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Ostatnie dwie dekady wskazupa wzrasta- zaczto stosowd rutynowo w laboratoriach na
jacy udzial molekularnych badagene- catym $wiecie. Od 2008 r. rekomendowano ze-
tycznych w hodowli zwiert, szczegoélnie w ho- staw 12 sekwencji mikrosatelitarnych, rozsze-
dowli bydta mlecznego. W tym czasie wdomo  rzanych o kilka dodatkowych STRs, zalecanych
do praktycznej hodowli trzy znagze osignie-  do stosowania w przypadku niewystargzapgo
cia: kontrob pochodzenia na bazie markerow potwierdzenia pochodzenia, wynikeggo z bli-
mikrosatelitarnych typu STR (Short Tandem skiego spokrewnienia lub w przypadku badania
Repeats), wykrywanie nosicieli defektéw gene-populacji (stad), podleggiych ostrej selekciji.
tycznych za pomegc testow PCR (Polymerase Badaniami s objete buhajki hodowlane,
Chain Reaction) oraz ocemwartcci hodowlanej  krowy pierwiastki i jaldwki w oborach testo-
na podstawie badania calego genomu peay u wych, w ktérych prowadzi siocer wartaci
ciu mikromacierzy DNA. Te trzy ogjniecia  hodowlanej buhajow na podstawieytkowaosci
znacznie odmienity hodowlbydta naswiecie, coérek, a take od niedawna — buhajki i jatowki,
a w Polsce doprowadzity do widocznej moderni-dla ktérych szacowana jest genomowa wé&rto
zacji hodowli. hodowlana. Pogavszy od 1998 r. jedynie Insty-
tut Zootechniki w Balicach posiada certyfikowa-
ne laboratorium, weryfikagce pochodzenie
Kontrola pochodzenia u bydtfa. Liczba zbadanych sztuk bydta wyniosta
w latach 2006—-2012 ponad 36 000 i ma tenden-
Kontrola pochodzenia w hodowli bydta cje¢ wzrostows. Liczba wykluczé, utrzymupca
jest szczegdblnie waa nie tylko ze wzghdu na  si¢ w ostatnich 7 latach na poziomie 6,6-10,1%
empiryczne potwierdzenie deklarowanego ro-(Rychlik i Radko, 2013) dobitnie wskazujge
dowodu, ale przede wszystkim ma wptyw nakontrola pochodzenia jest koniecznym elemen-
jakos¢ szacowania warfei hodowlanej. Mimo tem catego systemu hodowli bydta mlecznego.
ogromnych zastug kontroli pochodzenia, opartej Laboratoryjne metody weryfikacji po-
0 badanie grup krwi (Trela, 1976), w roku 1996 chodzenia ulegaj naturalnej ewolucji. Rozwoj
zdecydowano o zagiieniu tej tradycyjnej me- technologii mikromacierzy, unibwiajacej
tody badaniami DNA. Stato sito na skutek re- identyfikacg polimorfizméw jednonukleotydo-
komendacji, wydanej przez Mizynarodowe wych (SNPs - Single Nucleotide Poly-
Towarzystwo Genetyki Zwiegt (ISAG), ktore  morphisms), stworzyt alternatywdla dotych-
uznalo, ze prawdopodobiestwo potwierdzenia czas uywanych sekwencji mikrosatelitarnych.
