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Genoma testu izmantosana slaucamo govju ganampulka
genétiska progresa veicinasanai

Genoms ir dzivnieku genétiskas informacijas kopums, ko analiz€jot, ir iespéjams iegut
informaciju par dzivnieka attistibas potencialu, tendenci. Genomu testi piena lopkopiba
péta dzivnieka DNS un prognoze ta nakotnes produktivitati un veselibu.

Sobrid Latvija genoma testi ir jauns selekcijas instruments, lai saimnieki varétu precizak
veidot dzivnieku izlasi un atlasi. Genoma rezultati izcelas ar augstu precizitati un ticamibu,
bet saimnieki joprojam skeptiski raugas uz iespéju uzsakt genoma testéSanu sava
ganampulka, jo nav parliecinati par ieguldijuma efektivitati.

Musdienu piena lopkopiba, pateicoties genomu testiem, ir iespéjams izvéleties vaislas
dzivniekus ar noteiktam ipasibam, pieméram, augstu izslaukumu vai izturibu pret slimibam.
Tomer, lai i genétiska selekcija butu efektiva, ir janodrosina ari optimali vides apstakli, kas
lauj govim pilniba realizet savu potencialu.

Lai iegutu vislabakos rezultatus, ir svarigi:

e Pielagot baribu konkrétajam ganampulkam un katras govs individualajam
vajadzibam.

¢ Nodrosinat labturibas apstaklus, kas mazina stresu un slimibu risku.
e Veikt selekciju, kas nem véra gan dzivnieka genétiku, gan vidi, kura tas tiks audzéts.

Genotips ir govs iedzimta informacija (génu kopums), kas nosaka tas genétisko potencialu.
Savukart vide ietver baribas kvalitati, govs turéSanas apstaklus (pieméram, kuats
mikroklimatu, vietu platibu, atputas vietu), veselibas stavokli un stresu.

Genomu testi sniedz augstu precizitati teliSu izvértéSana, pamatojoties uz to genétisko
potencialu. Tomér Sie testi neatspogulo dzivnieka pasreiz€jo epigenétisko stavokli. Tapéc
divam govim ar identisku genomu var but atSkiriga piena raziba un veseliba, ja to dzives
apstakli un uzturs ir atskirigi. Lai ari genoms nosaka govs maksimalo potencialu, epigenétika
nosaka, cik liela dala no 8i potenciala tiks realizéta konkrétos apstaklos.

Zinatnieki Sobrid péta iespéjas ieklaut epigenétisko informaciju genoma testu prognozes, lai
vél precizak noteiktu govju produktivitati, izturibu pret slimibam un ilgmuazibu. Epigenétiskie
dati varétu palidzet precizét genétisko novértéjumu, tadéjadi uzlabojot selekcijas
efektivitati.

Vide tie$a un netieSa veida spélé svarigu lomu dzivnieku genétika [69]. Ir svarigi noskaidrot,
ka darbojas genoma un vides mijiedarbiba, lai iegltu atbilstoSu informaciju un labak
izprastu dzivnieku sugu génu uzvedibu dazadas vidés. Nesen genomu testi, kas veikti
vietéjam un komercialam liellopu Skirném, paradija génu saistibu ar klimata adaptaciju,
imunitati, vielmainu un partikas droS$ibu, uzsverot genétiskas korelacijas starp baribas
efektivitati un razoSanas raditaju iedzimstamibu slaucamam govim.

Viens no galvenajiem ar vidi saistitajiem sasniegumiem genétika peédéja desmitgade ir
pazimju, kas saistitas ar metana emisijam, hipoksiju, pielago$anos lielam augstumam un
karstuma stresu, atklasana. Vairaki pétijumi, kas saistiti ar Sim ipasibam, galvenokart uzsver
negativas ietekmes uz vidi samazinasanu. lzmantot genétisko analizu perspektivas metana
emisiju samazinasanai bls viens no tuvakajiem meérkiem, lai risinatu klimata parmainu
raditas problémas.

Kombingéjot genoma rezultatus ar pardomatu audzeSanas stratégiju un efektivu ganampulka
menedzmentu, iespéjams daudz atrak sasniegt izvirzitos mérkus, palielinat iespéjamo
pelnu un uzlabot ganampulka veselibas stavokli.
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Redzot genoma potencialu, lauksaimnieku vidl pieaug interese par genoma testésanu,
aizstajot lidz Sim ierastas metodes. Viena no priekSrocibam genoma analizém ir ticamiba,
kas ir virs 70%. Pirms genoma analizém biezi tika izmantotas un joprojam tiek izmantotas
vecaku videjas vertibas, kuram ir daudz zemaka ticamiba — apmeéram 30%.

