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Wglad w histori¢ hodowli koni arabskich czystej krwi na pod-
stawie rodowodow oraz wynikéw badan polimorfizmu mtDNA

Hodowla koni arabskich w Polsce ma bogata, kilkusetletnig trady-
cje i poprzez eksport materiatu oddziatuje znaczaco na swiatowg
hodowle koni tej rasy. Materiat wyjsciowy krajowej hodowli stano-
wity konie importowane z Bliskiego Wschodu, a najstarszg stadni-
ne zatozono w 1778 roku [11]. Podczas dwoch wojen $wiatowych
XX wieku, a takze w okresie zametu zwigzanego z wybuchem w
Rosji rewolucji pazdziernikowej, pogtowie koni doznato znacz-
nych strat, przepadta takze czes¢ informacji dotyczaca rodowo-
dow [11]. Po 1945 roku istniaty w Polsce prawie wytgcznie stadni-
ny panstwowe i dopiero pod koniec XX wieku nastgpit proces
odradzania sie hodowli prywatnej. W 1926 roku wydano pierwszg
ksiege stadng koni arabskich [10] (od 1932 roku wydawana jako
Polska Ksiega Stadna Koni Arabskich Czystej Krwi — PASB). Kil-
ka lat pézniej (w 1938 r.) opublikowano pierwsze na $wiecie tabli-
ce genealogiczne polskich arabdw, autorstwa dr. Skorkowskiego,
a po wojnie tablice genealogiczne opracowane przez Rozwadow-
skiego. Od konca lat osiemdziesigtych warunkiem wpisu do ksigg
stadnych koni arabskich czystej krwi jest uwiarygodnienie pocho-
dzenia konia na podstawie wynikéw badan markeréw genetycz-
nych — poczatkowo wariantéw genetycznych biatek, a obecnie
markeréw DNA. Analizy te prowadzone sg pod auspicjami Inter-
national Society for Animal Genetics, wedtug scisle zunifikowa-
nych kryteriow. Certyfikaty wydawane przez poszczegdine labo-
ratoria (w Polsce analizy wykonywane sg w IGIHZ PAN w Ja-
strzebcu) majg wiec charakter dokumentu hodowlanego honoro-
wanego na catym swiecie.

