-Muster in den drei eben genannten
Auspragungen zum Vorschein kommen.

Die Kombinationen m/Mh, Mc/Mh, Mc+/Mh, Ma/Mh, Ma+/Mh,
M/Mh und Mh/Mh sind phé&notypisch kaum unterscheidbar.

Anmerkung: M/Mh und Mh/Mh konnen sich mit vermehrten
Weil3bereichen am Kdrper zeigen.

1. Minimal Merle

Baxter - m/[Mc+]/Mh - m/[246]/271

Zoya- /Mh - m/269

2. Typisches Harlekin-Merle-Muster
Bisher als ,Herding Harlekin® bezeichnet.

ASD - Ehaw m/Mh - m/273, D/D, S/S
.

s %
Harley - m/Mh - m/272 Quinn - m/Mh - m/274



3. Auspragung wie klassisches Merle-Muster m/M
Nachfolgend Beispiele von Hunden, die phénotypisch ein klassisches
Merle-Muster zeigen, welches typisch fir m/M wére.

ASD - Winnie Mc/Mh - 217/269, DID, SIS

Poppy - m/[Mc]/Mh - m/[23]/270 Winne - Mc/Mh - 217/269

Nachkommen mit m/Mh missen nicht das gleiche Harlekin Merle-
Muster zeigen wie das Elternteil, auch wenn die Basenpaarlangen
unveréndert sind. Alle drei Phanotypen koénnen in einem Wurf zur
Auspragung kommen.

Nachfolgend ein Beispiel von drei Generationen mit verschiedenen
Phanotypen — alle tragen das gleiche Mh-Allel mit 271 bp.

N b
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Ellie — Oma - Minimales Merle

Goose - Rude - “Herding Harlekin”

Nachfolgend ein Beispiel eines Minimal-Merle-Phé&notyps, der leicht
vom Zichter und zukinftigen Halter tibersehen werden kénnte.

Willow - m/[Mc+]/Mh -m/[240}/271

Ein Beispiel eines Catahoulas mit m/Mh mit keinem sichtbaren
Merle-Muster.

LC - Edge m/Mh - m/272, SIS

Catahoula — m/Mh - m/272

Und abschlieRend ein Beispiel eines Nachkommens mit GbermaRigem
WeiBanteil, obwohl ein Elternteil kein Merle-Muster zeigt. Das
Elternteil ohne Merle-Muster tragt genetisch ein Mh-Allel, wurde
vorher aufgrund des Phanotyps als Non-Merle eingestuft und
vermeintlich sicher mit einer merlierten Hindin verpaart.

Nachkomme mit exzessivem Weil3
Beidseitig taub und beidseitig
sehbeeintréchtigt.

Merlierte Hindin mit Welpen



Fazit

Die neue Technologie der letzten beiden Jahre hat uns
vorwartskatapultiert im Verstandnis der vielfaltigen Merle-Muster.
Und nach einer Zeit der Unwissenheit konnen nun etliche Fragen zu
verschiedenen Phé&notypen beantwortet werden. In der Vergangenheit
gab es so viele Testergebnisse, die keinen Sinn ergaben und nun
erklarbar sind. Ich habe von vielen langjahrigen Ziichtern gehort, dass
sie nun Antworten auf Fragen haben, die sie fir Jahrzehnte verwirrt
haben. Die wichtigste Erkenntnis war sicherlich das Entdecken von
Mosaiken, die ihr Minor-Allel vererben kénnen. Diese quasi neuen
Allele kénnen (ber Generationen weitergegeben werden und ein
verandertes Merle-Allel in die Zuchtlinie einfiihren.