Demonstrejuma témas aktualitate un zinatniskais pamatojums

Piena lopkopiba selekcija, kas balstita uz genomu novértéjumu, tika uzskatita ka
revolucionars solis jau 2009. gada, bet ideja par genétiska potenciala uzlaboSanu, balstoties
uz SNP informaciju ir bijusi aktuala jau 90. gados (Hayes, Bowman et al., 2009). Sobrid
pasaulé genoma novertejums tiek plasi izmantots ka galvenais selekcijas instruments
geneétiska potenciala izkopSanai un uzlaboSanai piena lopkopibas nozaré, nosakot genoma
novértejumu produkcijas, reprodukcijas, veselibas, labturibas, linearajam un pielagoSanas
spéju pazimém (Gutierrez-Reinoso et al., 2021.) Genoma novértejums tiek algoritmiski
aprekinats ka genétisko markieru kopsumma jeb markieru haplotipu kopsumma visa
genoma, censSoties noteikt kvantitativo pazimju lokusus, kam ir ietekme uz pazimes
dispersiju. Arvien pieaugot vides ietekmes prasibu aktualitates jautajumiem
lauksaimnieciba un, tai skaita piena lopkopibas nozarg, genoma novéertéjumam piedéevée
batiskako lomu selekcija straujai un efektivai paaudzu nomainai uz augstrazigaku un
efektivaku ganampulku ar zemaku ietekmi uz vides piesarnojumu (Amer et al.,, 2018).
PaaudZzu nomaina, pateicoties pieejamajam genomu analizém, tiek samazinata no 4-5
gadiem uz vidéji 2 gadiem. Pateicoties genoma novéertéjumam, maksligas apsekloSanas
stacijas varizmantot DNS parbauditus bullus ka tévus jau gada vecuma, kameér péc klasiska
genetiska novertéjuma, balstoties uz pécnaceéju snieguma raditajiem, tas ir iespéjams tikai
54 méneSu vecuma, kad bullim ir pieejami dati par meitu snieguma raditajiem, un lidz ar to
paaudZzu nomaina sasniedz 63 ménesSus. Genoma novertéjums lauj selekcionét dzivniekus
jau pirms vaislas gatavibas sasniegSanas (Schefers, Weigel, 2012).

Latvija lidz Sim selekcija péc genoma novertéjuma netiek plasi izmantota un nav ieklauta
ciltsdarba programmas, ka ari netiek aprékinatas ciltsvértibas péc genoma noveértéjuma uz
Latvijas populacijas fona. Lai virzitu saimniekus izmantot genoma novértéjumu ka
meérktiecigas un straujas selekcijas instrumentu, batiski ir noskaidrot genétisko izaugsmi un
ekonomisko ieguvumu izmantojot genoma novértéjumu, kas ieglts uz citas valsts
populacijas fona. Genoma novértéjuma precizitate ir atkariga no references populacijas
lieluma, kas izmantots, lai izveidotu ciltsvértibas prognozu algoritmus, pazimju
iedzimstamibas un radniecibas starp selekcijas kandidatiem un references populaciju
(Schefers, Weigel, 2012). Lidz ar to, lai objektivi varétu novertét genomu precizitati un
attiecigi prognozéto genéetisko un ekonomisko ieguvumu nakamaja paaudzé saimniecibas
Latvija, nepiecieSams genoma noveérteéjumu salidzinat ar meitu produktivitates raditajiem.
Sada veida analize, nosakot prognozéto un realizéto produktivitati un ciltsvértibu, laus
noskaidrot, vai genoma novéertéjums, kas ieguts arpus Latvijas populacijas, ir izmantojams
selekcijai Latvijas populacija ar mérki paatrinat cilts kodola genétisko progresu. Sads
péetijums piena liellopu lopkopibas nozare HolSteinas Skirnes liellopiem lidz Sim Latvija nav
bijis veikts.

Demonstréjuma tika planots nodemonstrét teliSu genoma testu izmantoSanu ganampulka
izlases un atlases procesos, nosakot prognozeto un realizéto produktivitati un ciltsvértibu,
paatrinot cilts kodola genétisko progresu.

Lai realizétu demonstréjumu, tika paredzeti divi atkartojumi, katra no tiem ir divas grupas -

kontroles grupa ar lidzSinéjo panémienu (selekcijas klasiska metode péc vecaku

produktivitates raditajiem) un demonstréjuma grupa (selekcija péc genomu testa

rezultatiem). Uzsakot demonstréjumu, tika izlasitas 50 govis ar lidzigiem vecumiem un

séklosanas/atne$anas datumiem. Sim 50 govim ir panemti paraugi un veiktas genoma
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analizes. Talak tika veidotas divas grupas, no kuram kontroles grupa ganampulka ipasnieks
izvéléjas 30 govis péc vecaku produktivitates, savukart genomu grupa tika izlasitas 30 govis
péc genoma rezultatiem.

lerikoSanas shéma:

- lzvéléeta saimnieciba, kura slaucamas govis tur brivaja turéSanas sistéma, ar iespéju
tam brivi uznemt baribu un udeni, ka ari izvéléties gulvietu izveidotas dzivnieku
grupas ietvara.

- Saimnieciba tiek nodroSinata datu ieguve atbilstoSi demonstréjuma specifikacijai.

- Pétijuma grupas dzivniekus saimnieciba tur un &dina, nodroSinot vecumam,
fiziologiskam stavoklim atbilstoSus apstaklus, baribas lidzeklus un baribas devu.

- Tiks veikts demonstréjuma ekonomiskais novértéjums, ipaSsi izveértéjot ienémumu
palielinajumu vai samazinajumu.