Konie arabskie czystej krwi sg w Polsce populacjg stosunkowo
nieliczng. Z informaciji zawartych w ksiegach stadnych wynika, ze
aktualna liczba matek stadnych (dane za 2012 rok) wynosi 1056
szt. Araby, z rodowodami siegajacymi poczatku XIX wieku, sg do-
brym modelem do badan struktury zatozycielskiej przy pomocy
miernikow rodowodowych. Mierniki oparte na rodowodach zwie-
rzat i stuzace do szacowania struktury genetycznej populacji sg
istotne zwtaszcza w hodowli zachowawczej. Jej gtéwnym zada-
niem jest utrzymanie jak najwiekszego zréznicowania genetycz-
nego populacji. Wazne jest przy tym zachowanie alleli rzadkich,
gdyz prawdopodobienstwo ich wypadniecia z puli genowej w wy-
niku dryfu genetycznego jest najwieksze [9]. Poprzez losowy wy-
bor osobnikéw do badan, prawdopodobienstwo zidentyfikowania
rzadkich sekwencji mtDNA, tj. wystepujacych u jednego lub kilku
osobnikéw, jest niewielkie. Z kolei w populacji zwierzat o znanym
pochodzeniu i przy zatozeniu, ze rodowody sg wiarygodne, a mu-
tacje wystepuja na tyle rzadko, ze mozna je pomina¢ w rozwaza-
niach, liczbe badanych osobnikdw mozna ograniczy¢ wytgcznie
do reprezentantéw poszczegdlnych linii zenskich, ktére potencjal-
nie posiadajg rézne haplotypy mtDNA [5]. Dlatego wybierajac
osobniki do badan na podstawie danych rodowodowych mozna
odnalez¢ wszystkie haplotypy/sekwencje bez wzgledu na cze-
stos¢ ich wystepowania. Podstawowym miernikiem rodowodo-
wym jest liczba zatozycieli populacji, definiowanych jako osobniki
0 nieznanym pochodzeniu, ktére sg spokrewnione w rodowodach
jedynie ze swoimi potomkami. Liczba zatozycieli, ustalona na
podstawie rodowodéw koni arabskich hodowanych w Polsce w
latach 90. XX wieku, wynosita 203, przy czym wiekszos¢ to konie
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oznaczone w ksiegach stadnych jako oryginalne araby. Warto
podkresli¢, ze genetyczne znaczenie poszczegolnych zatozycieli
mierzone udziatem ich genéw w puli genowej populacji byto bar-
dzo rézne, w granicach od <0,005% do niemal 7,96% [3]. Co wie-
cej, udziaty gendéw czterech najwazniejszych zatozycieli populaciji
obejmowaty tacznie prawie 25% puli, podczas gdy udziaty 150
zatozycieli o najmniejszej reprezentacji nie przekraczaty tacznie
18% puli genowej [3]. Przyczynami tak duzych dysproporcji byty
zaréwno duze straty materiatu hodowlanego w okresie obu wojen
Swiatowych, jak réwniez duza dysproporcja w liczbie osobnikow
zakwalifikowanych do hodowli w kolejnych pokoleniach potom-
nych. Dotyczyto to przede wszystkim najbardziej popularnych
ogieréw, z bardzo duzg liczba kry¢ (tzw. efekt popularnego roz-
ptodnika). Intensywna eksploatacja hodowlana wybranych osob-
nikdow skutkowata takze wzrastajagcym poziomem spokrewnienia
koni, jak réwniez statym wzrostem wartosci wspotczynnika inbre-
du liczonego na podstawie petnej informacji rodowodowej.

Polskie araby okazaty sie takze dobrym obiektem do badan
zroznicowania mtDNA, z uwagi na duzg stabilno$¢ odnosnie do
liczby linii zenskich. W populacjach dzikich zwierzat liczba haplo-
typéw mtDNA oraz ich frekwencja zalezg od szeregu czynnikéw
zwigzanych z historig gatunku oraz jego biologig (system rozrodu,
migracje). Natomiast w przypadku populacji ksztattowanych i za-
rzgdzanych przez cztowieka, pierwszoplanowg kwestig jest wola
hodowcy i jego decyzje odnosnie do wyboru samic do stada ho-
dowlanego, co skutkuje wystepowaniem zréznicowania mtDNA
pomiedzy lokalnymi populacjami tej samej rasy z réoznych miej-
scowosci, krajéw czy kontynentow, catkowicie niezaleznego od
tzw. czynnika geograficznego. Wystepowanie réznic w liczbie
oraz frekwenciji alleli i haplotypéw w takich populacjach nie jest
wiec niczym szczegdlnym. Taki stan ukazuje m.in. zréznicowanie
pomiedzy populacjg w Polsce i w USA, zaréwno co do liczby, jak
i frekwencji poszczegolnych haplotypéw mtDNA koni czystej krwi
arabskiej. W historycznie duzo starszej i stosunkowo bardzo matej
populacji polskiej potwierdzono obecnos$¢ 5 haplotypow mtDNA,
niespotykanych u koni arabskich czystej krwi z USA. Z kolei w
bardzo licznej populacji amerykanskiej, wsrod zidentyfikowanych
27 haplotypéw [1], wystepowania 17 haplotypow (ich taczna fre-
kwencja jest blisko 55%) nie notuje sie u koni z polskich stadnin.
Znajac historie rasy i dysponujgc danymi rodowodowymi koni z
obu krajow mozna wyttumaczy¢ te réznice: wynika ona z pocho-
dzenia wspétczesnych amerykanskich koni tej rasy importowa-
nych z wielu krajéw, w tym takze z Polski. Podany przyktad poka-
zuje, ze duze zréznicowanie haplotypowe mtDNA (tak jak w przy-
padku koni arabskich z USA) nie musi wynika¢ z wieku populacji,
a wiarygodnych informacji z tego zakresu dostarcza wiedza na
temat rodowodow.