prawidiowo okrélonego rodowodu na podsta- Od niedawna ISAG, oprocz testow poréwnaw-
wie polimorficznych sekwencji mikrosatelitar- czych dla STR, organizuje tak testy porow-
nych jest znacgo wyzsze (ok. 99,9%) mina nawcze dla badaz zakresu kontroli pochodze-
bazie grup krwi (ok. 98%) (Rychlik i Radko, nia, wykorzystujce panel 200 SNPs. W ostat-
2013). W tym samym roku zaproponowano nim tecie brato udziat 25 laboratoriéw, w tym
standardowy zestaw 11 mikrosatelitow, ktérelaboratorium genomiczne w Olsztynie. Wydaje
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sie, ze ta najnowsza metoda kontroli pochodze-krajach, jak Dania, Francja czy USA, funkcjonu-
nia zostanie upowszechniona ze wdgl na ni-  je system rejestracji cigtl wykazupcych defek-
ski koszt, wynikajcy z jednoczesnegozycia ty. W naszym kraju niektére jednostki naukowe
mikromacierzy Bovine 7K BeadChip (lllumina) podjgty wtasne inicjatywy, aby polscy hodowcy
zarowno do selekcji genomowej, jak i kontroli mieli mazliwosé eliminacji z hodowli nosiciel
pochodzenia. Trwaj prace nad transformacj defektéw genetycznych. Badania te zainicjowat
sekwencji mikrosatelitarnych do spgonych  osrodek olsztyiski we wspétpracy z IGIHZ PAN
z nimi markeréw SNPs w celu uzyskania sp6j-w Jastrezbcu (prof. G. Grzybowski), podejmug
nego systemu, zdolnego do absorbcji archiwalsi¢ wieloletnich bada przesiewowych na nosi-
nych rodowodoéw, wykorzystywanych w aktual- cielstwo mutacji genu UMPS (UMP Synthase),
nych badaniach. ktéra odziedziczona od obojga rodzicow wywo-
luje niedobdér enzymu syntazy urdydynomono-
fosforanowej, klinicznie objawiagy sk wcze-
Defekty genetyczne sm obumieralnécia zarodkéw. Badania prze-
prowadzone na populacji 2209 osobnikéw nie
Drugim obszarem badamolekularnych  wykazaty zadnego nosiciela (Kardfski i in.,
stato s¢ wykrywanie nosicieli defektow gene- 2005). Ta dobra wiadoraé, potwierdzona tate
tycznych. Niestety, Polska nie ma systemu rejeprzez znikomy udziat znanych importowanych
stracji cieht, wykazupcych anomalie rozwojowe nosicieli DUMPS w polskiej populacji, spowo-
i w zwigzku z tym nie prowadzi badanauko- dowata wycofanie tego testu jako obgzkowe-
wych, identyfikupcych nowe jednostki choro- go. Wkrétce pojawit si w populacji amerykia
bowe i metody wykrywania ich nosicieli. To skiego bydta rasy hf kolejny defekt — BLAD
powane zaniedbanie, przy tak k) populacji (Bovine Leukocyte Adhesion Deficiency), wa-
bydta rasy hf, mogto skutkowaniekontrolowa- runkowany recesywnym dziataniem mutacji
nym importem nosicieli i szybkim rozprzestrze- w genie CD18 podjednostki beta-2 integryny —
nianiem s¢ niepazadanych alleli w krajowej po- biatka o kluczowym znaczeniu w adhezji leuko-
pulacji bydta. Osobniki chore megojawic sig,  cytéw do srodbtonka nacay i bioracym udziat
jesli oboje rodzice s nosicielami. Zgodnie w zwalczaniu infekcji bakteryjnych. Dysfunkcja
z prawem dziedziczenia Mendla, w wyniku koja- tego genu, oddziedziczona od obojga rodzicéw,
rzenia ze sabnosicieli — 25% potomstwactizie  objawiata st semiletalnie, gtéwnie poprzez sta-
chore, 50% bdzie nowymi nosicielami, a pozo- by rozwoj ciejt i chroniczne infekcje drég od-
state 25% bdg stanowt osobniki wolne od mu- dechowych i pokarmowych. Wilasna metoda
tacji wywotujacej choroly. Wykrywanie nosicie- identyfikacji nosicieli BLAD (Kamhski i Czar-
li ma zatem kluczowe znaczenie, gdgh usu- nik, 1997) pozwolita na poe¢iie, ponownie we
niecie z reprodukcji znageo ogranicza mai- wspotpracy z 1GIHZ PAN w Jastfacu, bada,
woscCi rozprzestrzenieniaghiepazadanej muta-  ktére ujawnity wysol frekwencg nosiciel
cji. Nosiciele pochodg zazwyczaj od pierwsze- (7,9%). Po 9 latach funkcjonowania programu
go nosiciela defektu (tzw. zadgciela), ktory testowania ogstos¢ nosicieli spadta do 0,8%
dzieki inseminacji (czsto jest to buhaj o wybit- (Czarnik i in., 2007). Obecnie od 4 lat w Polsce
nej wartdci hodowlanej) i mgdzynarodowemu nie odnotowana@adnego nosiciela BLAD (dane
handlowi nasieniem rozsiewa niggdany allel  niepublikowane).
