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Einleitung

Die hier vorgestellten Projekte befassen sich mit einer schnellen und praxistauglichen Labormethode zur
Schétzung des standardisiert praccaecal verdaulichen Rohproteins (pcvXP) und der standardisiert praecaecal
verdaulichen Aminosduren (pcvAS) in Einzelfuttern fiir Schweine und Gefliigel. Der laboranalytische Ansatz
hat seinen Ursprung in einem Projekt von Zeyner et al. (2015), in dem auf der Basis von Neutral-Detergenzien
unldslichem Rohprotein pcvXP und pcvAS in Pferdefutter geschétzt wurde. Der laboranalytische Ansatz wurde
bereits in einem Projekt fiirs Schwein validiert (Schumacher et al., 2025a, 2005b) und im Anschluss auf seine
Anwendbarkeit bei Gefliigel getestet.

Ziel des Gesamtvorhabens ist es, einen Beitrag zu einer addquaten AS-Versorgung von Schweinen und
Gefliigel zu leisten und damit die Leistung und Tiergesundheit zu unterstiitzen sowie Stickstoffiiberschiisse,
die belastend fiir das Tier und die Umwelt sind, zu vermeiden. Dies ldsst sich durch eine prézise
Proteinbewertung des Futters erreichen.

Die Proteinbewertung erfolgt fiir das Schwein nach GfE seit 2006 auf Basis des pcvXP. In vivo wird dieses
bisher mit einer invasiven, das Tier belastenden Methode mit einer Fistel am terminalen Ileum bestimmt. Beim
Gefliigel wird das pcvXP und die pcvAS durch Entnahme eines definierten Darmabschnitts (Rodehutscord et
al., 2004) bestimmt. In vitro wird das pcvXP haufig mit einer aufwéndigen und bisher wenig etablierten
enzymatischen Methode (Boisen und Fernandez 1995) bestimmt. Daher soll eine schnelle Labormethode zur
Schitzung des pcvXP bzw. der pcvAS beim Schwein und Gefliigel entwickelt werden. Analog zur
Rohproteinfraktionierung beim Wiederkduer nach Licitra et al. (1996) wird des Neutral Detergenzien-
(NDUXP) oder Séure-Detergenzien-unloslichen Rohproteins (ADUXP) das pcvXP bestimmt. Basierend auf
den analysierten Gehalten an NDUXP bzw. ADUXP wird das ND-losliche (NDLXP) oder AD-16sliche
Rohprotein (ADLXP) berechnet und fiir die Ableitung von Schétzgleichungen genutzt.

Wie auch beim Pferd (GfE, 2015) schon beschrieben, basiert die Labormethode auf dem Wissen, dass auch
beim Schwein und Gefliigel NDUXP bzw. ADUXP (Proteinkomplexe mit Tanninen, Stirke, Pektin und
Maillardprodukten) im Diinndarm weitgehend unverdaulich sind. Hingegen steht dem Tier das NDLXP bzw.
ADLXP im Diinndarm zur Verfiigung, welches wie folgt berechnet werden kann:

NDLXP (g/kg TM) = XP (g/kg TM) — NDUXP (g/kg TM)
bzw.

ADLXP (g/kg TM) = XP (g/kg TM) — ADUXP (g/kg TM)

Gleiches gilt auch fiir ADLXP sowie entsprechend fiir die AS. Die hier beschriebene Vorgehensweise dhnelt
dem Vorgehen zur Proteinbewertung beim Pferd (GfE, 2014).

Material und Methoden

Fiir das Schwein stand ein Probenpool von 82 verschiedenen Einzelfuttermitteln und fiir das Gefliigel
(Mastgefliigel und zdkumektomierte Legehenne) von 98 verschiedenen Einzelfuttermitteln zur Verfliigung,
deren pcvXP bzw. pcvAS bereits in vivo am Tier bestimmt wurden. Der Probenpool setzte sich zusammen aus
32 Getreiden (unterschiedlicher Art und Genetik), Rapsfuttermitteln (Rapskuchen, unbehandelte und thermisch
behandelte Rapsextraktionsschrote), Sojaprodukten (Sojaextraktionsschrote, Sojakuchen, unbehandelte,
extrudierte und  thermisch  behandelte = Vollfettsojabohnen),  Ackerbohnen  (unterschiedliche



Trypsininhibitoraktivitdten (TA) und Tanningehalte), Erbsen (unterschiedlicher TA), Lupinen und speziellen
Proben (Weizenkleber, Fischmehle, Sojaproteinkonzentrate, Erbsen- und Sojaproteinisolat).