Z uwagi na fakt, ze konie arabskie sg w Polsce populacjg sto-
sunkowo nieliczng oraz biorgc pod uwage efektywnos¢ wspétcze-
snych procedur molekularnych, przebadanie catej populacji tej
rasy nie bytoby powazniejszym wyzwaniem. Jednakze barierg sg
koszty analiz sekwencjonowania DNA, a takze dostepnosc¢ do ca-
tego materiatu, rozproszonego obecnie w wielu hodowlach pry-
watnych. Przeszkody te tatwo zniwelowac¢, badajac linie zenskie
obecne w populacji w uproszczony sposob, tj. poprzez przeprowa-
dzenie analiz na wybranych reprezentantach poszczegadlnych linii.

Wyniki analizy sekwencji mtDNA przeprowadzonej na 44 re-
prezentantach 15 linii zenskich i ich najwazniejszych gatezi, do
ktoérych nalezy w sumie ok. 98% polskiej populacji koni arabskich,
pozwolity na wyodrebnienie 14 r6znych haplotypow [6]. Zatozy-
cielki wspomnianych 15 linii zeAskich stanowity 7,0% z ogolnej
liczby wszystkich 213 zatozycieli populacji, a udziat ich genéw w
puli genowej populacji wynosit okoto 8%. Ten niski, cho¢ stabilny
udziat jest pochodng dtugosci rodowoddéw oraz efektu szyjki bu-
telki, zwigzanego ze stratami materiatu hodowlanego podczas
obu wojen $wiatowych.

Ogodlnie biorgc, badania wykazaty petng zgodnos¢ wynikow
analizy mtDNA z zapisami rodowodowymi w Polskich Ksiegach
Stadnych, obejmujacymi okres po | wojnie swiatowej. Tym samym
wyniki badan mtDNA potwierdzity dobrg opinie o rzetelnosci zapi-
séw polskich ksigg stadnych. Odnos$nie do zapiséw z okresu
wczesniejszego, wykryto dwa btedy w dokumentacji, bedace
skutkiem wojennych zawirowan. Jeden z nich dotyczyt nieprawi-
dtowej atrybucji jednej z dwoch gatezi linii Milordki urodzonej



ok. 1810 r., ktdéra to kwestia, znana na $wiecie jako Milordka-Ma-
likarda problem, byta dyskutowana od poczatku lat 90. XX wieku
[8]. Drugi btad wykryto w zapisach linii Gazella or.ar. i jej dwoch
podlinii rozpoczetych przez klacze Fryga i Gazella I, urodzone w
1914 roku. Uzyskany wynik nie podwaza arabskiego pochodzenia
linii, a jedynie wskazuje na jej nieprecyzyjng atrybucje (haplotyp
znaleziony w podlinii Frygi wskazuje na jej przynaleznos$c¢ do linii
Sahary or.ar., réwnie cennej klaczy arabskiej z Jarczowiec). Nale-
zy takze wspomnie¢, ze wykazano wysoki stopief spokrewnienia
zatozycielek linii stawuckich i biatocerkiewskiej z zatozycielkami
linii arabskich, ktére oficjalnie uznawane sg za oryginalne araby.
Mozna oczekiwac, ze wyniki te potozg ostatecznie kres pojawia-
jacym sie spekulacjom o odrebnym, ,niearabskim” pochodzeniu
tych starych linii.

