ja takze obliczone wspotczynniki korelacji Pearsona (w latach
1976-1984): Holandia — r=0,99; Niemcy — r=0,98.

Po 1984 roku relacja cen zaczela sig¢ wyraznie poprawiaé,
a zwigzek migdzy ceng mleka a ceng pasz zostat wyraznie
ostabiony (wspétczynniki korelacji miedzy tymi zmiennymi
w latach 1984-2001 wynosza: w Holandii — r=-0,07; w Niem-
czech — r=—0,19; we Francji —r=0,12; korelacja nie jest istotna
statystycznie). Cena mleka wzrastata, natomiast ceny pasz
w latach 1984-1990 zmniejszyty sie o0 20%. W krétkim czasie
zaobserwowano od 40% do 60% wzrost relacji ceny mleka
do ceny koncentratow, co mogto $wiadczy¢ o znacznej po-
prawie oplacalnoéci produkcji mleka.

Pomimo ustabilizowania sie cen mleka po 1990 roku, re-
lacja ta — po niewielkim spadku — znéw zaczgta wzrastac¢ do
niespotykanego, jak do tej pory, poziomu. Poprawe tg nalezy
przypisaé dalszemu zmniejszaniu sie cen zb6z (spowodowa-
ne przez reformg Mc Sharry’ego). Oprécz zmniejszenia sig
kosztow zywienia po 1984 roku, zaobserwowano takze
znaczne zmniejszenie sie cen oleju napedowego (w 1986 .
0 40%) oraz nawozow sztucznych (o 20%). Zmiany te z pew-
noécig nie byly stymulatorami wzrostu ceny mleka, ktora
wzrastata w latach 1984-1989, pomimo zmniejszania sig
kosztéw produkgii.

Przedstawione dotychczas obserwacje, dotyczgce ksztal-
towania si¢ cen mleka w relacji do ceny kierunkowej oraz
w relacji do cen wybranych srodkéw produkceji, mogg swiad-
czy¢ o tym, ze czynnikiem, ktéry podtrzymywat wzrost cen
w latach 1984-1989 i zapobiegt wiekszemu ich spadkowi po
roku 1990, magt byé jedynie system kwot mlecznych.

Podsumowujac mozna stwierdzi¢, ze zaletg ograniczenia
produkcji przez kwoty byto podtrzymanie cen mleka i wzrostu
dochodéw rolnikéw, a takze ochrona gospodarstw o szcze-
gblnie niekorzystnych warunkach gospodarowania. Do wad
systemu kwot zaliczy¢ nalezy spowolnienie procesow kon-
centracji produkcji, przemian strukturalnych na rynku mleka

oraz hamowanie procesu polaryzacji produkciji mleka. Proces
ten byt tym wolniejszy, im wigksza byta redukcja produkciji w
1983 roku oraz im mniejszg skutecznoécig charakteryzowaty
sie programy restrukturyzaciji, prowadzone przez rzad w ra-
mach programéw wykupu kwot i zarzadzania rezerwg kwot
mlecznych. System kwot, ograniczajac wzrost gospodarstw,
przyczynit sie do zmniejszenia ich konkurencyjnoéci, a takze
w przypadku zbytniej liberalizacji prowadzit do licznych spe-
kulacji oraz powstania grup nieaktywnych producentow mle-
ka. Zalety systemu kwot tracg swoje znaczenie w obliczu re-
form powzietych w ramach postanowien luksemburskich z
2003 roku oraz negocjacji ze Swiatowa Organizacja Handlu.
Przewidywane zmniejszenie sie cen mleka na skutek tych
reform podwaza sens kontynuacji systemu kwot mlecznych.
Znaczenie wad systemu roénie szczegolnie wobec wigksze-
go otwarcia sig rynku Unii na rynek Swiatowy. Dlatego tez
korzystnym byloby rozwigzanie, w ktorym system kwot sto-
pniowo przestalby mie¢ znaczenie dla rynku mleka. Celowi
temu sprzyjaja najnowsze zmiany polityki Unii na rynku mieka.

