W programach hodowlanych
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Dzieki selekcji genomowej organiza-
cjom realizujgcym programy hodow-
lane duzo tatwiej znalez¢ osobniki
0 najwyzszej wartosci, a odrzucic
te, ktére ze wzgledu na odzie-
dziczony garnitur gendéw nie ro-
kujg najlepiej. Efektem tego jest
ostrzejsza, duzo wczes$niejsza
selekcja. Natomiast do dalszej
hodowli przechodza tylko zwie-
rzeta najlepsze z najlepszych,
z potwierdzong genomowo wartos-
cig hodowlang.

Wieksza powtarzalnosc

0Od momentu wprowadzenia do
praktyki selekcji genomowej przed
kilkoma laty, metoda ta nieustan-
nie sie rozwija. Ogromny postep
w wiarygodnos$ci wyceny uzyskano
dzieki potaczeniu baz referencyjnych
buhajéw z kilku wiodacych krajow
europejskich (Francja, Holandia,
Niemcy, kraje skandynawskie — Da-
nia, Szwecja i Finlandia, reprezen-
towane przez jedng organizacje
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Selekcja zwierzat na podstawie oceny genomu
stosowana jest obecnie we wszystkich liczagcych sie
programach hodowlanych na catym Swiecie.

hodowlang Viking Genetics) we
wspolny program pod nazwg Euro-
genomics. W 2011 roku przystgpita do
tego programu Hiszpania, a w koncu
2012 roku takze Polska.

Obecnie populacja referencyjna Euro-
genomics liczy ponad 25 000 buhajéw
0 wiarygodnie wycenionej wartosci
hodowlanej w oparciu o ocene ich
potomstwa, a jednocze$nie majacych
wycene na podstawie genomu. Tak
duza baza referencyjna pozwala wia-
rygodnie ocenia¢ genomowo mtode



zwierzeta z duzo wiekszg doktadnos-
cig niz byfo to mozliwe na podstawie
analizy rodowodowej. | tak, dla cech
produkcyjnych i pokrojowych wiary-
godno$é (powtarzalno$é) wyceny ge-
nomowej wynosi obecnie 70-75%,
co metodg tradycyjng osiggano na
podstawie oceny okoto 40 coérek.
Jeszcze wiekszy skok uzyskano
w odniesieniu do niskoodziedziczal-
nych cech zwigzanych ze zdrowiem
i dtugowiecznoscig krow. Wprawdzie
tutaj wiarygodnos¢ wyceny genomo-

Wycena genomowa
jatéwki mowi nam tyle
samo, co informacje

zebrane podczas

co najmniej trzech
jej przysztych laktacji.

wej jest nizsza i wynosi 60-65%,
to jednak trzeba pamietac, ze do
wiarygodnej wyceny tej grupy cech
tradycyjng metodg potrzebnych jest
minimum 100 cérek.

Wybieraja selekcje
genomowg

Whptyw selekcji genomowej na re-
alizacje programow doskonalenia
bydta mlecznego w rdéznych krajach
przedstawiono w tabeli, biorgc pod
uwage kilka elementéw. Jak widaé

Wptyw selekcji genomowej na realizacje programoéw
hodowlanych w roznych krajach i w roznych firmach

Firma Kraje
Liczba buhajow Evgl;t}on Hchlaannchi?a
oczekujacych na tradycyjng WEU Niemcy
wycene wartosci Select Sires USA

hodowlanej corek

Liczba
sprawdzanych
genomowo
matek buhajow

Liczba
sprawdzanych
genomowo cielat
— byczkdéw

% buhajéw
Z Wyceng genomowa
wsrdd ojcow buhajéw

% jatéwek wsrod
matek buhajow
(wzrost dzieki
zastosowaniu
oceny genomowej)

b.d. — brak danych

Viking Genetics

Evolution
CRV
WEU
Select Sires
Viking Genetics

Evolution
CRV
WEU
Select Sires
Viking Genetics

Evolution
CRV
WEU
Select Sires
Viking Genetics

Evolution
CRV
WEU
Select Sires
Viking Genetics

kraje skandynawskie

Francja
Holandia
Niemcy
USA
kraje skandynawskie

Francja
Holandia
Niemcy
USA
kraje skandynawskie

Francja
Holandia
Niemcy
USA
kraje skandynawskie

Francja
Holandia
Niemcy
USA
kraje skandynawskie

2008 2013 2018
350 100 100
260 140 80
57 25-30 b.d.
310 275 270
350 175 175
b.d. 3200 3200
1000 4000 6000
200 1000 b.d.
1000 3000 3000
500 2500 tysigce*
b.d. 3000 3000
400 2500 4000
b.d. b.d. b.d.
b.d. b.d. b.d.
b.d. b.d. b.d
0 85-90 95
5 80 95
b.d. 90 90-95
20 80 80
0 80 80
40 80 90
30 50 70
20 95 b.d.
30 80 80
35 75 85