Monitorowanie puli genowej odtwarzanych ras pséw poprzez
badania polimorfizmu sekwencji mtDNA

Przyktadem rasy pséw, w hodowli ktérej ogniskuje sie wiele wspot-
czesnych probleméw genetyki populacyjnej sg ogary polskie —
rasa psow gonczych o historii siegajacej przetomu XVIII i XIX wie-
ku [12]. Hodowla pséw tej rasy byta zlokalizowana gtéwnie na
wschodnich kresach Polski, tj. terenach nalezacych do Il Rzeczy-
pospolitej, a obecnie do Litwy, Biatorusi i Ukrainy. Dziatania wojen-
ne oraz pozniejsze zmiany terytorialne spowodowaty zanik krajo-
wej populacji ogaréw polskich. Restytucje rozpoczeto w 1959 roku
od dwdch suk i psa, sprowadzonych z terenéw dzisiejszej Biatoru-
si oraz jednego psa o nieznanym pochodzeniu [2]. Osobniki te sta-
ty sie zatozycielami odtwarzanej rasy, zatwierdzonej w 1966 roku
przez FCI. W nastepnych latach hodowle prowadzono opierajac
sie na psach zapisanych w Polskiej Ksiedze Rodowodowej, jak
réwniez psach o nieznanym pochodzeniu, wpisywanych do Ksiegi
Wstepnej na podstawie decyzji uprawnionego kynologa (na pod-
stawie wygladu zewnetrznego). Jest oczywiste, ze pochodzenie
psow okreslane wedtug wspomnianych subiektywnych kryteriow
moze budzi¢ watpliwosci, gdyz mogq to by¢ zaréwno psy rasowe
hodowane bez dokumentacji zwigzku kynologicznego, jak i osob-
niki majace reprezentantéow innych ras wsrod swych przodkow.
Ogary polskie sg populacjg bardzo mata. Wyniki badan dowodza,
ze liczba zatozycieli rasy jest ograniczona i w latach 1960-2008
wynosita zaledwie 21 osobnikéw [2]. Konsekwencjg ograniczonej
liczby zatozycieli jest wysokie spokrewnienie i zinbredowanie po-
pulacji (F=37%), znacznie przewyzszajace wartosci notowane w
populacjach innych ras psow (od 2,4% do 32%). Duzy stopien spo-
krewnienia wsréd ogarow polskich powoduje negatywne konse-
kwencje, ujawniajgce sie m.in. w czestych problemach zdrowot-
nych. Konieczna jest wiec analiza genetyczna przeprowadzana
wedtug zobiektywizowanych kryteriéw (badania DNA) dla ustale-
nia rzeczywistego poziomu zréznicowania populacji, w celu uzy-
skania danych umozliwiajacych skuteczne przeciwdziatanie za-
grozeniom.

Przy pomocy analizy mtDNA oceniono poziom zréznicowania
genetycznego pomiedzy poszczegdlnymi liniami zenskimi oraz
okreslono stopien spokrewnienia ich zatozycielek [7]. Ponadto, w
drodze analizy posredniej z wykorzystaniem danych rodowodo-
wych, przesledzono dynamike zmian frekwencji poszczegdlnych
haplotypoéw na przestrzeni lat 1960-2008. Ustalono takze, jakie
sg relacje pomigdzy ogarami i innymi rasami psow, wynikajgce z
posiadania wspdlnych przodkéw w przesztosci, tj. w okresie nie
objetym zapisami rodowodowymi. Sekwencje mtDNA znalezione
u ogarow porownano z sekwencja referencyjng oraz z 67 sekwen-
cjami innych 55 ras psow, reprezentujgcymi rozne typy uzytkowe
i przypisanych do réznych grup FCI (sekwencje te zaczerpnieto
ze swiatowej bazy GenBank). Wykazano, ze sposrod 15 linii zen-
skich, w hodowli sg aktywne obecnie tylko 4 linie. Historycznie
najliczniej reprezentowana jest linia pierwszej zatozycielki rasy
(suka Czita), z liczbg miotéw rowng 260. Liczba miotéw urodzo-
nych w pozostatych liniach byta znaczaco nizsza i wahata sie od
1 do 17. Dtugosc funkcjonowania poszczegdlnych linii byta ré6zna
i wynosita od jednego do 12 pokolen suk hodowlanych. Charakte-
rystyczne jest nie tylko wygasanie catych linii, ale i ich odgate-
zien. We wspotczesnej populacji ogaroéw polskich wystepujg jedy-
nie trzy haplotypy mitochondrialnego DNA odnalezione u przed-
stawicieli szesciu linii zenskich. Niestety, nie jest mozliwe odtwo-
rzenie, jakie sekwencje wystepowaty w wygastych liniach zen-