Literatura: 1. Commission of the European Communities, 2002 —
Report on Milk Quotas. SEC, 789, Bruksela. 2. Dillen M., Tollens E.,
1989 — Milk quotas, their effects on agriculture in European Commu-
nity. Vol.1, University Leuven, Belgia. 3. Oskam A.J., 1989 - Super
levy - is there an alternative? Wissenschaftsverlag Vauk Kiel. 4. Roz-
porzadzenie Rady nr 3950/92, wprowadzajace optaty dodatkowe na
mieko i produkty mleczarskie (,0J” 1992 L 405/1), uchylajgce jedno-
czesnie Rozporzadzenie Rady 857/84, o wprowadzeniu systemu
kwot mlecznych. 5. Rozporzadzenie Rady 1255/99 z 17 maja 1989 r.,
w sprawie wspoinej organizacji rynku mleka i produktow mleczarskich
(,OJ" 1999, L 160/48), pdzniej zmienione. 6. Rozporzadzenie Rady
1788/2003 z 29 wrzeénia 2003 r., wprowadzajgce oplatg wyrownaw-
cza w sektorze mleka i produktéw mleczarskich, (,0J" 2003, E
270/123), uniewazniajgce Rozp. Rady nr 3950/92. 7. Zigtara W., Ru-
nowski H., 2002 — Aktualna sytuacja i perspektywy rozwoju rynku
mileka. Materialy szkoleniowe SAPARD-FAPA. 8. ZMP (1994), Dairy
Market 1993/1994, Germany, World, EU. 9. ZMP, Dairy Review
(Roczniki od 2000 do 2004).

Markery mikrosatelitarne
w hodowli bydta

Beata Sitkowska

AT-R w Bydgoszczy

W ostatnich latach obserwuje sig zintensyfikowany rozwéj
metod genetyki molekulamej, wykorzystywanych do szeroko
rozumianej pracy hodowlanej na zwierzgtach gospodarskich.
Intensywne prace w tym zakresie prowadzone sg rowniez
nad bydfem, gatunkiem, ktérego doskonalenie jest szczegdl-
nie wazne z punktu widzenia hodowcy i konsumenta. W mo-
mencie poznania przez cztowieka sekwencji genomu bydia,
przyszedt czas na przyjrzenie si¢ jego sktadowym. W przy-
padku zwierzat domowych, naukowcéw interesujg gtownie
sekwencje nazwane QTL (quantitative trait loci) — loci cech
ilosciowych. Cechy te u bydta dotycza na przyklad uzytko-
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wosci mlecznej. Warunkowane sa one genami kumulatywny-
mi, ktorych efekty dziatania sumujg sig i w zaleznosci od
czynnikéw Srodowiskowych daja okreélony poziom fenotypo-
wy. Zachodzi ryzyko, ze nawet gen zidentyfikowany jako lo-
cus cechy uzytkowej moze nim nie by¢, poniewaz jest jedynie
w bliskim sprzezeniu z prawdziwym QTL badz inne geny mo-
ga utrudnia¢ jego jednoznaczng identyfikacje. Swiatowe ba-
dania maja na celu nie tylko okreslenie genow giownych,
a wiec o najwigkszym wplywie na poziom cech uzytkowych,
ale rowniez genéw o mniejszym wplywie, ktérych efekty sg
takze widoczne w obrazie fenotypowym cech, a wptywajg na
nie w zaleznoéci od swojej formy fenotypowej.

W chwili obecnej, rozszerzone niemal na catq Europe, wy-
mogi rynku wymuszajg koniecznoé¢ podnoszenia jakosci
mleka i produktéow pochodnych. Jednoczesénie dgzy si¢ do
maksymalizacji produkcji. Nacisk ktadzie sig na jakoSc higie-
niczng mleka oraz jego skiad, od ktorego zalezy przydatnos¢
technologiczna, a takze zdrowotnoé¢ i smakowitos¢ produk-
téw mleczarskich. Zarobwno hodowcow, jak i indywidualnych
konsumentéw charakteryzujg coraz wyzsza $wiadomosc
i wrazliwoéé, co do cech zwigzanych z rozrodem i zdrowo-
tnoécig zwierzat. Prowadzona selekcja powinna wigc mie¢ na
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celu polepszenie tych cech. Jest to jednak trudne, poniewaz
ich odziedziczalno$é jest niska — tylko niewielki procent
zmiennosci migdzy zwierzetami jest uwarunkowany gene-
tycznie. Dodatkowo cechy te sg nietatwe badZ kosztowne do
zmierzenia.