* Viking Genetics spodziewa sie, ze w najblizszej przysztosci farmerzy beda szeroko wykorzystywaé ocene genomowa w celu
identyfikacji najlepszego materiatu zenskiego w swoich stadach. Wykrycie przy tej okazji potencjalnych matek buhajéw bedzie

niejako ,produktem ubocznym”.
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na pierwszej pozycji liczba buhajow
testowych, oczekujgcych na trady-
cyjna wycene corek, systematycznie
maleje. Jednoczes$nie (pozycja ostat-
nia w tabeli) wzrasta szybko udziat
w rynku nasienia mtodych buhajow,
majacych tylko wycene genomo-
wag — we Francji w 2018 r. moze
on osiggnac¢ nawet 90%. Dlatego

"'h-i_l_l

mozna sadzi¢, ze w perspektywie
najblizszych lat niektdére organizacje
hodowlane zrezygnujg catkowicie
z testowania buhajkdéw na cérkach,
gdyz jest to metoda zbyt kosztowna
i czasochtonna.

Sprawdzanie genomowe byczkdéw
przed zakwalifikowaniem ich do
programu hodowlanego pozwa-

Na catym swiecie odsetek buhajow ,,genomowych” wsrdéd ojcow kolejnych
pokolen rozptodnikow wzrasta lawinowo.
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Doktadno$¢
wyceny samic przy
wyborze ich jako
matek przysztych
pokolen zréwnata sie
z doktadnoscig
wyceny buhajkow,
CO ma ogromne
znaczenie dla
realizacji programow
hodowlanych
i szybkosci
uzyskiwanego
na tej drodze
postepu.

la kilkakrotnie zwigkszy¢ ostro$¢
wstepnej selekcji. Jest to mozliwe
dzieki temu, ze zastosowanie ge-
nomiki pozwala siegna¢ do szerszej
populacji zwierzat, majacych po-
tencjalne szanse na wziecie udziatu
w realizacji tych programow, a takze
oszacowanie ich wartosci. Na przy-
ktad firma CRV/Holland Genetics
ocenia co roku genomowo okoto
8000 zwierzat (samcéw i samic).
Pierwsza selekcja odbywa sie oczy-
wiscie duzo wczesniej metodami
tradycyjnymi — w przypadku kréw
bierze sie pod uwage rodowod, wy-
niki produkcyjne i pokroj.

Jak w praktyce przektada sie to
na ostro$¢ selekcji i wyboru naj-
lepszych z najlepszych, mozna
pokazaé na przyktadzie CRV/Hol-
land Genetics. W 2012 r. narodzito
sie ponad 2100 byczkéw z koja-
rzen dla programu hodowlanego
(w 2013 r. bedzie to 2500 szt.
— patrz tabela, pozycja trzecia), z kté-
rych ostatecznie po ocenie genomo-
wej do testu na cérkach skierowano
140 (100 czarno-biatych i 40 czer-
wono-biatych). Daje to wskaznik
selekcji 1:15. A przed wprowadze-
niem wstepnej selekcji genomowej
w 2007 r. do testu kierowano
rocznie 200-250 bykdéw sposrod



wytypowanych 500, wskaznik se-
lekcji wynosit wiec 1:2,0-2,5. Dzie-
ki bardziej rygorystycznej i rzetelnej
selekcji, a takze okofo dwukrotnie
wyzszej wiarygodnosci wstepnej wy-
ceny zwierzat (wycena rodowodowa
dawata tylko 35% wiarygodnosci),
istnieje o wiele mniejsze ryzyko
rozczarowan lub niepowodzen przy
wykorzystaniu bykéw testowych
w przysztosci. Poza tym obecnie
z grupy buhajkéw testowych
najlepiej rokujagce w wieku
12-14 miesiecy wstawiane sg do
oferty komercyjnej jako wycenione
genomowo buhaje hodowlane; rocz-
nie dotyczy to 10-12 zwierzat.

Dzieki genomice ogromny postep
uzyskano réwniez w wiarygodnosci
wyceny faktycznej wartosci samic.
Wycena genomowa zwierzecia
mowi nam teraz tyle samo, co
informacje zebrane podczas co

najmniej trzech laktacji krowy.
Dlatego doktadno$¢ wyceny sa-
mic przy wyborze ich jako matek
przysztych pokolen zréwnata sie
z doktadnoscig wyceny buhajkow, co
ma ogromne znaczenie dla realizacji
programéw hodowlanych i szybkosci
uzyskiwanego na tej drodze poste-
pu. Efekty tego wida¢ w tabeli na
pozycji pigtej — bardzo szybko wzra-
sta procent udziatu jatowek wsrod
matek buhajow, siegajgc nawet
90-95%. Pozwala to na radykalne
zmniejszenie odstepu miedzypoko-
leniowego réwniez po stronie samic,
a takze siegniecie do mtodych, cze-
sto lepszych zwierzat.