skich i jaki byt stopien ich spokrewnienia ze sobg, z uwagi na brak
materiatu biologicznego do badan.

Wyniki badan wskazujg, ze ogary charakteryzujg sie bardzo
matym stopniem zréznicowania genetycznego [7]. Zasadne wy-
daje sie pytanie: jak przeciwdziata¢ niekorzystnym tendencjom
ograniczania puli genowej populacji i problemom zdrowotnym ob-
serwowanym u ogaréw polskich. Jak wynika z wczesniej opubli-
kowanych wynikéw analizy rodowodowej, bardzo mate zréznico-
wanie genetyczne ogaréw polskich jest wynikiem zbyt matej licz-
by zatozycieli rasy i duzej dysproporcji w udziatach ich genéw w
puli genowej populacji [2]. Dodatkowo, obecnos$¢ tych samych
haplotypow mtDNA u réznych zatozycielek, czyli osobnikow, kto-
re z definicji jako zatozyciele rasy powinny by¢ niespokrewnione
ze sobg, moze wskazywac, ze poziom spokrewnienia rasy jest
jeszcze wyzszy niz wynikatoby to z analizy rodowodowej. Z dru-
giej jednak strony, stwierdzono obecnos¢ odrebnych haplotypow
u trzech zatozycielek rasy, w tym jednego haplotypu znaczaco
réznigcego sie od haplotypu typowego dla rasy, co moze dowo-
dzi¢, ze pula genowa populacji wzbogacita sie o nowe, catkiem
odmienne geny. W sytuacji wspomnianych probleméw zdrowot-
nych w populacji ogaréw polskich, wykorzystanie w hodowli pséw
0 odrebnym pochodzeniu, zapisanych w KW, nalezatoby wiec
uznac za dziatanie pozytywne.

Niestety, wprowadzenie do hodowli takich pséw doprowadzito
nie tylko do wzrostu poziomu zréznicowania genetycznego, ale
takze i do wzrostu zréznicowania fenotypowego, co nie zostato
zaakceptowane przez srodowisko hodowcéw i sedziéw kynolo-
gicznych, ktdrzy kierujac sie wynikami subiektywnej oceny wygla-
du zewnetrznego krytycznie oceniali jako$¢ pséw o takim pocho-
dzeniu. Sprawa ta ukazuje istnienie wewnetrznej sprzecznosci.
Rasa ogaréw polskich ma bardzo ograniczong pule genowa, co
ujawnia sie w wysokim stopniu inbredu zagrazajacego populacji,
a jednoczes$nie wzbogacenie jej puli genowej poprzez hodowlane
uzytkowanie obcych genetycznie osobnikéw zapisanych do KW
napotyka przeszkody [4]. Ostatecznie, w listopadzie 2010 roku
Ksiega Wstepna zostata zamknieta decyzjg Zwigzku Kynologicz-
nego w Polsce.