Dla osiggnigcia opisanych rezultatéw wykorzystuje sig co-
raz czgéciej metody, jakie daje genetyka molekularna oraz
zaawansowana statystyka matematyczna. W wielu krajach
wprowadza sig do szacowania wartosci hodowlanej zwierzat
dodatkowe cechy, tj. okreéla sie tzw. QTL, prowadzi sie se-
lekcje wspomagana markerami — MAS (marker assisted se-
lection) oraz ostatnio selekcje opartg na MQR (multiple trait
quantitative trait region). Zastosowanie tych metod niesie ze
soba nadzieje na znaczgcy postep w doskonaleniu zwierzat,
wplynie na optacalnos¢ produkcji ze wzglgdu na mozliwosé
wczeéniejszej sekecji, a takze na odpowiedni dobér par do
rozptodu. ]

W programach hodowlanych opartych na teorii dziedzicze-
nia cech ilosciowych (stosowanych obecnie w kraju) progno-
zowane roznice miedzy zwierzetami w produkcji mleka opie-
rajg sie na obserwacjach fenotypowych, zaleznych zaréwno
od czynnikdw genetycznych, jak i srodowiskowych. Dane po-
trzebne do oceny mozna pozyska¢ od zwierzgt w okreslonym
wieku, kiedy osiagng one mozliwosci produkcyjne, co wyma-
ga naktadow finansowych. .

Analiza form fenotypowych i jednoczeénie genotypow
zwierzat moze umozliwi¢ ocene ekspresji cech. Metody bio-
logii molekularnej stwarzaja mozliwos¢ okre$lenia, z duzym
prawdopodobienstwem, potencjalnych mozliwoéci badanych
zwierzat, wynikajacych z wystepowania u nich okreslonych
gendw, np. biatek mleka odpowiedzialnych za poprawe jego
wlasciwoéci technologicznych oraz sekwencji mikrosatelitar-
nych, bedacych rejonami, gdzie potencjalne markery mogg
sie znajdowac. Precyzyjne okreslenie tych miejsc ma na celu
przyspieszenie postepu hodowlanego i ograniczenie wydat-
kow zwiazanych z kwalifikacjg zwierzat przeznaczonych do
dalszej hodowli.

Jednym ze sposobdéw poszukiwania gendw cech iloscio-
wych jest znajomoé¢ funkgji fizjologicznych i biochemicznych
roznych biatek organizmu. Na tej podstawie wybiera sie po-
tencjalne geny kandydujgce, ktére teoretycznie mogg w zna-
czacy sposéb wpltywaé na poziom danej cechy. Kiedy wyty-
powany gen zostanie zmapowany, okresla sie jego formy po-
limorficzne i bada czy majg one statystycznie wysoki wplyw
na poziom cechy.