Wir koénnen inzwischen die genaue Basenpaarlénge des Poly(A)-
Schwanzes des Merle-Allels ermitteln. Diesen verschiedenen L&ngen
wurden 6 verschiedene Merle-Allele zugeordnet, wodurch der
Phénotyp aufgrund des Genotyps vorhersehbar wird. Dies ist
besonders wesentlich fur das Mc-Allel. Fir die zukinftige
gesundheitliche und genetische Diversitdt aller Rassen ist es
notwendig zu wissen, dass es sich wie ein Non-Merle verhélt. Dieses
Mc-Allel sollten alle Zichter kennen und einschétzen kdénnen. Jeder
von uns sollte Verantwortung (bernehmen und dieses Wissen
weitergeben. Es ist an der Zeit, Gelerntes zu uberdenken und neuem
Wissen Platz zu schaffen in Bezug auf kryptisches Merle, und hier
vor allem nicht nur einer Google-Suche zu vertrauen. Es sollte der
Wissenschaft vertraut werden, um die alten Glaubensansatze
eindeutig widerlegen zu konnen. Dies ist unerldsslich, um die
genetische Vielfalt in der Rasse zu erhalten.

“Nicht das, was du nicht weil3t, bringt dich in

Schwierigkeiten, sondern das, was du sicher zu

wissen glaubst, obwohl es gar nicht wahr ist.”
~ Mark Twain ~
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Die oben gezeigten Prozentangaben von m/m im Vergleich zu Merle-Allelen, die kein Merle-Muster hervorrufen, wurden in einer
Onlineumfrage von Besitzern und Zichtern von Australian Shepherds gewonnen.

Im nachfolgenden Uberblick werden diese Prozentangaben verglichen mit den Daten, die Tilia tiber all ihre weltweit 785 auf das Merle-Allel

getesteten Hunde ermittelt hat.

Von insgesamt 785 Hunden zeigen 286 phanotypisch kein Merle-Muster, wovon 146 Hunde als Non-Merle mit m/m getestet wurden und 140

mit kiirzeren M-Allelen, die kein Merle-Muster hervorrufen.



Anzahl der Hunde

Australian Shepherd - 131 Hunde

m/m versus Ohne Merle-Muster

80 74
70
0 57
50 -
40 -
30
20
10
0
m/m Non-Expressing

Hunde insgesamt: 131

Anzahl der Hunde

Verteilung der Allelkombinationen
ohne Merle-Muster: 74 Hunde

Kombinationen ohne Merle-Muster
50
a5 43
40
35
30 +—
25 +
20 +—
15 -+ 12
10 7
4 3 5
.
: Ll l m = N
m/Mc Mc/Mc m/Mc+ Mc/Mc+ Mc+/Mc+ m/Ma
Allelkombinationen

Anzahl der Hunde

Prozentsatz von m/m (Non-Merle) 43%

Prozentsatz mit Allelkombinationen
Mc, Mc+, Ma (ohne Merle-Muster) 57%

Tilia — Alle Rassen — 286 Hunde

m/m versus Ohne Merle-Muster

146 140

m/m Non-Expressing

Hunde insgesamt: 286

Anzahl der Hunde

38% der Hunde ohne phanotypisches Merle-Muster

sind entweder m/Mc oder Mc/Mc.

Diese Hunde verhalten sich in der Zucht wie Non-Merle (m/m).
Bei der Verpaarung mit m/M wird kein Pigment zu WeiR reduziert.

19% der Hunde ohne Merle-Muster haben Mc+- oder Ma- Allele,
die in Kombination mit dem M-Allel (Mc+/M, Ma/M)
Pigment zu WeiR reduzieren kénnen.

Verteilung der Allelkombinationen
ohne Merle-Muster: 140 Hunde

Kombinationen ohne Merle-Muster

g

&
u

&

w
w

8

~
w

»
o

I
w

oy
o

w

o

m/Mc Mc/Mc m/Mc+ Mc/Ma

Allelkombinationen

Mc/Mc+

Mc+/Mc+ m/Ma

Prozentsatz von m/m (Non-Merle) 51%

Prozentsatz mit Allelkombinationen
Mc, Mc+, Ma (ohne Merle-Muster) 49%

23% der Hunde ohne phénotypisches Merle-Muster
sind entweder m/Mc oder Mc/Mc.
Diese Hunde verhalten sich in der Zucht wie Non-Merle (m/m).

Bei der Kombination vonMc/M wird kein Pigment zu WeiR reduziert.

26% der Hunde ohne Merle-Muster haben Mc+- oder Ma-Allele,
die in Kombination mit dem M-Allel (Mc+/M, Ma/M)
Pigment zu WeiR reduzieren kénnen.