Podsumowanie

Stan wspotczesnej wiedzy genetycznej nie daje odpowiedzi na
kluczowe pytania dotyczace istoty zasobow genetycznych, gdyz
nie tylko liczba zaangazowanych gendw, lecz skomplikowana sie¢
ich aktywacji oraz zachodzace interakcje decydujg o wszystkich
wiasciwosciach biologicznych organizmu. Potrzeby wtasciwego
ukierunkowania takich dziatan sprawiajg, ze oprécz metodologii
badan stuzgcej rozpoznaniu i opisaniu stanu faktycznego w za-
kresie puli genowej, konieczna jest retrospekcja w procesy ksztat-
towania poszczegdlinych populacji.

Populacje wielu ras, stanowigcych obecnie obiekt zaintereso-
wania hodowcow, poddawano w przesztosci rozmaitym oddziaty-
waniom. Ich filogenetyczna historia, a przede wszystkim aktualny
status puli genowej oraz biezace cele hodowlane sg zatem inne.
Do puli genowej niektorych populacji celowo wprowadzano obce
komponenty, co miato na celu poprawe niektérych cech (np. po-
prawienie mlecznosci bydta rasy polskiej czerwonej). Inne popu-
lacje niemal catkowicie zanikly i sg obecnie odtwarzane. Przykia-
dem jest btedna polityka hodowlana w stosunku do bydta biato-
grzbietego, cieszgcego sie niegdys w Polsce duzg renomag. Zde-
cydowano nie popierac i nie obejmowac rejonizacjg bydta tej rasy,
co spowodowato, ze w latach 70. XX w. uznano jg za niemal wy-
martg, a w pierwszych pracach podjetych w potowie lat 90. przez
Katedre Hodowli Bydta éwczesnej AR w Lublinie, zinwentaryzo-
wano zaledwie okoto 50 osobnikéw odpowiadajgcych opisom tej
rasy. Inne populacje zanikty na skutek zmian terytorialno-politycz-
nych po Il wojnie $wiatowej, np. populacja pséw gonczych — ogar
polski, ktérych hodowla koncentrowata sig gtéwnie na Kresach
Wschodnich Il RP. Inne rasy doznaty ubytkéw (np. straty w ho-
dowli koni arabskich czystej krwi w okresie rewolucji pazdzierni-
kowej w Ros;ji), a niektére cenne osobniki tej rasy wywieziono i
rewindykowano do Polski z Niemiec w 1945 roku.

Tradycyjne narzedzia analizy genetycznej sg niewystarczajg-
ce w wielu kwestiach zwigzanych z rozpoznawaniem historii po-
pulacji pradziejowych i ich wzajemnych relacji, analizg tzw. efektu
zatozyciela w restytuowanych populacjach, retrospekcjg w rodo-
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wody i weryfikowaniem atrybucji starych linii, itd. Nowe mozliwo-
$ci w zakresie odtwarzania matczynej i ojcowskiej genealogii linii
wynikajg z badan polimorfizmu markeréw nie rekombinujacych
oraz z zastosowania modeli i procedur bioinformatycznych, wta-
Sciwych filogenetyce molekularnej i archeogenetyce.
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Wplyw zréznicowanych
dawek TMR na jakos¢ mieka
krow rasy phf i wytwarzanych
Z niego produktow

