Genomic enhanced estimation breeding
value - a new tool for improving dairy cattle

quality
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Traditionally used programs for breeding estimation
(estimated breeding value, EBV) are based on the se-
lection index. These programs are accurate and reli-
able but time and costs consuming. Bovine genome
has been sequenced in 2009. Basing on the acquired
information, Marker Assisted Selection (MAS), in cat-
tle breeding program was prepared. It can be applied
either for bull calves for testing program or for heif-
ers for flushing. Genotyping of young animals has
the best accuracy within the population regardless
from the age, sex, pedigree or from progeny per-
formance. It was assumed that genomic enhanced
estimation breeding value (GEBV) is 20-35% more
accurate than the traditional evaluation. The combi-
nation of both methods may additionally increase
the reliability of 5-10%. The aim of this article was
to present the concept of currently introduced pro-
grams of cattle breeding.
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badaczy z 25 krajéw doniésl o zse-
kwencjonowaniu genomu bydta (Bos tau-
rus). Wyniki badan zostaly opublikowane
w tygodniku Science z 24 kwietnia 2009 r.
(1). Wzorcem gatunku byta krowa rasy he-
reford nazywajaca sie Dominnete 01449.
Badania trwaly 6 lat i kosztowaly 53 mln
dolaréw. Okazalo sie, ze genom bydta skla-
da si¢ z 3 mld par zasad. Zawiera on ponad
22 tys. gendw, sposrdd ktérych 14 tys. jest
takich samych, jak u wszystkich gatunkéw
ssakéw. Okolo 80% genéw bydta jest takich
samych, jak u czlowieka. Bydlo ma tez okolo
tysiac gendéw wystepujacych u pséw i gry-

zoni, ale nieobecnych u cztowieka.

Genomowa wartos¢ hodowlana
nowym narzedziem w doskonaleniu

bydta mlecznego

Jarostaw Jedraszczyk

z Matopolskiego Centrum Biotechnologii Sp. z 0.0. w Krasnem

Warto sie zastanowi¢ nad znaczeniem
tej informacji w codziennej praktyce ho-
dowlanej. Czy informacja ta juz dzisiaj
moze w sposéb praktyczny przyczynic sie
do poprawy cech uzytkowych bydla, a je-
§li tak, to jak praktycznie korzystac z tej
wiedzy. Teoria genetyki populacji zakta-
da, ze cechy uzytkowe zwierzecia sa uwa-
runkowane dzialaniem wielu hipotetycz-
nych gendéw o sumujacych sie efektach.
Informacja genetyczna zawarta jest w ge-
nach rozmieszczonych na 30 chromoso-
mach, zapisana za pomoca 3 mld nukle-
otydéw stanowigcych swoisty kod. Kodo-
wi temu dzisiaj jeszcze trudno przypisac
precyzyjnie funkcje, okresli¢ jego poczatek
i koniec, odczytujac tym samym zawarta
w nim informacje.

Obecnie stosowana jest, miedzy inny-
mi w selekcji bydta, metoda obliczeniowa
BLUP (best linear unbiased prediction),
co oznacza najblizsza liniowa nieobcigzo-
ng predykcje (2). Metoda ta pozwala ob-
liczy¢ warto$¢ hodowlana na podstawie
wynikéw oceny wartosci uzytkowej skory-
gowanych o wplyw $rodowiska, w ktérym
zyje zwierze. Ogromny postep, jaki nasta-
pil w ostatnich kilkudziesieciu latach, za-
kladajac, ze ta tradycyjna metoda oceny
oparta jest tak naprawde o sume przeciet-
nych gendw, ktérych liczby, poszczegdl-
nych efektéw i lokalizacji nie znamy, moze
budzi¢ podziw dla ludzi, ktérzy wprowa-
dzili ja w zycie we wczesnych latach dzie-
wiecédziesiatych ubiegtego wieku. Dzisiejsze