Demonstrejums norisinas no 2023. gada marta lidz 2025. gada septembrim, 31 ménesi.
Demonstréejuma saimnieciba

Demonstréjuma saimnieciba ir SIA “Vecsiljani” slaucamo govju novietne “Dimanti” — pilnas
aprites saimnieciba Bebru pagasta, Aizkraukles novada, kura apsaimnieko 1450 ha zemes,
1150 slaucamas govis ar vidéjo izslaukumu 12000 kg. Ganampulka vienados
apsaimniekoSanas un édinaSanas apstaklos tiek apsaimniekotas parsvara HolSteinas
melnraibas Skirnes govis un saimnieciba realizé HolSteinas Skirnes govju audzeéSanas
programmu sadarbiba ar Latvijas HolSteinas Skirnes lopu audzétaju asociaciju.

SIA “Vecsiljani” pamatnodarboSanas ir piena lopkopiba, tacu ne mazak svarigas ir citas
nozares — siera razo$ana un tirdznieciba, augkopiba un mezkopiba, ka ari zalas energijas
razoSana. Tas kopa viedo pilnas aprites saimniecibu — visam sarazotajam tiek pievienota
vértiba. Jebkur$ saimniecibas attistibas projekts tiek planots konteksta ar pilnas aprites
saimniecibas butibu, taja skaita buatiska loma ir arl saimniecibas biogazes stacijai, kas
nodrosina siltumnicas efekta gazu samazinajumu - 25 tukstoSus tonnas gada. "Vecsiljani"
ir pieradijums tam, ka, nodarbojoties ar piena lopkopibu baribas vielu pilnas aprites
saimniekoSanas modeli, var sasniegt efektivus kvantitativos un kvalitativos rezultatus.

Demonstréjuma sadarbibas partneri: LBTU - Latvijas Biozinatnu un tehnologiju
universitate; Biedriba “Latvijas HolSteinas Skirnes lopu audzétaju asociacija”, Biedriba
“Zemnieku saeima”.

Demonstréjuma meérkis: nodemonstrét teliSu genoma testu izmantoSanu ganampulka
izlases un atlases procesos, nosakot prognozeto un realizéto produktivitati un ciltsvértibu,
paatrinot ciltskodola genétisko progresu. Tas tika uzsakts 2023. gada marta un turpinajas
lidz 2025. gada septembrim.

Demonstréejuma uzdevumi:

1. lerikot demonstréjumu slaucamo govju saimnieciba SIA ,Vecsiljani”, novietné
“Dimanti”, veidojot telu grupas ar dazadu vecumu (katra grupa 30 dzivnieki).
Demonstréjuma iesaistito dzivnieku skaits:

a. kontroles grupa - lidzSin€jais standarta panémiens — 30 teles,
b. demonstréjuma grupa — jaunais panémiens ar genoma testéSanu - 30 teles.

2. Demonstréjuma laika veikt divus atkartojumus, veikt abos atkartojumos telém
genomu testus un aprékinat genétiskos indeksus.

3. Veikt genomu testu rezultatu uzskaiti, salidzinat tos ar parraudzibas raditajiem,
noslédzot 1. laktaciju, veicot parrékinu uz indeksiem.

4. Veiktrupjas baribas sastava analizi un baribas devu sastadiSanu telu un 1. laktacijas
govju grupas.



5. Veikt demonstréjuma ekonomisko novértéjumu, Iipasi izvértéjot ienémumu
palielindjumu vai samazinajumu, izmantojot genoma testu rezultatus ganampulka
vaislas dzivnieku izlasé.

6. Informét lauksaimniekus un nozares specialistus par demonstréjuma iegltajiem
rezultatiem, organizéjot lauka dienu vienu reizi gada un publicéjot iegutos rezultatus.

Demonstrejuma gaita:

Veidojot grupas, tika izmantota Lauku atbalsta dienesta registra (LAD) eso$a informaciju par
teliSu izcelsmi, Skirnes asinibu, vecumu, sékloSanas datiem, vecaku produktivitates
raditajiem. Tika veiktas lopbaribas analizes, baribas devu sagatavoSana un baribas uzskaite.
Izveidoto grupu dzivniekiem tika veikti genomu testi, to rezultatu uzskaite, sekojoSi
produktivitates raditaju uzskaite, sledzot pirmo laktaciju un dalai govju — ari otro laktaciju.
Veikts rezultatu aprékinu apkopojums, analize un novértéjums. Veikts demonstréjuma
ekonomiskais novertéjums.

Lopbaribas analizes un baribas devu apréekins

Abu demonstréjuma grupu dzivnieki ganampulka tika turéti vienados apsaimniekoSanas un
édinasanas apstaklos. Lai to kontrolétu, regulari tika veiktas rupjas baribas analizes, veikta
to uzskaite, ka ari baribas devu sastadiSanu telu un 1. laktacijas govju grupas, ieskaitot
augstrazigo govju grupu un pécatneSanas grupu. Tika veikta ari baribas kontrole — baribas
maisijuma analize, lai parbauditu aprékinato devu un izédinatas devas sakritibu.

Augstrazigo | Pirmpienu |Pécatnesanas

grupa grupa grupa
Baribas lidzeklis Kg Kg Kg
SKB zale 18.96 18.96 12.58
SKB kukuraza 28.17 28.17 30.00
Salmi 0.51 0.50 0.30
Graudi 4.00 3.44 7.00
Soja 2.50 1.89 2.50
Rapsis 3.50 3.15 3.00
Lopbaribas krits 0.18 0.15 0.18
Sals 0.03 0.03 0.04
Soda 0.20 0.18 0.18
Mineralpiedevas 0.20 0.20 0.18
Drabinas 6 3 5
Melase 1 0.5 0.5
Kopa, kg 65.25 60.17 61.46

1. attéls. SIA “Vecsiljani” telu un govju grupu baribas devas

Baribas devas nemainigi tika nodroSinats katrai grupai nepiecieSamais uzturvielu limenis,
lai produktivitates dati butu salidzinami. Baribas maisijums vidéji demonstréjuma laika
saturéja 41% sausnas ar 74% sagremojamibu, 16% kopproteina, 31,6% NDF, 19,1% ADF un
7,1 MJ/kg NEL.