w populacjach lokalnych. Po uptywie wielu po- Na pocatku 2003 r. pojawily si donie-
kolen, dalecy krewni tego samego buhaja-sienia badaczy diskich o nowym defekcie ge-
zalazyciela, kojarzeni w pary, magdoprowa- netycznym, oznaczonym skrétem CVM (Com-
dzi¢ do pojawienia gi potomstwa chorego i no- plex Vertebral Malformation) — zkwnym znie-
wych nosicieli. Brak kontroli nad migragjta-  ksztalceniu kggostupa. Gtéwne objawy Klinicz-
kich szkodliwych alleli w populacji hodowlanej, ne to: zmiany anatomicznegkjostupa, poronie-
ale takke masowej, jesiwiadectwem niskiej kul- nia i martwe urodzenia. W tym przypadku test
tury hodowlanej i mee by przyczym znaca- na wykrywanie nosicieli byt objy patentem.
cych strat.Swiadoma¢ tego w czotowych ho- W naszym érodku podglismy jednak decyzje
dowlach jest bardzo wysoka, dlatego w takicho zakupie licencji i jako jedynysoodek w kraju
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rozpoczlismy testowanie buhajéw, pagkowo  genomicznych, zwanej genomgwvartacia ho-
dla SHiUZ w Bydgoszczy, a ngphie wszyst- dowlam, w skrécie GBV Genomic Breeding
kich zainteresowanych hodowcow w kraju. Kil- Valug. Jest to zwigczenie idei oparcia selekcji
kuletnie badania pozwolity i tym razem szybko o markery genetyczne, wylansowanej w latach
ograniczy czstas¢ nosicieli (z okoto 30 do 16% 80. XX w. jako MAS, czyli Marker Assisted Se-
w grupie buhajéw testowych, urodzonych w la- lection, a obecnie powszechnie zwanej selekcj
tach 2002-2012) (Ra i Kaminski, 2007; R&¢  genomovg (Hayes i in., 2009). Selekcja geno-
i in., 2013). Obecnie liczba nosicieli CVM to kil- mowa opiera g na wykorzystaniu markerow
kangcie sztuk rocznie i nadal wykazuje szgbk DNA. Markery SNP shm do oznakowania
tendeng spadkowy (dane niepublikowane). fragmentu genomu w celfledzenia jego dzie-
Rasa hf, prawdopodobnie z powodu sto-dziczenia w kolejnych generacjachsliev po-
sunkowo wysokiego inbredu, jest namaa na blizu markera lgy gen, wplywajcy na poziom
pojawienie s} kolejnych defektow. W potowie cechy uytkowej, to i marker i 6w nieznany gen
2014 r. nasze laboratorium rozpelcztestowa- powinny dziedzicz§ sie razem. Prawdopodo-
nie bydta na najnowszy defekt genetyczny o nabienstwo wspdlnego dziedziczenia zate od
zwie Brachyspina (BY). Termin ten oznacza stopnia sprgenia, zalenego od dystansu i
.Skrocony kegostup” i jest to gtdwna anato- dzy markerem a genem. Im mniejsza odlégto
miczna cecha osobnikéw, obzonych tym de- tym wicksze sprgzenie i tym samym wksza
fektem. Inne symptomy, wygiujace u osobni- informatywnad¢é markera. Szacowanie GBV sta-
kow chorych to, podobnie jak w przypadku to sic mazliwe dzieki poznaniu kompletnej se-
CVM, poronienia i martwe urodzenia. Przycgzyn kwencji genomu bydta (Zimin i in., 2009). Na tej
defektu jest rozlegta delecja (3300 par zasadpodstawie wykryto tyace markerow typu SNPs
w genieFANCI (Charlier i in., 2012). (Single Nucleotide Polymorphisms), czyli jed-
Molekularny test na wykrywanie nosi- nonukleotydowych polimorfizméw, a naphie
cieli zostat take opatentowany. UWM w Olsz- opracowano i komercyjnie udgphiono zestaw
tynie po dwdch latach starauzyskat licengj, 54 000 markeréw w postaci mikromacierzy Bovi-
czyli prawo do wykonywania testu na tereniene 50K SNP firmy lllumina (www.illumina.com).