programy genetycznego doskonalenia by-
dta mlecznego w wielu krajach zaktadaja,
ze ocena warto$ci hodowlanej prowadzo-
na jest wlasnie ta metoda i przeprowadza-
na jest co najmniej dwa, a zwykle trzy razy
do roku, dla podlegajacych ocenie warto-
$ci uzytkowej cech produkcji mleka, cech
typu i budowy oraz cech funkcjonalnych.
Zwykle wartosci te przedstawiane sa w po-
staci indeksu selekcyjnego, ktory stuzy jako
podstawowe narzedzie do bezposrednie-
go poréwnywania buhajéw i kréw, szere-
gowania ich w formie rankingu, a dla pro-
wadzgcych program stanowi kryterium
selekcyjne.

Obecnie formula polskiego indeksu ho-
dowlanego dla rasy polskiej holsztyrisko-
fryzyjskiej wyglada nastepujaco:

PF = 0,5x PI_PROD + 0,3 x PI_POKR +
0,1 xPI_PLOD + 0,1 x WH_KSOM

Gdzie:

PF — produkcja, funkcjonalnosé,

PI_PROD - podindeks produkcyjny,

PI_POKR - podindeks pokrojowy,

PI_PLOD - podindeks plodnosci,

WH_KSOM - warto$¢ hodowlana
dla zawartos$ci komdrek somatycznych
w mleku.

Podstawa selekcji kréw i buhajow jest
wyboér zwierzat o najwyzszej wartosci ho-
dowlanej przeznaczonych do dalszej ho-
dowli, czyli czesto o najwyzszych indeksach
dla danej cechy. Ocena warto$ci hodowla-
nej jest dokonywana co najmniej dwa razy
w roku, a jej wyniki sa wykorzystywane do
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prowadzenia prac hodowlanych. Wyniki te

sa podstawa do:

1) wyboru kréw na matki buhajéw,

2) wyboru buhajéw na ojcéw buhajéw,

3) wyboru kréw na matki kréw (przezna-
czonych do dalszej hodowli),

4) wyboru buhajéw na ojcéw krow.

Taki tradycyjny schemat postepowania
w przypadku buhajéw wymaga okolo 6 lat
od momentu wyboru rodzicéw nastepne-
go pokolenia do komercyjnego wykorzy-
stania buhaja na podstawie oceny uzyska-
nej na jego cérkach. Warto zaznaczy¢, ze
o ile czotowe buhaje wybierane na ojcéw
z rankingéw $wiatowych cechuja si¢ bar-
dzo wysoka powtarzalnoscia oceny, siega-
jaca nawet 90%, o tyle dla matek buhajow
i ogblnie kréw poddawanych ocenie war-
to$ci uzytkowej uzyskuje sie¢ o wiele niz-
sza powtarzalno$¢ oceny wartosci hodow-
lanej siegajaca maksymalnie 40—45%. Roz-
ny jest takze wplyw kazdego z rodzicéw na
uzyskiwany postep genetyczny. Ocenia sie,
ze to wybor ojca ma najwiekszy wplyw na
postep, podczas gdy wplyw matki okresla
sie na okoto 30%.

Taki tradycyjny model oceny na podsta-
wie potomstwa jest doktadny, ale kosztow-
ny, gdy uwzgledni sie cala droge od zapla-
nowania kojarzen poprzez zakup buhajka
do stacji, czas testowania, oczekiwania na
oceng i wreszcie komercyjne wykorzysta-
nie nasienia. Tansza metoda jest wykorzy-
stywanie w selekcji informacji zawartych
w rodowodach przodkéw i ich wartosci ho-
dowlanej, tzw. pedigree index. Informacje
te wykorzystuje sie, prowadzac programy
selekcyjne w populacjach zbyt matych do
prowadzenia tradycyjnej oceny, pamieta-
jac, ze cechuje ja najnizsza powtarzalnosc
dla cech uzytkowych na poziomie 25-35%.
Od dawna zastanawiano sie, jak obnizy¢
koszty, zwiekszajac postep poprzez przy-
spieszenie momentu uzyskiwania informa-
cji o warto$ci zwierzat. Mozna do tego wy-
korzysta¢ markery genetyczne, ktdre z roku
na rok zyskuja na znaczeniu w programach
hodowlanych bydfa. W kilku krajach roz-
poczeto realizacje programéw selekeji by-
dla mlecznego wspomaganej markerami —
MAS (Marker Assisted Selection). Selekcja
wspomagana markerami jest metoda selek-
¢ji, ktdéra opiera sie na wykrywaniu w geno-
mie obszaréw nazywanych QTL (Quantita-
tive Trait Loci) odpowiedzialnych za pewng
cze$¢ zmiennosci genetycznej danej cechy
stanowiacej przedmiot selekcji.