Fiir das Mastgefliigel (pcvXP, pcvAS) setzte sich der Probenpool zusammen aus 34 Proben unter anderem
Getreiden wie Gerste, Hafer, Dinkel, Roggen, Weizen und Mais und Leguminosen wie Erbse, Lupine und
Ackerbohne. Fiir Legehennen (zdkumektomierte Legehennen entsprechend nur pcvAS) standen 98 Proben zur
Verfiligung, dabei handelte es sich um 84 Getreide (unterschiedlicher Art und Genetik) und einem Probenpool
aus 3 verschiedenen Futtermittel wie Buchweizen, Rispenhirse und Maiskornsilage. Aulerdem noch weitere
11 wverschieden behandelte (unbehandelt, geschilt, getoastet) Kornerleguminosen (Erbse, Lupine,
Ackerbohne), die sich noch in der Auswertung befinden.

Die Proben wurden nach bestimmten N-haltigen Verbindungen kategorisiert, z. B. Maillard-Reaktionsprodukte
oder/und Tannin-Proteinkomplexe, die im ADUXP erfasst werden (Tabelle 1). Daher wurde fiir
Proteinquellen/Leguminosen das ADUXP und fiir Getreide, welche z. B. nicht thermisch behandelt werden
und somit keine Maillardprodukte und ebenfalls keine Tannine zu erwarten sind, das NDUXP bestimmt. Die
Isolierung des NDUXP bzw. ADUXP erfolgte nach Licitra et al. (1996) und die N-Bestimmung im Riickstand
nach Kjeldahl (VO (EG) 152/2009, Anhang III, C). Eine Schétzgleichung fiir das pcvXP wurde anhand der
kalkulierten NDLXP- bzw. ADLXP-Konzentrationen und den Gehalten an in vivo pcvXP abgeleitet. Eine
dhnliche Vorgehensweise gilt auch fiir ADLXP bzw. AS. Die Bestimmung der AS-Gehalte in den isolierten
Riickstinden NDUXP bzw. ADUXP erfolgte mit HPLC (VO (EG) 152/2009, Anh. 11, F, G).

Tabelle 1: Auswahlkriterien fiir  Neutral-Detergenzien-unlosliches oder  Sdure-Detergenzien-
unldsliches Rohprotein

Literatur NDUXP ADUXP

Maillard-XP Van Soest & Mason, 1991; / X
Licitra et al., 1996

Tannin-XP Van Soest, 1994 / X

Isoelektrischer Punkt Protein = Morales et al., 2013; X X
Csonka et al., 1926, 1927

Phytat-XP-Komplex Morales et al., 2013 X X

Getreide Proteinquellen

ADUXP = Siure-Detergenzien-unldsliches Rohproteins; NDUXP = Neutral-Detergenzien-unldsliches
Rohprotein; XP = Rohprotein; / = nicht enthalten; X = enthalten

Die statistische Auswertung erfolgte mit dem Programm RStudio (Version 2022). Zunéchst wurde eine
Rohdatenanalyse vorgenommen und daraufhin die Entscheidung fiir das lineare Modell getroffen. Das lineare
Modell fiir die Regressionsanalyse lautet:

y=ax+b mit y = in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP bzw. ADLXP (g/kg TM)

Eine Schitzgleichung fiir das pcvXP wurde einmal fiirs Schwein (fiir den gesamten Probenpool n = 82) und
einmal fiirs Gefliigel aus dem linearen Modell abgeleitet. Gleiches gilt auch fiir die AS. Die beschriebene
Regressionsanalyse und die daraus abgeleitete Schitzgleichung wurden beim Schwein fiir die Validierung
verwendetet (Schumacher et al., 2025a).



Ergebnisse und Diskussion - Schwein
Protein

Fiir alle 82 Proben wurde das in vivo pcvXP (Abb. 1) gegen die Gehalte an NDLXP fiir Getreide und ADLXP
fiir Proteinfuttermittel/Leguminosen aufgetragen, daraus ergab sich folgende Regressionsgleichung:

y =0,864 (SE 0,019) x — 13,38 (SE 7,479) [1]
R?=0,962; RMSE = 38,61
y =in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP bzw. ADLXP (g/kg TM)
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Abbildung 1: Beziechung zwischen in vivo pcvXP und NDLXP bzw. ADLXP fiir alle 82 Proben

In Abbildung 1 erkennt man, dass sich das Getreide im unteren Bereich und die Proteinquellen im oberen
Bereich der Regressionsgeraden befinden. Drei Werte zeigen sich auffillig. Hierbei handelt es sich um nicht
ausreichend oder sehr wenig thermisch behandelte Vollfettsojabohnen, die wegen ihrer TA (> 6,4 g/kg TM)
unzureichend erhitzt zu sein scheinen. Ein weiterer auffdlliger Wert ist bei einem von drei Weizenklebern zu
erkennen. Bei dieser Probe handelt es sich um hydrolysiertes Weizengluten, fiir das keine spezifischen
Informationen zur Verarbeitung vorlagen.