Vidéjas zales skabbaribas kvalitate saimnieciba visa perioda bija vidéji ar 31,6% sausnas ar
66% sagremojamibu, 17,4% kopproteinu, labiem kokSkiedras raditadjiem. Kukurizas
skabbariba saimnieciba bija vid€ji ar 33% sausnas ar 70,6% sagremojamibu un vid€jo cietes
raditaju 32,6%.



Demonstréjuma grupu veidosana un atkartojumi

Lai realizétu demonstrejumu, tika paredzeti divi atkartojumi, katra no tiem ir divas grupas -
kontroles grupa ar lidzSingjo panémienu (klasiskd metode péc vecaku produktivitates
raditajiem) un demonstréjuma grupa (péc genomu testa rezultatiem). Uzsakot
demonstréjumu, tika izlasitas 50 govis ar lidzigiem vecumiem un sékloSanas/atneSanas
datumiem. Sim 50 govim ir panemti audu paraugi un veiktas genoma analizes. Talak tika
veidotas divas grupas, no kuram kontroles grupa ganampulka ipasnieks izvéléjas 30 govis un
30 govis tika izlasitas demonstréjuma grupa. Lai noteiktu tévu ietekmi uz meitu razibu un
veselibu otraja atkartojuma, teles tika izvélétas péc mainitiem principiem — atlasitas citas 50
teles ar lidzigiem vecumiem un sékloSanas/atneSanas datumiem, parstavot 3 vaisliniekus
ka tévus. Sim 50 telém ir panemti paraugi un veiktas genoma analizes. Ganampulka
ipasnieks izvelejas 30 teles kontroles grupa péc lidzSinéja panémiena - vecaku
produktivitates raditajiem (lena metode). Demonstréjuma grupa tika izvéletas 30 no 50
telém péc genomu testu rezultatiem.

Produktivitates raditaji

1. tabula. Kontroles grupas vidéjie statistiskie raditaji
péc mates produktivitates raditajiem

Izslaukums SCC
- P ’ - s 0, 0 bl
Raditaji " Tauki, kg |Tauki, %| OBV, kg | OBV, % | EKPkg | >~ |

Aritmetiskais 12510,0 |414,9 3,3 401,3 3,2 11274,2 (82,1
videjais
Standartklida  [162,7 9,0 0,1 5,1 0,0 1415 [22,3
Standartnovirze [891,0 49,6 0,5 28,2 0,2 775,2 122,2
Minimalavériba |[10235,0 [318,2  [2,6 3414 2,9 10121,9 [12,0
Maksimala vértiba|14359,0  [564,2 14,9 462,4 3,7 12 854,7 [589,0
Skaits (n=30) 30 30 30 30 30 30 30
Variacijas 7.1 11,9 141 7.0 6.7 6.9 148,8
koeficients




2. tabula. Kontroles grupas vidéjie statistiskie raditaji
péc genoma rezultatiem

Raditaji |zslaukums, | . ki, ke | Tauki, %| OBV, kg | OBV, % | EKP, kg [*C-" '8
kg vien.

Aritmetiskais 12899,2 92,4 3,8 10,36  [3,1 12334,4 3,0
videjais
Standartklada 38,3 1,9 0,0 1,1 0,0 34,0 0,0
Standartnovirze 209,7 10,4 0,1 5,9 0,0 186,1 0,1
Minimala vériba  [12523,2 474,0 3,7 3942  [3,1 11974,8 [2,8
Maksimala vértiba |13 327,0 516,2 4,0 417,8 3,2 12796,8 3,4
Skaits (n=30) 30 30 30 30 30 30 30
Variacijas 1,63 2,11 018 147 Pz sl a2
koeficients

Tabulas Nr. 1. un 2. ir apkopoti demonstréjuma 1. atkartojuma vidéjie statistiskie raditaji par
kontroles grupu. Balstoties uz laktacijas raditajiem, kontroles grupas vidéjais izslaukums
matem ir 12 510,0 kg (1. tab.), kas ir mazak, neka prognozéts Sis grupas izslaukums péc
genoma rezultatiem — 12 899,2 kg (2. tab.). Meitu prognozétais EKP (energétiski korigetais
piens), izslaukums, tauku saturs un olbaltumvielu saturs laktacija péc genoma (2. tab.) ir
augstaks par faktisko matém (1. tab.). Sekojosi varam prognozét, ka meitas bls razigakas

par matem.

3. tabula. Demonstréejuma grupas vidéjie statistiskie raditaji

péc genoma rezultatiem
Raditaji Izslaukums, | — ki, kg |Tauki, % | OBV, ke | OBV, % | EKP, kg |>C- ‘&
kg vien.