Czym jest marker genetyczny? Jest to
fragment DNA, ktéry ma stala i unikato-
wa (niepowtarzalng) pozycje w genomie,
wystepuje w wielu wariantach i dziedzi-
czy si¢ w przewidywalny sposéb, zgodnie
z prawami Mendla, w kolejnych pokole-
niach. Dzisiaj role markeréw spelnia SNP,
czyli polimorfizm podstawient nukleotydo-
wych, ktérych uklad zmienia sie pomiedzy
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osobnikami danego gatunku. Ze wzgledu
na duza czesto$¢ SNP (tzw. snipéw) oraz
ich do$¢ réwnomierne rozproszenie w ge-
nomie, moga one zostac uzyte do kontroli
zmienno$ci genomu, ktéra moze zostac od-
czytana za pomoca wzglednie tanich tech-
nik laboratoryjnych — SNP typing. Za po-
mocg takich badan przesiewajacych caly
genom bydla, czyli wszystkie chromoso-
my zidentyfikowano obecnie ponad 50 tys.
markeréw reprezentujacych regiony o réz-
nym wplywie na dana ceche. Marker stuzy
do oznakowania konkretnego miejsca ge-
nomu w celu $ledzenia jego przekazywa-
nia w rodzinach, co w hodowli bydfa ma
duze znaczenie. Jesli w poblizu markera
lezy inny gen o duzym wplywie na ceche
uzytkowa (tzw. gen gléwny), oznacza to, ze
marker i 6w nieznany gen beda razem pod-
lega¢ dziedziczeniu. W ten sposéb marker
z duzym prawdopodobienistwem pozwa-
la przewidzie¢ dziedziczenie genu gléw-
nego, a zatem genetyczng warto$¢ cechy
uzytkowej. Obecnie efekty takich marke-
réw sumuje sie za pomocg modeli staty-
stycznych i w rezultacie otrzymuje sie tzw.
bezposrednia genomowa warto$¢ hodow-
lang, ktdra reprezentuje efekt genetyczny
dla wszystkich cech (DGV-direct genomic
value) i jest niezalezna od metody trady-
cyjnej. Wieksza wiarygodno$¢ uzyskuje sie
dla cech z duzym wspoélczynnikiem odzie-
dziczalnosci, jak produkcja mleka, kto-
ry siega 70%, a nizszy dla takich cech, jak
plodnos¢, ktére osiagaja wartosci ponizej
50%. Wyniki zwykle prezentuje sie w po-
staci indeksu, nawiazujac do formuly obo-
wiazujacej w danym kraju.