Innym sposobem poszukiwania genéw jest polimorfizm
markeréw genetycznych, zwykle sekwencji niekodujgcych —
gtéwnie mikrosatelitarnych STRs (short tandem repeats) [1].
Sekwencje te sa fragmentami DNA o diugosci od 60 do 300
par zasad (pz), wystepujgcymi gtownie w rejonach niekodu-
jacych genow i rozproszonymi rownomiernie w genomie co 6
do 10 tysiecy par zasad (kpz). Skladajg sie one z 10 do 50
powtdrzen 1-8-nukleotydowego motywu i charakteryzujg sie
wysokim polimorfizmem. Liczba mutacji w obrebie sekwencji
mikrosatelitarnych jest wysoka i zwykle wystepuje duza licz-
ba alleli w pojedynczym locus. Czgé¢ badaczy sekwencji mikro-
satelitarnych uwaza, ze majg one ,cykl zycia” podobny do
istnienia gatunku: rodzg sie, dorastajg i ostatecznie ging.
W genomie bydta wykryto dotychczas okoto 2000 markeréw
mikrosatelitarnych.
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Mikrosatelity majg szerokie spektrum przeznaczenia.
U bydta znalazty zastosowanie w programach mapowania
genomu, analizie zréznicowania wewnatrz- i miedzyrasowe-
go, identyfikacji osobniczej, identyfikacji i mapowania loci
cech iloéciowych, kontroli pochodzenia, diagnozowania chi-
meryzmu komérkowego krwi i nieptodnosci jatébwek pocho-
dzacych z réznopiciowych cigz blizniaczych.

Jedne z pierwszych genetycznych map bydta zostaty
skonstruowane przy wykorzystaniu od 468 [2] do 1250 mar-
keréw mikrosatelitarnych [6]. Wszechstronng mape genetycz-
ng genomu bydta, opartg na 3802 mikrosatelitach, opracowat
w 2004 roku zespot pod kierunkiem Naoya lhara. Mapa zo-
stata stworzona na podstawie ponad 880 000 genotypow.
W niej chromosom 6. (na nim znajdujg si¢ najprawdopodo-
bniej rejony odpowiedzialne za cechy zwigzane z produkecyj-
noscig mleka) zostat najszczegbtowiej zbadany i okreslono
tam az 232 markery [5]. Ponad potowa (51%) catej dtugosci
mapy pokryta zostata markerami, miedzy ktérymi przerwy wy-
nosity 2,0 centymorgany (cM) lub mnigj, a najwieksza prze-
rwa, wynoszaca 10,2 cM, znajdowata sie na chromosomie X.
Widoczne byty réznice w diugosci utworzonej mapy gene-
tycznej w zaleznoéci od plci zwierzat (samiec — 3158 cM,
samica — 3132 cM). Ta nowa, bardzo szczeg6towa mapa mo-
ze przyspieszy¢ precyzyjne zlokalizowanie gendéw odpowie-
dzialnych za choroby bydta, ale réwniez genéw warunkujg-
cych cechy wazne z punktu widzenia ekonomicznego. Jest
ona réwniez cennym materiatem, ktéry moze poméc przy ba-
daniach genomu innych, pokrewnych gatunkéw zwierzat, tj.
owiec i koz.

Sekwencje mikrosatelitarne sg znakomitymi markerami ge-
netycznymi ze wzgledu na ich wysoki polimorfizm oraz two-
rzong przez nie ultrastrukture topografii genomu. Baza gene-
tyczna oparta na sekwencjach mikrosatelitarnych jest narze-
dziem do mapowania zaréwno cech zaleznych od pojedyn-
czych par gendw, jak i cech uwarunkowanych wieloma gena-
mi. Analiza sekwencji mikrosatelitarnych moze stuzy¢ nie tyl-
ko do prac nad mapowaniem genomu, wykrywania polimor-
fizmu tych sekwencji miedzy badanymi populacjami czy rasa-
mi [7], ale rowniez do wyszukiwania genéw badz sekwenciji
o duzym znaczeniu w produkcji bydta mlecznego (m.in. wy-
dajnosci mleka, zawartosci w nim ttuszczu i biatka). Liczne
badania wskazujg na przyktad na chromosom 3., gdzie praw-
dopodobnie znajdujg sie rejony odpowiedzialne za procento-
wg zawartos¢ ttuszczu i wydajnosé biatka w mleku, na chro-
mosomie 6. — rejony wptywajace na wydajnosé¢ i sktad mleka,
na chromosomie 18. — na wskazniki rozrodu. Warto zauwa-
zy¢, ze pierwsze QTL dla produkcyjnosci mleka na chromo-
somie 6. zmapowano w przypadku amerykanskiego bydta
holsztynskiego, holenderskiego, izraelskiego, niemieckiego
i angielskiego czarno-biatego. Przyktadowo, w badaniach
Heyena i wsp. [3] wzigto pod uwage genotypy 8 najbardziej
znanych buhajéw poétnocnoamerykanskiego bydta holsztyn-
sko-fryzyjskiego, ich 1068 synow i wnuczki. Duzy wplyw na
procentowg zawartosé ttuszczu w mleku miaty rejony zlokali-
zowane na chromosomie 3. i 14. Jednoznaczne sprecyzowa-
nie gendéw odpowiedzialnych za tg ceche nie jest proste, po-
niewaz zawartos¢ ttuszczu w mleku zwigzana jest z wydaj-
noécig mleka oraz zawartoscig w nim wody i innych sktadni-
kéw. Badacze wysuneli przypuszczenie, co do celowosci wy-
korzystania zidentyfikowanych sekwencji QTL w selekgc;ji
MAS i do selekcji na geny warunkujgce zawartos¢ tluszczu
w mleku. Rozwazan tego typu, dotyczgcych wydajnoéci mle-
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ka i jego sktadnikbw warunkowanych przez regiony QTL, jest
wiele i cze$é z nich znalazia juz swoje zastosowanie w ho-
dowli.