Aritmetiskais 13028,0  |499,8  [3,8 406,9 |31 12 481,3 [3,1
videjais
Standartklada 46,2 1,4 0,0 1,1 0,0 27,0 0,03
Standartnovirze 252,9 7,8 0,1 6,3 0,0 147,8 0,1
Minimala veriba 12574,0 487,2 3,7 394,2 3,0 12294,2 2,9
Maksimala vertiba |13 626,8 516,2 4,0 417,8 3,2 12796,8 3,4
Skaits 30 30 30 30 30 30 30
Variacijas 1,9 1,6 2,4 1,5 1,3 1,2 4,63
koeficients




3. tabula attélotie vidéjie statistiskie raditaji liecina, ka demonstréjamaja grupa tiek
prognozéts augstaks vid€jais izslaukums un EKP neka kontroles grupa. Vidéjais tauku un
olbaltumvielu saturs piena abas grupas prognozéts lidzigs, attiecigi 3,8 un 3,1% (2. un 3.
tab.). Savukart demonstréjuma grupai, kas atlasita péc genoma raditajiem, prognozets
nedaudz augstaks somatisko Sunu skaits (SCS) - 3,1 log. vienibas (3. tab.), salidzinot ar 3,0
log. vienibam grupa, kas atlasita pec mates raditajiem (2. tab.).

Starpposmu 1. atkartojuma rezultati paradija, ka, prognozéjot teliSu izslaukumu péc genoma
testiem, kontroles grupa 77% telém pronozéts augstaks izslaukums neka bazes vidéjais’,
savukart demonstréjuma grupa 90% teléem prognozéts augstaks izslaukums neka bazes
vidéjais'. Sis statistiskais salidzinajums apliecina, ka abas grupas atlasitie dzivnieki ir
augstrazigi. Ja govju raziba parsniedz populacijas vidéjo limeni, seékloSanu nevar veikt
mehaniski, jo ipasi nozimigi ir rapigi izvértét vaislas bullu genétisko potencialu un to spéju
uzlabot noteiktus raditajus, lai ne vien saglabatu, bet ari mérktiecigi turpinatu ganampulka
geneétisko progresu.

Vienmér aktuals jautajums piensaimniekiem ir par genoma testu ticamibu. Prognozéjot
genoma rezultatus, tiek nemt véra viss dzivnieka muzs, tapéc varam pienemt, ka genoma
grupas vidéjie parraudzibas dati muza laika sasniegs genoma rezultatu prognozi.

4. tabula. Prognozeétie rezultati péc 1. posma,
salidzinot ar noslégtas 1. laktacijas datiem

Raditaji Izslaukums, | Tauki, Tauki, OBV, OBV, EKP, SCS, log.
kg kg % kg % kg vien.

Genomu grupa | 12 899,2 492,4 3,8 403,6 | 3,1 12334,4 | 137,3
(prognoze)
Genomu grupa | 11449,8 411,3 3,60 378,0 | 3,31 10785,4 | 136,7
(1. lakt. dati) (88,76%)
Starpiba -1449,4 -81,1 -0,2 -25,6 | 0,21 -1549,0 | -0,6
Kontroles grupa | 12 510,0 414,9 3,3 401,3 | 3,2 11274,2 | 82,1
(matem videji)
Kontroles grupa | 11 148,6 401,6 3,61 373,5 | 3,35 10557,8 | 75,7
(1. lakt. dati) (89,12%)
Starpiba -1361,4 -13,3 0,31 -27,8 | 0,15 -716,4 -6,4

Salidzinot noslégto laktaciju datus ar prognozi katra grupa, 1. laktacija genomu grupa ir
sarazojusi 88,76% no prognozes, bet kontroles grupa sarazojusi 89,12 % no prognozes (4.
tab.). Literatlra ir aprakstits, ka pirmas laktacijas govs raziba ir aptuveni 70-85% no tas
razibas, ko ta sasniegs otraja vai treSaja laktacija, kad govs tiek uzskatita par pieaugusu
(Evangelista A. F. et al., 2024 un King M. et al., 2018). TreSaja un velakajas laktacijas govs
raziba parasti sasniedz savu maksimumu. Genomu testi prognoze pieaugusu govju razibas
raditajus, tapéc pirmas laktacijas sniegums, nemot véra, ka govis maksimalo izslaukumu
sasniedz 3.-4. laktacija, ne vien apstiprina, bet, iespéjams, pat parsniegs genoma analizu
prognozes.

Demonstréjuma tika aprékinatas 1. laktacijas snieguma raditaju vidéjas vértibas, lai
noteiktu, kura metode ir bijusi efektivaka.

"CDCB bazes vid€jais izslaukums 12 706,94 kg
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5. tabula. 1. posma rezultati — noslégtas 1. laktacijas dati

Raditaji

Visas teles (n=50)

Genoma grupa (n=30)

Kontroles grupa (n=30)

Aritmeétiskais vidéjais

Aritmétiskais vidéjais

Aritmétiskais vidéjais

Izslaukums, kg

11103 + 204,74

11449,8 +270,37

11148,6 213,78

Tauki, kg 396,4 = 8,15 411,3+ 11,52 401,6 + 10,53
Tauki, % 3,58 £ 0,054 3,60 £ 0,072 3,610,076
OBV, kg 368,4 6,47 378,0 £ 8,44 373,5+7,45
OBV, % 3,33 0,030 3,310,044 3,350,036

EKP, kg 10443,8 = 184,28 10785,4 + 251,86 10557,8 215,13
SCS 118,3 + 34,64 136,7 £ 55,95 75,7 £12,76

*nav batisku atskiribu starp grupam

Analizéjot grupu vidéjos produktivitates statistiskos raditajus, aprekinats, ka starp grupam
nav batisku atSkiribu. Ja atrazoSanai paturétu visas 50 teles, neatlasot péc genoma
rezultatiem vai mates produktivitates, tad vidéjie produktivitates raditaji batu zemaki (5.

raditajiem, bet viszemakais SCS ir kontroles grupai (75,7 log. vienibas).