Polski. Badania rozpoely sie w czerwcu 2014 Ten chip jest standardowazywany w progra-
r. i dotychczas przebadano 76 buhajow. Osiemmach selekcji genomowej w wielu krajach. Za-
Z nich okazalo ginosicielami. Badania te dopie- wiera on markery informatywne dla wielu ras
ro rozpocety sie i nie g reprezentatywne dla bydta, gdy zostat skonstruowany na bazie se-
catej populaciji, jest to jednak niepokop wyso-  kwencjonowania przedstawicieli 10 ras emi
ki odsetek. W 2011 r. w USA oszacowawe,&  snych, 5 ras mlecznych (w tym hf i Jersey) i 4
6% buhajéw rasy holsatgkiej maze by nosi-  ras mgsno-mlecznych.
cielami defektu. Rok pdiej w Belgii czstasé¢ Innowacyjnaé¢ selekcji genomowej wpi-
nosicieli BY, oszacowana na bardzazéupopu-  suje s¢ w cykl osihgnie¢ genetyki i biotechniki
lacji buhajow holsztyskich, wyniosta a 7,4%  rozrodu, ktére gkg do znacznego skrocenia od-
(Charlier i in., 2012). Podobne badania, wyko-stepu midzypokoleniowego. W klasycznym
nane w Chinach (2013) wykazalye spdréd  wzorze na szacowanie pgsti hodowlanego jest
342 osobnikow bydta rasy dfskiej holsztyi-  on wprost proporcjonalny do doktadwdoceny,
skiej (206 buhajow i 136 krow) 13 sztuk okazato ostraici selekcji i odziedziczalrigi cechy, na-
sie nosicielami defektu Brachyspina (Fang i in., tomiast odwrotnie proporcjonalny do ogst
2013). miedzypokoleniowego. Bycie markeréw do
oceny wartéci hodowlanej buhaja juw wieku
18-24 miesicy redukuje odgp do skali niepo-
Ocena genomowa rownywalnej dogd w hodowli buhajow.
Schaeffer dokonat systemowej i ekono-
Za najnowsz i nhajwieksz zmiare micznej analizy wdrgenia oceny genomowej do
w hodowli bydta mlecznego w ostatnich latach hodowli i stwierdzit, na podstawie badaymu-
uznaje st wdrazenie nowej metody oceny war- lacyjnych,ze maze ona doprowadzido podwo-
tosci hodowlanej, opartej o badanie markerowjenia pos¢pu hodowlanego i ob#gnia kosztéw
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oceny buhajow o 92% (Schaeffer, 2006). €ho wotania konsorcjum MASINnBULL (6.06.2008
po kilku latach szacunki te naleuzna& za zbyt r.), koordynowanego do wréeia 2012 r. przez
optymistyczne, nikt dzisiaj nie atpi w optacal- UWM w Olsztynie. Konsorcjum powstato @ki
nos¢ transformacji oceny tradycyjnej na oeen wylagcznemu wsparciu finansowemu SHiUZ
genomowy. Powszechnie uznajeesize kluczo- w Bydgoszczy. Metoda szacowania polskiej ge-
we znaczenie dla pegtow selekcji genomowej nomowej wartéci hodowlanej zostata przedsta-
miata praca Theo Meuwissena, w ktorej opisanowiona na forum INTERBULL i opublikowana
model szacowania efektow (haplotypow) SNPs(Szyda i in., 2009, 2011). W 2012 r. w skfad
I na tej bazie metagdobliczania genomowej war- konsorcjum MASINBULL  wchodzily ja
tosci hodowlanej (Meuwissen i in., 2001). Za- wszystkie podmioty, zainteresowane ppsim
proponowany model statesimatryg wielu no- w hodowli. Obecnie w sktad Konsorcjum Ge-
wych rowna predykcji, nieustannie doskonalo- nomika Polska wchodz Uniwersytet Warnii-
nych w zespotach statystykbw genetycznych,sko-Mazurski w Olsztynie, Uniwersytet Przy-
zaangaowanych w projekty realizowane w USA, rodniczy we Wroctawiu, Instytut Zootechniki
Kanadzie, Holandii, Francji czy w Niemczech PIB w Balicach, Polska Federacja Hodowcow
(Hayes i in., 2009). Korzgi, jakie mog by¢ Bydta i Producentéw Mleka w Warszawie, Sta-
osiggnicte z tytutu GBV, staly sizacleta do jej cja Hodowli i Unasieniania Zwiegz Sp. z o.0.