Obecnie identyfikacja polimorfizmu STRs stanowi efektyw-
na metode rozpoznawania sprzezen STRs/QTLs i jest wyko-
rzystywana w konstrukcji programéw hodowlanych MAS. U-
mozliwia to uzyskanie duzego postgpu hodowlanego w sto-
sunkowo krétkim czasie, dzigki eliminacji osobnikow o nieko-
rzystnym genotypie. Na catym éwiecie prowadzone s3 liczne
projekty badawcze, majgce na celu zmapowanie genow od-
powiedzialnych za cechy zwigzane z produkcyjnoécig mleka
u krow (Francja, Niemcy, Finlandia, USA i Kanada). Sg i ta-
kie panstwa, ktore wykorzystujg wyniki uzyskane w progra-
mach MAS w praktyce hodowlanej [11]. Programy MAS cech
uzytkowosci mlecznej bydta wprowadzono dotychczas do
praktyki hodowlanej w lzraelu i Nowej Zelandii. W wielu kra-
jach, w tym takze w Polsce, prowadzone sg badania uwzg-
ledniajace mozliwoéci wykorzystania ,selektywnych zbioréw
DNA” do identyfikacji loci cech uzytkowoéci mlecznej bydta.
Jak podajg Sender i wsp. [10], istnieje mozliwo$¢ wykorzy-
stania markera 513 i genéw DRB3, CD18, laktoferyny i lizo-
zymu w programie zwalczania mastitis, Wymaga to jednak
dalszych badan, ktore potwierdza, czy zastosowanie tych ge-
néw w MAS przyniesie rzeczywisty postep w zwalczaniu za-
palenia wymienia u kréow mlecznych.

Prowadzone projekty mapowania genomu roznig sig¢ nie
tylko wykorzystanymi zwierzetami i spokrewnieniem migdzy
nimi, rozbieznoéci dotyczg réwniez procedur pozyskiwania
materiatu genetycznego, sposobu doboru zwierzat do prob
oraz metod pdzniejszych analiz diagnostycznych i statystycz-
nych. Dla przyktadu, liczne badania dotyczace poszukiwania
zwigzku pomiedzy sekwencjami mikrosatelitarnymi a cecha-
mi o wysokim znaczeniu ekonomicznym w produkcji mleka
pozwolity na wysunigcie wspolnego wniosku, co do istnienia
mozliwoéci zredukowania ilosci branych pod uwage osobni-
kéw (ich genotypdw) przez genotypowanie tylko na podstawie
fenotypowo skrajnie réznych populacji osobnikéw — metodg
te nazwano ,selektywnym zbiorem DNA”" (selective DNA po-
oling). W przypadku prowadzenia prac na calym genomie
zwierzecia procedura ,selektywnego taczenia DNA” pozwala
na znaczne ograniczenie liczby testowanych zwierzat, lecz
jednoczeénie jest ona kosztowna, ze wzglgdu na koniecz-
noéé zastosowania STRs umiejscowionych we wszystkich
parach chromosoméw w odlegtosci nie wigkszej niz 10-20
cM.