Savukart salidzinot abu pétamo grupu vidéjos produktivitates raditajus pret bazes grupas
vidéjiem raditajiem, grupa, kas izlasita péc genoma raditajiem, ir paraka: +380,7 kg
izslaukumam, +16,9 kg taukiem un +12,6 kg OBV salidzinajuma ar grupu, kas atlasita péc
mates vid€jiem produktivitates raditajiem attiecigi: +69,8 kg, +8,3 un +3,1 kg (6. tab.). Nemot
vera, ka EKP ir objektivaks snieguma raditaju salidzinajums, grupai, kas atlasita péc genoma
ir +401,0 kg pret bazes grupu, bet grupai péc mates +143,8 kg.

6. tabula. Vidéjie produktivitates raditaji pétamajas grupas
salidzinajuma ar bazi (baze 100 teles, no kuram atlasija grupas)

Raditaji Izslaukums, kg | Tauki, kg | Tauki, % | OBV, kg OBV, % EKP, kg
Baze 11513,1 398,3 3,48 379,8 3,30 10721,3
Genomu grupa [+380,7 +16,9 +0,03 +12,6 +0,00 +401,0
Péc mates +69,8 +8,3 +0,05 +3,1 +0,01 +143,8

Salidzinot kopéjo sarazotas produkcijas apjomu noslédzot 1. un 2. atkartojumu, genoma
veértéjuma grupa sarazoja par 18 657 kg vairak piena (izslaukums), par 515 kg vairak tauku,
par 573 kg vairak olbaltumvielu un par 15 432 kg lielaku energétiski korigéto pienu (EKP) (7.
tab.). Lai gan starp grupu vidéjiem raZibas raditajiem netika konstatétas buatiskas atSkiribas,
parvérSot ieguto produkciju monetara izteiksmé, genoma veértéjuma atlasita grupa
demonstréja augstaku ekonomisko atdevi saimniecibai.



7.tabula. Sarazota produkcijas starp grupam,
noslédzot demonstréjuma 1. un 2. atkartojumu

Kopa sarazots | Izslaukums, kg | Tauki, kg | Tauki, % | OBV, kg OBV, % EKP, kg
Genomu grupa 713 629 24911,9 (3,49 23545,4 |3,30 667 334,8
Péc mates 694 972 24 396,5 (3,51 22972,7 3,31 651902,9
Starpiba 18 657 515 -0,02 573 -0,01 15432

Lidziga tendence tika aprékinata, ari noslédzot otro laktaciju (8. tab.). Salidzinot genoma
veértéjuma grupu ar grupu, kas atlasita pec mates produktivitates raditajiem, novérots, ka
genoma grupa kopé€ja laktacija sarazoja par 3593 kg vairak piena, par 135,1 kg vairak tauku
un par 16,4 kg vairak olbaltumvielu. Tauku ipatsvars abas grupas bija identisks (3,39%),
savukart olbaltumvielu 1patsvars genoma grupa bija nedaudz zemaks (3,26 pret 3,29%).
Energetiski korigeta piena (EKP) izteiksmé genoma grupa sarazoja par 2670,5 kg vairak neka

grupa, kas atlasita péc mates razibas raditajiem (8. tab.).

8. tabula. Sarazotas produkcijas atskiriba starp grupam, noslédzot 2. laktaciju

Kopa sarazots | Izslaukums, kg | Tauki, kg | Tauki, % OBV, kg OBV, % EKP, kg
Genomu grupa (334 213 11 338,9 |3,39 10 885,0 3,26 305 558,1
Péc mates 330620 11 203,8 (3,39 10 868,6 3,29 302 887,7
Starpiba 3593 135,1 0,00 16,4 -0,03 2670,5

12100 11923.2 12017.1 11893.8
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10300
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1. attéls. Noslégtas 1. laktacijas dati - izslaukums, kg
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Analizeéjot izslaukumu pirmaja un otraja laktacijas atkartojuma, ka ari pétijjuma kopuma,
redzams, ka genoma vértéjuma grupa konsekventi demonstré augstaku produktivitati
salidzinajuma ar bazes un mates atlases grupam. Si tendence norada, ka selekcija, kas
balstita uz genoma vertéjumu, ir saimnieciski izdevigaka un nodroSina lielaku ekonomisko
atdevi, tadéjadi apliecinot tas priekSrocibas ka efektivaku selekcijas stratégiju (1. att.).