wdrozenia i oficjalnej publikacji. Zwjzek Ho-  z siedzilp w Bydgoszczy, Matopolskie Centrum
dowcéw Bydta Holstein w USA opublikowat Biotechnologii Sp. z 0.0. z siedzaibw Krasnem,
pierwsz wycere genomowg w styczniu 2009 r. Mazowieckie Centrum Hodowli i Rozrodu
(www.holsteinusa.com). Zwierzgt Sp. z 0.0. w towiczu, Wielkopolskie
Centrum Hodowli i Rozrodu Zwiegz w Pozna-
niu Sp. z o0.0. z siedzbw Tulcach. W ten spo-
Polska ocena genomowa s6b struktura Konsorcjum agjneta wzorcowy
sktad, podobnie jak w innych krajach, w ktorych
Za pocatek prac nad wdeeniem bada  selekcg genomowy wdrazono juz do praktycz-
DNA do szacowania war§oi hodowlanej bydta nej hodowili.
w Polsce nalkey uzn& powstanie w Olsztynie, Po dwdch latach oczekiwania, spowo-
na mocy umowy midzy UWM w Olsztynie dowanego specyfik polskich regulacji praw-
(Katedra Genetyki Zwiegt) a SHIUZ w Byd- nych z zakresu hodowli, w Polsce od sierpnia
goszczy — Polskiego Banku DNA Buhajéw. Ta 2014 r. buhaje uzyskaly oficjgdlngenomow
inicjatywa, polegajca na systematycznym gro- ocere wartagci hodowlanej i mog by¢ dopusz-
madzeniu probek DNA, pozyskanych od buha-czone do inseminacji. Byto to rowe juz 4 lata
jow ze wszystkich krajowych spétek insemina- temu, kiedy w padzierniku 2010 r. Komisja Eu-
cyjnych, stata si czynnikiem bardzo przyspie- ropejska uznata metedoceny genomowe] za
szapcym rozpoczcie w Polsce badianad selek-  wiarygodn, jesli jej doktadnag¢ dla cech pro-
cja genomowa. Pierwszy projekt, przedstawiony dukcyjnych przekroczy 50% i dany kraj przej-
w Olsztynie w 2006 r. na sympozjum: ,Selekcja dzie testy walidacyjne organizacji Interbull.