W kontroli rodowodoéw i identyfikacji bydta do tej pory pow-
szechnie wykorzystuje sie informacje o polimorfizmie antyge-
néw erytrocytarnych. W takim przypadku prawdopodobien-
stwo wykluczenia rodzicielstwa wynosi 98% [4]. Obecnie
w hodowlach bydta roénie wspoiczynnik inbredu migdzy o-
sobnikami. Badania serologiczne nie wystarczaijg, aby jedno-
znacznie ustali¢ ojcostwo, dlatego wykorzystuje sig sekwen-
cje mikrosatelitarne DNA. Wykazujg one zmienno$¢, co ozna-
cza, ze liczba powtdrzonych jednostek w zgrupowaniu jest
zréznicowana u réznych przedstawicieli gatunku. Dzieje sig
tak w wyniku ,poslizgu”, ktéry moze nastapi¢ w czasie kopio-
wania mikrosatelity podczas replikacji DNA, prowadzac do
wstawienia lub delecji przynajmniej jednej z powtérzonych
jednostek. Zroznicowanie jest tak duze, ze nie ma dwoch
zyjacych osobnikéw, u ktérych mozna stwierdzi¢ takg samg
kombinacje alleli mikrosatelitarnych. Przy analizie dostatecz-
nie duzej liczby sekwencji mikrosatelitarnych, dla kazdego
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zwierzecia mozna ustali¢ unikalny profil genetyczny, co wy-
korzystuje sie w konroli pochodzenia. Juz na podstawie 11
wysoko polimorficznych markeréw mikrosatelitarnych stwier-
dzono, ze mozna z 99,9% pewnoscig wykluczy¢ niewtasci-
wych rodzicow [8]. W zwigzku z zaleceniem wprowadzenia
wybranego zestawu sekwencji mikrosatelitarnych do rutyno-
wego systemu weryfikacji rodowodow przez Migdzynarodowe
Towarzystwo Genetyki Zwierzat (ISAG), istnieje koniecznosc
oceny wybranych mikrosatelitbw w badaniach populacji zwie-
rzat. Badania tego typu dotyczg réznych gatunkow zwierzat
w Polsce: bydia, koni, owiec, pséw. W chwili obecnej jest to
jednak zalecenie, a nie obowigzek.

Sekwencje mikrosatelitarne, oprécz dajacych perspektywy
rozwoju genetyki molekularnej wykrywalnosci chor6b i po-
znania budowy poszczegélnych gendw, niosg réwniez pewne
zagrozenia, zwigzane z nie do konca zrozumiatg i poznang
ich budowg oraz zachodzacymi w ich obrgbie mutacjami,
a takze wystepujgcymi korelacjami migdzy cechami. Stwier-
dzono na przyktad mutacje w genie receptora hormonu
wzrostu (chromosom 20.), ktora jest bardzo silnie zwigzana
z wydajnoscig i sktadem mleka. Selekcja wybranych cech
zmienia jednoczes$nie obraz fenotypowy innych cech z nimi
skorelowanych. Znak tych zaleznoéci moze byé rézny, dlate-
go tez efekt hodowlany jest nie zawsze satysfakcjonujgcy ho-
dowce. Silne korelacje miedzy roznymi cechami wynika¢ mo-
ga z bliskiego sasiedztwa genow za nie odpowiedzialnych.
Naukowecy w Norwegii wprowadzili wigc model MQR, ktory
uwzglednia te zaleznoéci. Wyniki badan obarczone sg jednak
duzym btedem, dlatego autorzy sugerujg dalsze badania, ktore
sprawdzg potencjalne konsekwencje uzycia metody MQR do
selekcji wspomaganej markerami [9].