11459,1
11500
11172,3
’ 11122,2
11200 10998,7
10865,0
2 10900 107854 10721,3
o ,
X 10557,8
10600 10443,8
10300
10000
Baze Mates Genoma Baze Mates Genoma Baze Mates Genoma
1.atkartojums 2.atkartojums Kopa

2. attéls. Noslégtas 1. laktacijas dati - izslaukums EKP, kg

Analizéjot energétiski korigeta piena (EKP) izslaukumu pirmaja un otraja atkartojuma, ka ari
kopsavilkuma, redzams, ka genoma vértéjuma grupa katra gadijuma demonstré augstaku
razibu, salidzinot ar bazes un mates atlases grupam. Pirmaja atkartojuma genoma grupa
parsniedza abas salidzinamas grupas, sasniedzot 10 785,4 kg EKP, otraja atkartojuma -
11 459,1 kg, savukart kopé€ja vértejuma genoma grupa ar 11122,2 kg EKP nodroSinaja
augstako rezultatu. Sis konsekventais parsvars apliecina genoma atlases saimniecisko
izdevigumu un lielaku ekonomisko atdevi salidzindjuma ar tradicionalajam atlases
metodém (2. att.).

Lai analizétu dazadu pazimju sakaribas, datu apstradé tika izmantota korelacijas metode.
Korelacija jeb saistiba ir mérijums, kas parada divu vai vairdku mainigo saistibu (t. i., vai,
mainoties vienam mainigajam, izmainas ari otrs). Neatkarigi no izlases apjoma, ja
korelacijas absoluta vertibairlidz 0,2, tad sakariba ir loti vaja, jatair 0,2 lidz 0,4, tad sakariba
ir vaja, no 0,4 lidz 0,7 sakariba ir vid€ji cieSa, virs 0,7 sakariba ir cieSa.

9. tabula. Korelacija starp genoma rezultatiem un parraudzibas rezultatiem -
1. atkartojuma rezultati

Pazimes

Izslaukums,
kg

Tauki,
kg

Tauki,
%

OBV,
kg

OBV,
%

EKP,
kg

sSs

Izslaukums, kg

0,53

Tauki, kg

0,51

Tauki, %

0,71

OBV, kg

0,51

OBV, %

0,86

EKP, kg

0,42

SSS

0,48
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Fenotipisko korelaciju analiz€é starp prognozéto genoma Vertéjumu un noslégtas
parraudzibas datiem (9. tab.) aprékinats, ka izslaukumam, olbaltumvielam ir vid€ji cieSa
pozitiva saistiba, attiecigi (r = 0,53) un (r = 0,51), ka ari EKP (r = 0,42), bet somatisko Sunu
skaitam (r = 0,48). Tauku un olbaltumvielu procentualais saturs pret prognozéto savukart ir
loti cieSi savstarpé€ji saistits, attiecigi (r=0,86), un tauku daudzumam (r=0,71). Kopuma Sie
rezultati liecina, ka galvenas produktivitates pazimém pastav pozitiva korelacija starp to
genoma prognozeto un fenotipiski noteikto produktivitati, kas nozime, ka genoma analizes ir
praksé pielietojams selekcijas riks.

Nemot vera, ka genoma dati prognozeé produktivitati uz visa muza vidéjo laktaciju, bet
pienemot, ka 1. laktacija ir ~75% no pieaugusas govs razibas, tad rezultati ir pozitivi. Turpinot
analizét nakamas laktacijas, korelacija visticamak klitu arvien cieSaka.

10. tabula. Korelacija starp mates parraudzibas rezultatiem un meitas parraudzibas
rezultatiem - 1. atkartojuma rezultati

Izslaukums, | Tauki, | Tauki, | OBV, OBV, EKP,
kg kg % kg % kg

Pazimes SSs

Izslaukums, kg | 0,2
Tauki, kg 0,05
Tauki, % -0,03
OBV, kg 0,29
OBV, % 0,08
EKP, kg 0,18
SSs -0,06

Korelacijas starp mates datiem un noslégtas laktacijas datiem principa nav. Fenotipisko
korelaciju analizé starp mates snieguma raditdjiem un noslégtas parraudzibas datiem
meitam (10. tab.) aprékinats, ka izslaukumam ir vaja pozitiva sakariba (r = 0,2),
olbaltumvielu daudzumam vaja pozitiva sakariba (r = 0,29), ka ari starp prognozéto un
faktisko EKP ir vaja pozitiva sakariba (r = 0,18). Starp prognozéto un ieguto somatisko Stnu
skaitu pastav vaja negativa sakariba (r = -0,06). Tas liek secinat, ka nevar apgalvot, ka atlasot
mates ar augstiem produktivitates raditajiem, meitam Sie raditaji ari bus augsti, jeb nav
novérota sakariba, ka labai matei bls laba meita. Sie rezultati lika pétit talak - cik liela
ietekme uz meitas razibu un veselibu ir tevam?

Tevu ietekme uz meitu produktivitates raditajiem

Literatura pieejama informacija, ka bullim ir bltiska ietekme uz meitu somatisko Stnu
skaitu, turklat tendence nemainas starp 1. un 4. laktaciju. (Vecht U.; Shook G. E.; Politiek R.
D etal. (1985), Effect of bull selection for somatic cell count in first lactation on cell counts
and pathogens in later lactations. Journal of Dairy Science 68 (1985). - ISSN 0022-0302 - p.
2995-3003.)