Genomowe matki

Liczba sprawdzanych genomowo
matek buhajow systematycznie
rosnie i tendencja ta bedzie w przy-
sztosci utrzymana, co pokazano

Tylko najlepsi dostajg szanse

Chcac zilustrowac¢ wartos¢ selekcji genomowej dla
programu hodowlanego CRV/Holland Genetics, ekspert
ds. hodowli Pieter van Goor podaje kilka przyktadow.
CRYV posiadata siedmiu petnych braci, synéw buhaja
Epic i krowy Delta Riant, z ktérych tylko jeden miat
by¢ uzyty do celow hodowlanych. Oczekiwana
wartos¢ wszystkich siedmiu byczkéw wynosita
214 NVI, jednak po wycenie genomowej okazato sie,
Ze ich szacowana w ten sposob wartos¢ hodowlana
wahata sie pomiedzy 189 a 263 NVI. Ostatecznie
zakwalifikowany zostat Delta Saxobeat z wynikiem
263 NVI. Inny przyktad dotyczyt syndw znanego
réowniez w Polsce buhaja Woudhoeve Impuls
— CRV miata do dyspozycji 120 jego synow.
Po selekcji genomowej oSmiu z nich zostato
zakwalifikowanych do programu ze S$rednig NVI
233. Pozostatych 112 synéw miato genomowag
$rednig warto$¢ hodowlang 176 NVI. Synem Impulsa
o0 najwyzszej wartosci jest HBC Gabriel z NVI rownym
284 — to 75 punktéw wiecej niz jego poczatkowa

warto$é oczekiwana.
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Sprawdzanie
genomowe
byczkow przed
zakwalifikowaniem
ich do programu
hodowlanego pozwala
kilkakrotnie zwiekszyc¢
ostro$¢ wstepnej
selekcji. Jest to
mozliwe dzieki temu,
ze zastosowanie
genomiki pozwala
siegngC do szerszej
populacji zwierzat,
majacych potencjalne
szanse na wziecie
udziatu
w realizacji tych
programoéw, a takze
oszacowanie ich
wartosci.

w tabeli na pozycji drugiej. Po-
zwala to wciggngé¢ do realiza-
cji programéw nowe, wartoscio-
we rodziny kréw, a tym samym
powiekszy¢ pule genetyczna
i zmienno$¢ rodowodowg bu-
hajow oferowanych hodowcom,
a w konsekwencji zmniejszy¢ tempo
przyrastania spokrewnienia (inbre-
du) w stadach.

Jako przyktad zastosowania se-
lekcji genomowej w rutynowej
juz, codziennej pracy hodowlanej
Pieter van Goor, ekspert do spraw
hodowli w firmie CRV, podaje potom-
stwo buhaja Paramount. Z prawie
35 000 jego corek, bedacych

w laktacji, sprawdzono _—
genomowo najlepsze
pod wzgledem rodowodu
i uzytkowosci 223 krowy.

1".' vﬁ‘*
@ okreslenia z du-

Z tej grupy wybrano nastepnie
31 zwierzat — matki buhajéw — do ho-
lenderskiego programu hodowlanego.
To pokazuje, jak selekcja genomowa
pozwala radykalnie zwiekszy¢ jej
ostros¢ i wybra¢ do hodowli napraw-
de najlepsze krowy.

Zastosowanie osiggnie¢ genomiki
w hodowli zrewolucjonizowato
dotychczasowe metody realizacji
programoéw hodowlanych. Efektem
tego jest wzrost szybkosci postepu
hodowlanego o co najmniej 50%
w poréwnaniu z epokg sprzed wpro-
wadzenia jej do praktyki, a wiec
w ciggu zaledwie 5 lat.

Bardzo
waznym
a  Osiagnie-
ciem jest
rowniez
mozliwosc¢

zym prawdopodobien-

stwem, jakie cechy (np.

wysokg wydajno$¢ mleka

czy wysoki procent biatka

i ttuszczu) bedzie przekazywat

kazdy z wytypowanych do progra-

mu mtodych buhajkdw. Pozwoli to

organizacjom hodowlanym przygo-

towac pakiety buhajoéw na rézne ryn-

ki (inne sg oczekiwania rynku, a wiec

i hodowcow produkujgcych mleko

od krow holsztynsko-fryzyjskich

w Europie, USA czy Nowej Zelandii)
czy tez dla réznych klientow.

W nastepnym artykule przedstawie

zastosowanie osiggnie¢ genomiki

i selekcji genomowej w szerszej

praktyce hodowlanej. m

*autor pracuje w firmie

Holenderska Genetyka

Plus sp. z o.0.

Liza 173 (Fidelity x Paramount) ze wzgledu na wysoka wycene genomowa bardzo wczesnie zostata wyko-
rzystana w holenderskim programie hodowlanym — sposrod szesciu jej synow dwaj zostang prawdopodobnie

uzyci jako mtode byki genomowe.

16