Krzysztof Bilik

Instytut Zootechniki — Panstwowy Instytut Badawczy w Krakowie

W ostatnich latach podejmuje sie coraz wiecej kompleksowych ba-
dan nad aspektami zdrowotnymi ré6znego rodzaju ttuszczéw, bia-
tek i sktadnikow biologicznie aktywnych zawartych w mleku i jego
przetworach oraz mozliwosciami modyfikowania ich sktadu rézny-
mi metodami [4, 12]. Wykazano, ze spo$rdd czynnikow zywienio-
wych istotny wptyw na zawartos¢ niezbednych nienasyconych
kwasow ttuszczowych i innych sktadnikéw funkcjonalnych w mleku
wywiera sktad dziennej dawki pokarmowej [7]. Jednym z natural-
nych sposobdéw podniesienia zawartosci NNKT i CLA w mleku jest
zwiekszenie w dawce pokarmowej udziatu pasz objeto$ciowych
bogatych w prekursory wielonienasyconych kwasow ttuszczowych
z rodziny n-3, zwtaszcza traw i roslin motylkowatych wystepuja-
cych w runi pastwiskowej [6]. Wprowadzane obecnie w fermach
bydta mlecznego systemy zywienia krow dawkami kompletnymi —
petnosktadnikowymi (TMR) lub czesciowo kompletnymi (PMR), w
ktérych podstawowg pasze objetosciowg stanowi kiszonka z ca-
tych roslin kukurydzy, wyeliminowaty niemal catkowicie pastwisko-
we zywienie krow mlecznych. Kiszonka z kukurydzy, ze wzgledu
na stosowane obecnie technologie zbioru, zaliczana jest do pasz
niestrukturalnych, co przy duzym udziale pasz tresciwych stoso-
wanych w Zzywieniu wysokowydajnych kréw prowadzi do pogor-
szenia struktury fizycznej dawki [1] i zwiekszenia ryzyka wystapie-
nia kwasicy zwacza. Zapewnienie wymaganego udziatu fizycznie
efektywnego wtékna (feNDF) w dawce TMR, sprzyja bowiem nie
tylko utrzymaniu fizjologicznego pH tresci zwacza i jego aktywno-
Sci trawiennej, ale moze mie¢ takze wptyw na profil kwaséw ttusz-
czowych w mleku [1]. W tym kontekscie kiszonki z przewiednietych
traw lub roslin motylkowatych stanowig nie tylko zrédto biatka, ale
majg takze wptyw na utrzymanie wymaganej struktury fizycznej
dawki [14]. Nasilajace sie w ostatnich latach choroby grzybowe i
szkodniki kukurydzy oraz rozwijajacy sie sektor naturalnych zrédet
energii powodujg, ze uprawa kukurydzy na cele paszowe moze
ulec ograniczeniu. W tych przypadkach paszg uzupetniajacq dla
krow wysokomlecznych lub alternatywng dla kréw w petnym okre-
sie laktacji, w stosunku do kiszonki z kukurydzy, moga by¢ w wielu
rejonach kraju kiszonki z catych roslin zbozowych (GPS) lub mie-
szanek zbozowo-strgczkowych.

Celem niniejszego artykutu jest przedstawienie wynikéw ba-
dan wiasnych, dotyczacych wptywu zywienia krow rasy polskiej
holsztyhsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej dawkami TMR,
zréznicowanymi pod wzgledem rodzaju paszy objetosciowej
senergetycznej” (kiszonka z catych roslin kukurydzy lub kiszonka
Z jeczmienia ozimego) i jej stosunku do paszy objetosciowej ,biat-
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kowej” (kiszonka z traw przewiednietych), na wydajnos¢, wartosé
odzywczg i technologiczng mleka oraz wytwarzanych z niego
produktéw (twardg, serek podpuszczkowy, masto).