Nach Entfernung der vier auffilligen Proben stieg das Bestimmtheitsmal leicht von R? = 0,962 auf R? = 0,989
an. Die Steigung und der Schnittpunkt der linearen Gleichung dnderten sich ebenfalls moderat:

y = 0,849 (SE 0,010) x — 6,86 (SE 3,972); R*=0,989; RMSE = 20,36

Getreide

Fiir die 32 Getreideproben wurde ebenfalls das in vivo pcvXP aus der Referenz gegen NDLXP aufgetragen,
wobei eine Gruppierung in Weizen+Triticale und Roggen+Gerste zu sehen war (Schumacher et al., 2025a).
Die ANOVA zeigte Unterschiede zwischen den Getreidesorten (P < 0,001) und der Post-Hoc Test zeigte, dass
die Regressionsgleichungen von Roggen und Gerste dhnlich waren (P = 0,3762) und deswegen zusammen
gruppiert werden konnten. Die Regressionen von Weizen und Triticale unterschieden sich signifikant (P =
0,0084), was moglicherweise auf eine geringe Stichprobengrofe zuriickzufiihren ist. Dennoch legte die visuelle
Beurteilung des Diagramms eine Gruppierung nahe und auch eine Hauptkomponentenanalyse bestétigte diese
Annahme. Aufgrund der Niitzlichkeit und Praktikabilitdt haben wir uns schlussendlich fiir eine Gruppierung
von Weizen+Triticale und Gerste+Roggen entschieden. Daraus ergaben sich die folgenden Schitzgleichungen:



Weizen+Triticale

y =0,963 (SE 0,078) x — 7,405 (SE 9,435) [2]
R?=0,916; RMSE =2,231

y = in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP (g/kg TM)

Roggen+Gerste

y =0,908 (SE 0,083) x — 11,83 (SE 8,938) [3]
R?*=0,896; RMSE = 1,767

y =in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP (g/kg TM)

Alle Getreide

y=0,917 (SE 0,054) x — 13,26 (SE 6,043) [4]
R*=0,983; RMSE = 1,739

y =in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP (g/kg TM)

Validierung

Fiir die Validierung wurden Daten (n=20) aus der Referenz von Jondreville et al. (2000a, 2000b, 2001) und
Leterme et al. (2000) herangezogen. Die Gehalte an in vivo pcvXP, XP und NDUXP waren in den
Veroffentlichungen angegeben und die NDLXP-Gehalte wurden anhand der Gleichung fiir alle Proben [1]
berechnet. Die geschétzten pcvXP-Werte und die in vivo pcvXP-Werte wurden dann zum Vergleich und zur
Validierung der Beziehung verwendet. Fiir die Validierung (Abb.4) ergab sich die Regressionsgleichung:

y =0,972 (SE 0,050) x — 10,55 (SE 6,359) [5]
R*=0,855; RMSE = 6,359
mit y = geschétztes pcvXP (g’kg TM), x = in vivo pcvXP Referenz (g/kg TM)
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Abbildung 4: Beziehung zwischen den in vivo pcvXP Daten aus der Referenz (Jondreville et al., 2000a, 2000b,
2001; Leterme et al., 2000)) und den pcvXP Daten aus der Schétzgleichung



Die Validierung ergab ein hohes Bestimmtheitsmaf} (R = 0,955) und einen RMSE-Wert von 6,246. Der relativ
hohe RMSE-Wert ist teilweise darauf zuriickzufiihren, dass die NDUXP-Analyse in verschiedenen Laboren
durchgefiihrt wurde. Trotz der leichten Unterschitzung der in vivo pcvXP untermauern diese Ergebnisse die
Anwendbarkeit der Beziehung zwischen standardisierten in vivo-Messungen und Labormethode.