wspomagana markerami — szansa dla polskiepbydwa te warunki zostaty spetnione gkii
hodowli”, zostat zmodyfikowany o nowoi, dziatalngci Konsorcjum MASINBULL (obecnie
ktére w medzyczasie pojawity si na Swiato-  Genomika Polska) juw sierpniu 2010 r. Na
wym Kongresie Genetyki Stosowanej Zwigtrz drodze do szybkiego wdrenia oceny genomo-
Gospodarskich w Belo Horizonte (Brazylia), nawej w naszym kraju stgfa jednak interpretacja
ktorym zapowiedziano komercynprodukcg — zapisbw prawnych, dotygeych dopuszczenia
mikromacierzy genomowych typu SNPs przezbuhajéw do rozptodu. Uznange kluczowe jest
firme Affymetrix, a p&niej lllumina. Autor oraz  spetnienie warunku uzyskania przez buhaje- mi
prof. dr hab. Joanna Szyda stworzyli projekt poddzynarodowej genomowej oceny waidb ho-
tytutem: ,System szacowania genomowej warto-dowlanej. Ta ocena mtodych buhajoéw (zwana
sci hodowlanej, oparty o Polski Bank DNA Bu- GMACE — Genome Multiple Across Country
hajéow i mikromacierze jednonukleotydowych Evaluation — wréd krajéw dominujcych w or-
polimorfizmow”, ktéry stat sj podstaw do po- ganach Interbull) statagsbbiektem prac badaw-
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czych i sporéw metodycznych, zwlaszczaemi zenskiego. Jak wiadomo, ocena jatéwek jest dzi-
dzy USA i Kanad a krajami skupionymi w kon- siaj oparta o tzw. indeks rodowodowyedgcy
sorcjum EuroGenomics. W efekcie, dopierosredni z wartdgci hodowlanej rodzicow. W Pol-
w sierpniu 2014 r. doszio do pierwszej oficjalnejsce indeks ten jest rzadko wykorzystywany,
oceny médzynarodowej buhajow miodych, co a ponadto odznaczagsiloktadndcia okoto 25—
odblokowato po 4-letnim ophieniu mali- 30%. Ocena genomowa jatdwek podwajalo-
wos¢ uzycia tych buhajow w inseminacji bydta ktadna¢, czynac wybor nowego pokolenia
w Polsce. kréw bardziej pewnym.

Upowszechnienie oceny genomowej Od 2009 r. oznaczanie genotypéw buha-
w naszym kraju zafy od reakcji hodowcow. jow odbywa w Laboratorium Genomiki Zwietz
Jedynym czynnikiem, ktéry mie powodowa  SHiUZ w Bydgoszczy, umiejscowionym w bu-
ich wahanie, jest znagzo nizsza dokfadn&  dynku Wydziatu Bioirtynierii Zwierzat Uniwer-
oceny genomowej w porownaniu do oceny tra-sytetu Warmisko-Mazurskiego w Olsztynie
dycyjnej (o ok. 15-25%) (http://wycena.izoo. w pofczeniu z PracowniAnalizy Mikromacie-
krakow.pl). Ten niedobér magkompensowa& rzy DNA Katedry Genetyki Zwierg. Od 2 lat
korzysci, wynikajgce z dosfpu do nowej mtod- dziata te drugie laboratorium genomiczne —
szej generacji buhajow, wykazaych z reguty  w Instytucie Zootechniki w Balicach, a w bie
wyzsze wartéci indeksow selekcyjnych. Do- cym roku otwarto kolejne, nalgce do
ktadna¢ polskiej oceny genomowej jest nieco PFHBIPM, umiejscowione w Parzniewie. BXi
nizsza od doktadrigi oceny buhajow z Holan- zakupom chipow w ramach Konsorcjum Euro-
dii, Francji czy Niemiec. Rinice dla cech pro- Genomics, cena badania pojedynczego osobnika
dukcyjnych stgajg kilku procent. Mog one by  spadta do poziomu agjalnego dla polskiego
jednak zminimalizowane przez fake w ocenie  hodowcy, szczego6lnie w przypadku chipu niskiej
polskiej uwzgtdniona jest specyfikérodowiska  gestdéci (tzw. Euro10K).