Wszystkie zespoly, ktére rozpoczely
tego typu badania rozpoczynaty od utwo-
rzenia banku DNA. Bank to przede wszyst-
kim material genetyczny izolowany od
buhajéw posiadajacych ocene wartosci
hodowlanej na cérkach z wysoka powta-
rzalnoscia. Im wiecej bedzie buhajéw, tym
tworzona w ten sposob baza stanowi¢ be-
dzie bardziej wiarygodne i rzetelne Zré-
dlo informacji do obliczen. Buhaje z bazy
po genotypowaniu stanowia tzw. baze re-
ferencyjna do obliczer genomowej warto-
$ci hodowlanej dla osobnikéw tego samego
gatunku w obrebie tej samej populacji nie-
zaleznie od wieku, plci, informacji rodo-
wodowej i uzytkowosci wlasnej lub uzyt-
kowosci okreslonej na podstawie oceny
potomstwa. Wsréd krajéw realizujacych
taki program nalezy wymieni¢ USA, Ka-
nade, Francje, Niemcy, Holandie, Polske,
kraje skandynawskie, Irlandie, Australie
i Nowa Zelandie. Obserwuje si¢ tendencje
do taczenia wynikéw i tworzenia zespol6w,
czyli préby faczenia baz tworzonych w tych
krajach. Nalezy zaznaczy¢, ze nieokreslono
optymalnej wielkosci takiej bazy. Niektore
z krajéw dysponuja baza zawierajaca kil-
ka tysiecy buhajéw, a inne niewiele ponad
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tysiac, co uzaleznione jest od wielkosci pro-
gramu hodowlanego, dostepnosci materia-
tu od buhajéw dzisiaj juz nieuzywanych lub
kosztéw utrzymania samego banku. War-
to zaznaczy¢, ze w niektérych krajach, po-
mimo duzej liczby buhajéw w bazie, ciagle
nie udaje sie uzyskac satysfakcjonujacych
wynikéw i przedstawione obliczenia obar-
czane s3 duzymi btedami. Niezaleznie od
wielkosci bazy dostepne dzisiaj mikroma-
cierze w formie czipu moga mapowaé 54
tys. SNP, co oczywiscie nie odzwierciedla
100% informacji na temat wartoéci geno-
mowej. Jaka bedzie przyszto$¢ i ile snipéw
zostanie odkrytych w przysztosci, trudno
dzisiaj okresli¢. Powstajg juz nowe macie-
rze zawierajace kilkaset tysiecy SNP, co nie-
watpliwie przyczyni sie do wzrostu wiary-
godnosci tej oceny.

Aby zwiekszy¢ wiarygodno$¢ oceny, fa-
czy sie dzisiaj genomowa warto$¢ hodow-
lang z tradycyjna szacowana wartoscia ho-
dowlana wolna od informacji genomowej
(estimated breeding value — EBV) otrzymu-
jac kombinacje obu tych warto$ci w posta-
ci genomowo wzbogaconej oceny warto-
$ci hodowlanej (genomic enhanced estima-
tion breeding value — GEBV). Poréwnujac
wszystkie dostepne metody szacowania
warto$ci hodowlanej, mozna stwierdzi¢, ze
genomowa warto$¢ hodowlana daje wia-
rygodno$¢ wyceny o 20—-35% wyzszg niz
wartosci obliczone na podstawie rodowo-
du. Kombinacja genomowej wartosci i tra-
dycyjnego szacowania podwyzsza wiary-
godnos¢ o dodatkowe 5-10%.

Jak wspomniano, takze w Polsce podje-
to prace zmierzajace do wprowadzenia tej
metody do rutynowej praktyki hodowlanej.
Juz w 2004 1. przy Uniwersytecie Warmin-
sko-Mazurskim w Olsztynie powstat Polski
Bank DNA Buhajéw, w ktérym gromadzo-
ne sa probki DNA pozyskane od buhajéw
ze wszystkich krajowych spétek insemina-
cyjnych, a takze od wielopokoleniowych
rodzin buhajéw, umozliwiajac genotypo-
wanie buhajow i ich potomstwa. Obecnie
okreslono juz genotyp ponad 1200 polskich
buhajéw, co stanowi podstawe krajowego
banku DNA i krajowa baze referencyjna.
W trakcie sa obliczenia statystyczne pro-
wadzgce do okreslenia tego nowego typu
wartosci hodowlanej. Takim narzedziem,
bedacym potaczeniem informacji genomo-
wej i obserwacji fenotypowych, pozwalaja-
ce na okreslenie efektéw poszczegdlnych
SNP sa réwnania predykcji. Pierwsze wy-
ceny juz si¢ pojawiaja. Maja one obecnie
charakter naukowy, lecz wkrétce moga sta¢
sie podstawa do praktycznego wdrozenia,
tak aby staly sie elementem rutynowej oce-
ny wartos$ci hodowlanej bydta holsztyrisko-
fryzyjskiego w Polsce. Problemem pozo-
staje tak zwana walidacja wynikéw, czyli
potwierdzenie wiarygodnosci genomowej
warto$ci hodowlanej na osobnikach spoza
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populacji referencyjnej. Stabe spokrewnie-

