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Od poczatku XXI wieku wkroczyta do hodowli bydta mleczne-
go nowa technologia genomiczna pozwalajgca ocenia¢ war-
to$¢ hodowlang samcéw i samic na podstawie genomu: zaraz
po urodzeniu, z duzg doktadnosciag i dla wielu nowych cech.
Niestety, wykorzystanie tej technologii, ktéra przyspiesza
dwukrotnie postep genetyczny, jest ciggle niewystarczajag-
ce w Polsce, gdyz brakuje pomocy rzadowej, ktora istniata
w innych krajach.

Polska musi wprowadzi¢ program, ktéry umozliwi stworze-
nie polskiej bazy referencyjnej samic zgenotypowanych i zfe-
notypowanych, niezbednej do obliczenia wartosci hodowla-
nych dla nowych cech. Istnieje rowniez potrzeba zwiekszenia
ilosci genotypowanych samcow i samic, co jest waznym ele-
mentem postepu hodowlanego.

Poczatki genomiki w Polsce i na $wiecie

Od momentu uznania w 2010 roku przez Interbull oceny war-
tosci hodowlanej na podstawie genomu w takich krajach, jak
USA i Kanada, Francja, Niemcy, Holandia, Dania razem z Fin-
landig i Szwecjq, genotypowanie buhajow, a takze samic —
kandydatek na matki buhajow — zaczeto sie juz rozwija¢ w bar-
dzo szybkim tempie. Wszystkie te kraje zaczety uzytkowac
w inseminacji, w sposéb mniej lub bardziej szeroki, buhaje
genomowe. Spotkato sie to z duzym zainteresowaniem ho-
dowcéw, gdyz wartosci hodowlane mtodych buhajow geno-
mowych byly wyzsze niz tych ocenionych na podstawie co-
rek i reprezentowaty nowoczesng genetyke. W 2014 roku
w Niemczech i we Francji juz okoto 70% samic pokryto buha-
jami genomowymi. Jesli chodzi o strone zenskg, w krajach
tych zaczeto ocenia¢ samice na podstawie genomu nie tylko
na potrzeby programow selekcji buhajow, ale rowniez po to,
aby lepiej realizowa¢ remont w stadach i dobiera¢ kojarze-
nia. W sumie realizowano ponad 10 000 genotypowan w cig-
gu roku.

W tym okresie hodowla polska prawie nie wykorzystywata
genomiki w pracy hodowlanej, co spowodowato duze op6z-
nienie w postepie genetycznym w stosunku do jej konkuren-
téw w Europie i Ameryce Pétnocnej. Przyczyng niedopusz-
czenia do uzytkowania buhajow genomowych do kojarzen
w tych latach byto polskie prawo hodowlane, ktére postulo-
wato koniecznos$¢ posiadania przez buhaja wyceny miedzy-
narodowej Interbull. Mimo ciggtych wystgpien Polskiej Fede-
racji Hodowcéw Bydta i Producentéw Mleka (PFHBiPM),
polscy hodowcy czekali prawie cztery lata do pierwszej wy-
ceny miedzynarodowej w sierpniu 2014 roku, zeby moéc uzyt-
kowac¢ polskie buhaje genomowe, ktére byty juz dawno zge-
notypowane przez spotki inseminacyjne i posiadaty odpo-
wiedni zapas nasienia.
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Wykorzystanie genomiki w latach 2015-2017

Od samego poczatku, gdy polskie ustawodawstwo pozwolito
wprowadzi¢ genomike do hodowli bydta mlecznego, PFH-
BiPM starata sie o jak najszybsze wykorzystanie tej nowej
technologii. W marcu 2015 roku w Parzniewie PFHBiPM
otworzyta Laboratorium Genetyki Bydta, ktére w 2016 roku
zgenotypowato 4622 samice z doskonatg sprawnoscig ge-
notypowania, wynoszacg 99,9%. W programie wyceny sa-
mic na podstawie genomu uczestniczyto 469 hodowli, $red-
nio genotypujac 10 samic w kazdym gospodarstwie.

W tym samym czasie kraje takie jak Holandia czy Francja,
majgce podobng populacje kréw rasy HF, genotypujg blisko
70 000 samic rocznie. Natomiast Irlandia postanowita zreali-
zowac, z pomocg rzadowa, szeroki program obejmujacy
zgenotypowanie miliona sztuk bydta, co pozwoli doskonale
pozna¢ potencjat irlandzkiej populacji i precyzyjnie ustawi¢
program selekcyjny. Genotypujemy wiec prawie dwudziesto-
krotnie mniej samic niz nasi konkurenci.

Wykorzystanie genomiki w selekcji samcow

W sierpniu 2014 roku po raz pierwszy w Polsce ukazata sie
oficjalna ocena wartosci hodowlanej buhajow na podstawie
ich genomu. W 2015 roku, ktory byt pierwszym petnym ro-
kiem, kiedy to polscy hodowcy mogli wykorzystac do insemi-
nacji samic nasienie mtodych buhajéw genomowych, 31%
z ogodlnej liczby zabiegdéw stanowity zabiegi wykonane na-
sieniem buhajéw z oceng genomowa. W 2016 procent ten
podnidst sie do prawie 50, co jest bardzo dobrym wynikiem,
jak na pierwsze lata.

Procent wykorzystania buhajéw genomowych jest jednak
w Polsce duzo nizszy niz w innych krajach (tam przekracza
on 80-90%), co opodznia polski postep genetyczny.

Rozwéj oceny wartosci hodowlanej nowych cech

Selekcja genomowa pozwala na duzo tatwiejsze opracowa-
nie wyceny wartosci hodowlanej nowych cech, gdyz wystar-
czy zfenotypowac i zgenotypowac populacje okoto dziesie-
ciu tysiecy samic, zeby opracowac réwnania umozliwiajgce
obliczenie tej wartosci.

Co roku samice i samce w Holandii, Niemczech czy
Francji majg juz obliczane warto$ci hodowlane dla nowych
cech, takich jak: tatwos¢ wycielen, zdrowotnos¢ wymion,
zdrowotnos$¢ racic, etc. Amerykanskie centra inseminacyj-
ne proponujg wycene wartosci hodowlanych dotyczacych
odpornosci na choroby metaboliczne, takie jak np. ketoza.
Obecnie powstato nawet nowe konsorcjum pod przewod-
nictwem Kanady, ktérego celem jest obliczenie wartosci
hodowlanej dla wykorzystania paszy przez bydto mleczne.
W tej dziedzinie PFHBiPM otworzyta nowe Centrum Gene-
tyczne, ktdérego celem jest miedzy innymi opracowanie
oceny wartosci hodowlanej dla nowych cech, lecz liczba
genotypowanych samic przez hodowcéw nie pozwala zre-
alizowac tego celu.

Bez oceny wartosci hodowlanej polskich samic i samcow
dla nowych cech, tak waznych dla optacalnosci produkcji
mlecznej, polscy hodowcy bedg traci¢ coraz bardziej w sto-
sunku do ich konkurentéw europejskich. Zeby nie zostaé
w tyle, bedg zmuszeni siega¢ coraz bardziej po genetyke
z importu. Polska hodowla bydta mlecznego, jako 5. produ-
cent mleka w Europie, nie moze nie posiada¢ wtasnego, sil-
nego i nowoczesnego programu hodowlanego. Aby zrealizo-
wac jak najszybciej ten cel, konieczna jest pomoc rzadowa,
jak to byto i jest realizowane w innych krajach.
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