(zywienie, utrzymanie, dobrostan itp.), w jakim Nowa metoda oceny genetycznej bydta
oceniane byly osobniki, wchoglze w sklad tzw. wymaga duej akcji promocyjnej i szkoleniowej,
populacji referencyjnej buhajoéw. Populacja taaby polscy hodowcy zaakceptowajijpko ruty-
stanowi jdro oceny genomowej, gdystwwy do  nowy element systemu hodowli. Jak gthtdue
szacowania wptywu markeréw genetycznych nazainteresowanie zyskuje ona wradkach ho-
poziom badanych cech. A wplyw ten zalenie  dowli zarodowej (OHZ) i u nielicznych wybit-
tylko od DNA, ale take od jego interakcji z wa- nych hodowcow indywidualnych. Wdtenie
runkami srodowiska, w ktorym corki i krewne oceny genomowej jest szanga ugruntowanie
buhaja g uzytkowane. Tutaj nals upatrywa pozytywnych zmian, poréwnywalnych do wpro-
atutu krajowych ocen genomowych i zachéwa wadzenia do Polski bydta rasy hf, upowszech-
odpowiedni dystans w konfrontowaniu ich nienia inseminacji czy rekonstrukcji metod sza-
z ocenami buhajéw z innych krajow. Drugim cowania wartéci hodowlanej. W4czeniu s
elementem, ktory wptynie na podniesienie do-polskiej hodowli bydta hf w nurt najnowszych
kladnaici polskiej oceny genomowej, etizie  metod doskonalenia genetycznego tej rasy powin-
powiekszenie polskiej populacji referencyjnej no przywieca nadrzdne zadanie — zachowanie
buhajéw o osobniki udoginione Polsce przez optacalngci i konkurencyjnéci krajowej produk-
inne kraje. Dzki dziatalngci Konsorcjum  cji mleka na wspolnym rynku europejskim.
MASINBULL/GENOMIKA POLSKA, Polska
stata st cztonkiem Konsorcjum EuroGenomics
(Francja, Holandia, Niemcy, Dania, Szwecja, Podsumowanie
Finlandia, Hiszpania, Polska) i zyskata prawo do
wymiany wynikéw bada DNA buhajow, co za Wprowadzenie badgaDNA do hodowli
kilka miestcy powinno doprowadzido znacz- bydta mlecznego podniosto wiarygodiamceny
cego zwgkszenia dokladriwi krajowej oceny genetycznej, dostarczylo nadzi do ochrony
genomowe. przed efektami defektow genetycznych i otwo-

Ocena genomowa jestzt@owym i bar-  rzyto nowe maliwosci do przyspieszenia p@st
dziej doktadnym nakgiziem w ocenie materialu pu hodowlanego poprzez wykorzystanie kada
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genomu do wczesnej selekcji rozptodnikéw zejach przodujcych w hodowli bydta mlecznego.
stosunkowo wysak wiarygodndcia. Dziatania  Wiaczenie s do medzynarodowych przedsi
takie podgto z sukcesem tak w Polsce, podno- wzig¢, takich jak udziat w konsorcjum EuroGeno-
szc tym samym ogolm kulture hodowli  mics, stwarza nowe mdwvosci rozwoju, szcze-

i utrzymupc nieprzerwany kontakt z moderniza- golnie, j&li chodzi o jaké¢ oceny genomowej
cyjnymi przedsijwzieciami, stosowanymi w kra- iwprowadzenie nowych cech do oceny bydia.

THE ROLE OF DNA ANALYSIS IN PRACTICAL CATTLE BREEDING IN POLAND
Summary

The introduction of DNA analysis into dairy cattheeeding improved reliability of genetic evaluation
provided tools to protect against the consequeatgsnetic defects, and opened up new possibifitieaccel-
erating breeding progress through the use of gensimdies for early selection of sires with a iie&dy high
reliability. These actions have been applied witbcgss also in Poland, thus improving overall bregdtand-
ards and keeping abreast of the modernization psesetaking place in major dairy cattle breedingntres.
Participation in international undertakings, sushta EuroGenomics consortium, creates new opgtesifior
development, especially with regard to genomic @atébn quality and the introduction of new traitgoi as-
sessment of cattle.

Literatura i materiatgrodtowe — u autora.

Krowa bez dolewu krwi rasy hf, ZD IZ Czechnica, 29ot. J. Trela)
A cow without HF blood (Czechnica Experimental iStabf the NRIAP, 1979) (photo J. Trela)
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