Wykorzystanie sekwencji mikrosatelitarnych moze zrewo-
lucjonizowaé selekcje zwierzat, moze pomoc przewidzie¢ po-
tencjalne mozliwosci i wartos¢ hodowlang zwierzat. Markery
DNA w przyszioéci mogg by¢ wykorzystane gtownie nie dla
cech zwigzanych z produkcyjnoscig zwierzat, wigc tych fatwo
mierzalnych, ale dla okreslenia cech, ktore trudno badz kto-
rych nie mozna okreéli¢ przyzyciowo (przede wszystkim od-
pornoéé na choroby, jakosé migsa, ilos¢ i sklad mleka). O-
becnie prowadzone badania dotyczgce selekcji wspomaga-
nej markerami w hodowli bydta dajg podstawy do wdrozenia
tych technik u innych gatunkéw zwierzat, np. u owiec. Selek-
cje takg stosujg juz w elitarnych stadach zwierzat duze orga-
nizacje hodowlane w bogatych krajach. W przysziosci nie-
watpliwie metody te stang sig powszechniejsze, by¢ moze
tansze i oby wykonywane rutynowo. Bedzie to mozliwe, gdy
wyniki badan zostang szeroko udostepnione i bedzie mozna
z nich korzystaé. Niewagtpliwie dtugoterminowa polityka
i wsparcie finansowe w zakresie badan nad sekwencjami
mikrosatelitarnymi sg najistotniejszymi elementami, ktére
pozwolg doskonali¢ obecna populacje zwierzat. Nalezy pa-
mietaé, ze z lub bez okreslania sekwencji mikrosatelitarnych
i badan nad nimi odkryte zostang markery i nowe regiony ge-
nomu warunkujace okreslone cechy. W jaki sposob hodowla
polska z nich skorzysta? Decyzja nalezy do hodowcow. Trze-
ba jednak pamieta¢, ze zwierze to zywy organizm, ktory musi
zachowaé stan wewnetrznej harmonii i rownowagi, aby pra-
widtowo funkcjonowac.
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Fizjologiczne
uwarunkowania zywienia
krow mlecznych

Janusz Ryszard Mroczek

Uniwersytet Rzeszowski

Krowy sg grupg produkcyjng, ktéra ze wzgledu na sposoéb
uzytkowania sprawia wiele problemoéw zywieniowych. Utrzy-
manie wysokiej wydajnosci mlecznej wymaga zapewnienia
optymalnych warunkéw Srodowiska hodowlanego oraz racjo-
nalnego zywienia, ktérego podstawg jest maksymalne pobra-
nie suchej masy oraz optymalizacja procesow fermentacji
bakteryjnej w zwaczu. Przy uktadaniu dawek pokarmowych
konieczne jest precyzyjne bilansowanie: energii, biatka,
wldkna, zwiazkéw mineralnych i witamin. Wymaga to od ho-
dowcow starannosci w doborze pasz oraz wiedzy z zakresu
podstawowych procesow fizjologicznych zwigzanych z czyn-
nosciami trawiennymi, zachodzacymi w przewodzie pokar-
mowym kréw mlecznych.

Zotgdek bydta skladajacy sie z czterech komér, a takze
obecnoéc¢ flory zwaczowej, stanowig swoiste przystosowanie
do dobrego wykorzystania pasz objetosciowych, zwieraja-
cych duzo wtékna. W wyniku aktywnosci bakterii celulolitycz-
nych z polisacharyddéw uwalniane sg cukry proste, ktore wy-
korzystywane sg przez mikroorganizmy w przemianach ener-
getycznych i przetwarzane w kwas pirogronowy, bedacy pre-
kursorem lotnych kwasow tuszczowych. Najwiecej powstaje
kwasu octowego, propionowego i mastowego. Lotne kwasy
tluszczowe, szczegolnie kwas octowy, sg wykorzystywane do
wytwarzania ttuszczu mleka. Dostarczajg one organizmowi
ponad potowe energii metabolicznej, a ich wchtanianie
w przedzotadkach ksztattuje sie na poziomie okoto 90% [10,
11).