Aminosauren

Fiir 74 Proben wurden die in vivo pcvAS (Abb. 3) gegen die Gehalte an NDLAS fiir Getreide und ADLAS fiir
Proteinfuttermittel/Leguminosen aufgetragen, daraus ergab sich folgende Regressionsgleichung:

y=0,832 (SE 0,018) x + 10,52 (SE 4,420) [6]
R?=0,968; RMSE = 17,13
y =in vivo pcvAS (g/kg TM), x = NDLAS bzw. ADLAS (g/kg TM)
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Abbildung 3: Beziehung zwischen in vivo pcvAS und NDLAS bzw. ADLAS fiir 74 Proben

Auch in Abbildung 3 befindet sich das Getreide im unteren Bereich und die Proteinquellen im mittleren bzw.
oberen Bereich der Regressionsgeraden. Eine Probe der thermisch behandelten Rapsextraktionsschrote zeigt
sich hier auffillig.

Nicht nur fiir die Gesamtaminoséduren, sondern auch fiir die analysierten 17 individuellen Aminoséuren wurde
jeweils eine Regressionsgleichung erstellt (Schumacher et al., 2025b). Die Regressionsgleichung fiir die beim
Schwein in der Regel erstlimitierende Aminosdure Lysin war wie folgt:

Lysin

y =0,863 (SE 0,019) x — 0,272 (SE 0,311) [7]
R?>=0,965; RMSE = 1,505

y = in vivo pcvAS (g/kg TM), x = NDLAS bzw. ADLAS (g/kg TM)



Ergebnisse und Diskussion - Gefliigel
Protein

Fiir 34 Proben wurde das beim Mastgefliigel in vivo bestimmte pcvXP (Abb. 5) gegen die Gehalte an NDLXP
flir Getreide und ADLXP fiir Proteinfuttermittel/Leguminosen aufgetragen, daraus ergab sich folgende
Regressionsgleichung:

y = 1,105 (SE 0,051) x — 17,44 (SE 12,00) [8]
R?=0,936; RMSE = 26,66
y =in vivo pcvXP (g/kg TM), x = NDLXP bzw. ADLXP (g/kg TM)
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Abbildung 5: Beziehung zwischen in vivo pcvXP (Mastgefliigel) und NDLXP bzw. ADLXP fiir 34 Proben

Wie beim Schwein ist in Abbildung 5 beim Gefliigel ebenfalls zu sehen, dass sich das Getreide eher im unteren
Bereich und die Leguminosen grofitenteils im oberen Bereich der Regressionsgeraden befindet.

Aminosiuren

Fiir 87 Proben wurden die in vivo pcvAS (Abb. 6) gegen die Gehalte an NDLAS fiir Getreide und verschiedene
Proben (Buchweizen, Maiskornsilage und Rispenhirse) aufgetragen, daraus ergab sich folgende
Regressionsgleichung:

y =0,827 (SE 0,073) x + 6,843 (SE 7,403) [9]
R?=0,604; RMSE = 10,92
y = in vivo pcvAS (g/kg TM), x = NDLAS bzw. ADLAS (g/kg TM)
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Abbildung 6: Beziehung zwischen in vivo pcvAS und NDLAS fiir 87 Proben.

Schlussfolgerungen

Die Bestimmung von NDUXP und ADUXP ist eine Routineanalyse, die auch fiir die Proteinbewertung beim
Wiederkduer genutzt wird. Mit dem analysierten Gehalt an NDUXP bzw. ADUXP in einem Futtermitttel kann
durch Nutzung der tierartenspezifischen Schatzgleichung der Gehalt an pcvXP sowohl fiir Schwein, Gefliigel
und Pferd (gleiches gilt fiir AS) geschétzt werden sowie die Proteinbewertung beim Wiederkéuer erfolgen.
Somit stellt die hier beschriebene schnelle Labormethode eine sehr gute Alternative zur enzymatischen
Methode (Boisen und Fernandez, 1995) zur Schitzung des pcvXP dar. Ringversuche im VDLUFA zeigen eine
sehr gute Vergleichbarkeit der NDUXP- bzw. ADUXP-Werte zwischen den Laboren
(Vergleichsstandardabweichung: 0,92 % in TM bzw. 0,24 % in TM). Die Ableitung der pcvAS anhand der
ND- bzw. AD-16slichen AS zeigt dhnliche Ergebnisse wie fiir das pcvXP fiirs Schwein, fir das Gefliigel war
die Korrelation der pcvAS etwas schlechter; NIRS-Kalibrationen fiir die Gehaltsbestimmung des ADUXP und
NDUXP sind in Bearbeitung.
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