nie nowych osobnikéw ocenianych z popu-

lacja referencyjna moze znacznie obnizy¢
dokladno$¢ genomowej wartosci hodow-
lanej. Dlatego istotne jest ciagle rozszerza-
nie tej populacji i reestymacja efektéw mar-
keréw, aby w spos6b mozliwe wierny od-
zwierciedlaly aktualne sprzezenia miedzy
markerami a cechami uzytkowymi. Prace
nad genomowa wartosciag hodowlang beda
trwaly przez najblizsze kilka lat zanim ten
nowy system oceny w pelni zostanie zhar-
monizowany z ocena tradycyjna i uzyska
pelne zaufanie hodowcéw bydta.

Wsréd zalet nowej metody nalezy wy-
mienic¢:

1. Mozliwos$¢ wyceny bardzo mlodych
zwierzat w sposéb bardziej precyzyjny
niz na podstawie rodowoddéw rodzicéw,
co pozwoli kwalifikowa¢ buhajki do sta-
¢ji produkcji nasienia w oparciu o do-
datkowe informacje (dokonanie wybo-
ru, np. spoéréd pelnych braci).

2. Lepszy wybér matek buhajéw oraz daw-
czyn zarodkéw i wzrost znaczenia jalé-
wek w selekcji.

3. Relatywnie niski koszt genotypowania
w poréwnaniu do tradycyjnej metody

oceny na potomstwie (obecnie koszt ge-
notypowania pojedynczej préby wyno-
si ok. 250 euro).

4. Mozliwos¢ prowadzenia programu se-
lekcji buhajéw bez bezposredniego od-
niesienia do wielko$ci populacji kréw
objetych ocena wartosci uzytkowej, co
dzisiaj limituje liczbe testowanych bu-
hajéw.

5. Zwigkszenie rocznego postepu gene-
tycznego m.in. poprzez skrécenie od-
stepu miedzypokoleniowego i zwiek-
szenie ostrosci selekcji.

6. Wykorzystanie metody do oceny spo-
krewnienia w populacji lub wykrywa-
nia nosicieli defektéw genetycznych.
Podsumowujac, nalezy stwierdzi¢, ze se-

lekcja genomowa, ktéra dzisiaj okreslana

jest jako rewolucja w hodowli, wkrétce sta-
nie sie standardem, gléwnie ze wzgledu na
przyspieszenie postepu w pracach hodow-
lanych. Sklada sie na to znaczne udosko-
nalenie $ciezki zeniskiej oraz udostepnienie
nasienia mlodych buhajéw bez wyceny na
potomstwie, co jeszcze bardziej moze przy-
spieszy¢ postep genetyczny. Mozna ocze-
kiwa¢, ze zmianom ulegna metodyki do-
tychczasowych programéw oceny i selekcji

buhajéw, przepisy regulujace hodowle za-
réwno europejskie, jak i krajowe, struktu-
ry organizacji prowadzacych programy ho-
dowlane, jak i marketing oferowanego na
rynku nasienia. Z pewnoscia bedzie si¢ ob-
serwowac rozwoj technologii stuzacych do
efektywnego wdrazania tej metody. Pod-
kresli¢ nalezy jednak, ze metoda ta, wyko-
rzystujac dzisiejsza technologie moze by¢
najwyzej tak dokltadna, jak wycena buha-
jow na potomstwie, dlatego w najblizszym
czasie ocena wartosci uzytkowej i jej wyni-
ki ciagle beda podstawa do obliczen war-
tosci hodowlanej uzupelnianej coraz do-
kladniejsza ocene genomowa.
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