Strawno$¢ wiokna uzalezniona jest od zawartosci ligniny
i wynosi od 40 do 70%. Wysoka zawartos¢ ligniny w cianach
komérkowych roélin utrudnia penetracje enzymow bakteryj-
nych. Powoduje to obnizenie strawnoéci takich sktadnikow
pokarmowych, jak biatko i skrobia. W zywieniu bydta szcze-
golng uwage zwraca sie na bilansowanie witbkna w dawkach
pokarmowych. Reakcja organizmu krowy na zbyt mate pobra-
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nie pasz strukturalnych sprowadza si¢ do obnizenia procen-
towej zawartosci tluszczu w mleku. Niedobor wibkna moze
by¢ takze przyczyna nizszej strawnosci masy pokarmowej
w zwaczu. Wiékno, oprocz roli energetycznej, decyduje
o strukturze fizycznej dawki pokarmowej. Optymalna zawar-
tosé cukréw strukturalnych w postaci diugich czastek nadaje
tresci zwaczowej strukture gabki, co utatwia procesy trawien-
ne oraz pobudza odruchy przezuwania i wydzielania $liny.
Whplywa to korzystnie na odczyn zwacza. Dlugotrwaly niedo-
bor wiokna, pochodzacego z pasz objetosciowych, powodu-
je zmniejszenie pobierania paszy i ograniczenie strawnosci
masy pokarmowej w zwaczu [2, 10].

Energia zawarta w paszy jest czynnikiem zywieniowym,
wyraznie wplywajacym na produkcyjnosé kréw. Jej niedobor
ogranicza wydajno$¢ mleczng oraz powoduje obnizenie za-
wartoéci tluszczu w mleku. Istniejg dwa sposoby poprawy wa-
lorébw energetycznych dawki pokarmowej. Pierwszy z nich
polega na zwiekszeniu pobrania paszy przez zwierzeta, drugi
sprowadza sie do podniesienia koncentracji energii. Nalezy
jednak pamieta¢, ze podstawowym Zrodtem energii dla krow
sg dobre pasze objetosciowe, szczegdlnie kiszonka z kuku-
rydzy. W zywieniu kréw mlecznych bardzo czesto wystepujg
niedobory energii, ktére powodujg utrate masy ciata oraz za-
burzenia metaboliczne. Najlepszg formg wyrdwnania ujemne-
go bilansu energetycznego jest zwigkszenie udziatu w dawce
pokarmowej pasz skrobiowych [6, 16]. Jednak nadmierne i-
losci pasz energetycznych, zdawanych bez niezbgdnego ok-
resu adaptacji, mogg by¢ przyczyng obnizenia pH tresci zwa-
cza. Jest to zjawisko bardzo grozne dla mikroorganizméow
zwaczowych, zawlaszcza bakterii celulolitycznych. Niskie pH
powoduje zaburzenia w przezuwaniu i motoryce przewodu
pokarmowego, co dodatkowo ujemnie wplywa na strawnosc
wibékna i obniza mlecznos¢ krow [13].

W przedzotadkach majg miejsce intensywne procesy roz-
ktadu i syntezy biatek. Specyfikg przemian biatkowych jest
zdolno&¢ bakterii do syntezy biatka nie tylko z aminokwasow,
ale rowniez z prostych zwigzkéw azotowych. Z biatka roslin-
nego oraz azotu niebiatkowego powstaje biatko bakteryjne,
ktére przez pierwotniaki jest czgsciowo trawione i wbudowy-
wane w struktury komérkowe wspomnianych mikroorganiz-
mow. W efekcie do trawienca i jelita cienkiego trafia okolo 2-3
kg biatka drobnoustrojéw. Jest to biatko o wysokiej wartosci
pokarmowej i stanowi dla organizmu gtéwne Zrédto amino-
kwasoéw egzogennych, pokrywajgcych potrzeby krowy o pro-
dukcyjnosci do 15 kg mleka [1]. Niepozadane jest przekar-
mienie biatkowe, prowadzace do intensywnej dezaminacji
bakteryjnej biatka paszy. Powstaty wowczas w zwaczu amo-