Badania przeprowadzono w latach 2009-2011 w Zaktadzie Do-
$wiadczalnym 1Z PIB Chorzeléw Sp. z 0.0. na 36 krowach rasy
polskiej holsztynsko-fryzyjskiej odmiany czarno-biatej (phf-cb) w
Srodkowym (od 4. do 6. miesigca) okresie laktacji. Wyodrebniono
dwa etapy badawcze réznigce sie rodzajem skarmianej kiszonki
energetycznej: z kukurydzy — w 1. etapie lub z catych roslin zbo-
zowych — w 2. etapie oraz ich stosunkiem (70:30% lub 50:50% w
suchej masie) do kiszonki z przewiednigtych traw tgkowych. W
kazdym etapie utworzono dwie analogiczne, pod wzgledem wy-
dajnosci, genotypu i kolejnej laktacji, grupy krow (po 9 szt.). Do
poszczegdélnych grup zywieniowych krowy dobierano réwnolegle,
w tej samej (od 2. do 4.) laktacji i okresie laktacji (od 91. do 180.
dnia). Zwierzeta doswiadczalne wybrano ze stada 300 krow doj-
nych o wydajnosci w granicach 7800 kg mleka za 305 dni laktacji,
0 zawartosci 3,86% ttuszczu i 3,44% biatka. Wartos¢ energetycz-
ng i biatkowg pasz w jednostkach systemu INRA oraz sktad da-
wek pokarmowych i mieszanek tresciwych ustalano wedtug norm
zywienia 1Z PIB-INRA, przy zastosowaniu programu komputero-
wego INRAtion (wersja 4.05. 2009). Przy ustalaniu sktadu dawek
(TMR) w Zaktadzie Doswiadczalnym brano pod uwage $rednig
mase ciata, wydajnos¢ mleczng oraz zawartosc¢ ttuszczu i biatka
w mleku w 7.-10. dniu przed rozpoczeciem doswiadczenia. Pro-
centowy udziat pasz objetosciowych (soczystych i suchych) w
stosunku do pasz tresciwych w TMR wynosit okoto 67:33% w s.m.
Krowy utrzymywano w oborze wolnostanowiskowej i zywiono gru-
powo dwa razy dziennie. W czasie doswiadczenia okreslano sktad
chemiczny i pobranie paszy, strukture fizyczng TMR, wydajnos¢ i
skfad chemiczny mleka oraz profil kwasow ttuszczowych w ttusz-
czu mleka. W pobranych w ostatnim tygodniu analizowanej laktacji
probkach mleka okreslano wskazniki przydatnosci technologicz-
nej, a w produktach mlecznych (twardg, serek podpuszczkowy
miekki, masto smietankowe) cechy jakosciowe i organoleptyczne
oraz profil kwaséw ttuszczowych w ttuszczu masta. Zawarto$¢
podstawowych sktadnikéw i mocznika w mleku oznaczano przy
uzyciu Milkoscanu FT 120 Foss Elekric, profil kwaséw ttuszczo-
wych w prébkach mleka i masta — metodg chromatograficzng,
gtéwne frakcje biatek i substancji biatkowych — metoda Kjeldahla,
wartos¢ pH — pehametrem cyfrowym, kwasowos$¢ miareczkowag
(°SH) zgodnie z PN-68/a-86122, prébe fermentacyjng i fermenta-
cyjno-podpuszczkowg wykonano wedtug Budstawskiego [3], zdol-
nosc¢ krzepnigecia pod wptywem podpuszczki metodg Scherna [3].
Ocene jakosci produktéw mlecznych (wyprodukowanych sposo-
bem laboratoryjnym) przeprowadzono metodg AOAC [2]. Ocene
organoleptyczng weditug 5-punktowej skali hedonicznej [10], z
uwzglednieniem wyréznika jako$ciowego i wspoétczynnika wazko-
$ci, przeprowadzono metodg standardowg (PN-65-86155) w kon-
sumenckich panelach ztozonych z 4 oséb oceniajacych.

Srednie dzienne pobranie TMR w poszczegdlnych grupach zy-
wieniowych wynosito od 51 do 57 kg (21,0-22,6 kg s.m.) i byto
0 2,6-6,8% nizsze od wartosci ustalonych w dawkach pokarmo-
wych. Pomiedzy grupami nie stwierdzono istotnego zréznicowa-
nia w masie ciata kréw, wydajnosci mlecznej oraz zawartosci pod-
stawowych sktadnikéw i mocznika w mleku (tab. 1). Jednak u krow
zywionych dawkami z udziatem kiszonki z kukurydzy, jako pod-
stawowej paszy objetosciowej energetycznej, wykazano tenden-
cje do uzyskiwania wyzszej (o ok. 6,2%) wydajnosci niz w gru-