Pétijuma par bulla ietekmi uz produktivitates raditajiem noskaidrots, ka bulliem ar augstiem
razibas raditajiem meitas uzradija augstaku izslaukumu un tauku saturu neka to mates.
Secinats, ka bullis, kas piena produktivitaté un tauku satura bija uzlabotajs, ari savam
meitam paaugstinas produktivitati, veicot genétisko progresu. /S. A Surkova et al., 2021,
Cow’s milk productivity: effects of bull’s genotype and line. |IOP Conf. Ser.: Earth Environ.
Sci. 839 032007/
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Lai noteiktu tévu ietekmi uz meitu razibu un veselibu, otraja atkartojuma tika izvélétas tris
konkrétu vaislinieku meitas.

11. tabula. Vaislinieku meitu produktivitates raditaju salidzinajums péc genoma

Pelnas . .
Vaislinieks indekss, Izslau- | Tauki, | Tauki, | OBV, | OBV, EKP, scs | MAs
$ kums % kg % kg kg

HO840003132662986

(meitun=10)

SIEMERS JEDI PARISON |237,7a |13031,8a (3,79a [493,3a 3,14a |409,3a (12421,5a(3,10a (0,74 a

HO840003142352034

(meitu n =23)

TRENT-WAY-JS RONALD (350,1b [12912,2b 3,85b |497,1a 3,13 a |404,3b |12400,44a2,81b (1,01 a

HO840003202074756
REGAN-DANHOF
CAPONE
(meitun=17)

419,4b (13123,0a (3,83 ab [502,3b |3,14a 411,4a|{12570,2b|2,96c [1,02 a

Izanalizéjot un salidzinot ieglitos genomu testu rezultatus, secinats, ka ir batiskas atSkiribas
starp vaislinieku pécnaceéjiem atkariba no konkrétas pazimes (11. tab.).

Balstoties uz genoma véertéjumiem, REGAN-DANHOF CAPONE (HO840003202074756)
demonstré augstako ekonomisko potencialu (NM$), lielako izslaukumu, tauku un
olbaltumvielu daudzumu, ka ari EKP, tadéjadi apliecinot izteiktu produktivitates
priekSrocibu. TRENT-WAY-JS RONALD (HO840003142352034) izcelas ar augstako tauku
procentu un zemako prognozéto somatisko Stnu skaitu, kas var but nozimigi tesmena
veselibas uzlabosanai. Savukart SIEMERS JEDI PARISON (HO840003132662986), lai ari
rada salidzinoSi augstu izslaukumu, uzrada zemaku ekonomisko potencialu un augstaku
SCS, kas samazina ta priekSrocibas salidzinajuma ar paréjiem bulliem.

12. tabula. Vaislinieku salidzinajums péc 1. laktacijas datiem

US3132662986 US3142352034 US3202074756
Radital iﬂf:gﬁ JEDI TR'?)ENNATI:‘I'DVAY'JS REGAN-DANHOF CAPONE
Skaits 10 23 17
Izslaukums, kg |11 097,1 £ 366,72 [11548,6 + 256,47° 12916,1 + 457,03
Tauki, kg 369,1 = 14,36 401,7 = 11,44 416,6 + 16,09
Tauki, % 3,340,132 3,49 + 0,082 3,25+ 0,109
OBV, kg 368,1 = 12,39° 377,0 = 7,67° 424,2 + 14,44°
OBV, % 3,32 £ 0,049 3,27 + 0,029 3,29 + 0,046
EKP, kg 10225,1+304,20° |10 813,6 + 232,58° 11704,2 + 382,61°
scs 102,5 + 78,2 90,5 + 33,74 70,1 % 26,40

a, b - butiskas atskiribas starp grupam (p<0,05)
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Meitas pa téva liniju ir parmantojusas gan izslaukuma ipasibas, gan SSS ar lidzigu tendenci
ka informacija par genoma novértéjumu (12. tab.).

No trim analizétajiem vaislas bulliem REGAN-DANHOF CAPONE (US3202074756) meitas
uzradija statistiski nozimigi augstaku izslaukumu, olbaltumvielu daudzumu un EKP, ka ari
zemaku somatisko Sunu skaitu, kas kopuma norada uz labaku produktivitati un potenciali
augstaku ekonomisko atdevi. Savukart TRENT-WAY-JS RONALD (US3142352034) izcelas ar
augstaku tauku procentu saturu, bet SIEMERS JEDI PARISON (US3132662986) raditaji bija
zemaki ganizslaukuma, gan kvalitates zina.

Salidzinot prognozeétos raditajus péc genoma vértéjuma (11. tab.) ar realajiem meitu
raditajiem (12. tab.), iespéjams noskaidrot, cik labi prognozes sakrit ar faktiskajiem
rezultatiem.

CAPONE: prognozes un realie dati saskan — vins ir parliecinosi razigakais un ekonomiski
izdevigakais vaislinieks. RONALD: prognozets ka stabils ar labu tauku % un zemaku SCS, bet
realitaté izslaukuma un OBV zina atpalika. PARISON: genoms prognozéja augstu razibu, tacu
reali raditaji bija bltiski zemaki, ipasi OBV un EKP, un augstaks SCS samazinaja saimniecisko
vértibu. Kopuma prognozes péc genoma véertéjuma pareizi identificeja CAPONE ka labako
bulli, bet parverteja PARISON un RONALD produktivitati, ipasi attieciba uz izslaukumu un
OBW.

Somatisko Stnu skaits

Pieversot atseviSku uzmanibu vienai no govju veselibas pazimém - somatisko Stunu skaitam
(SSS) piena, kas redzams gan vecaku produktivitates raditajos, gan genomu testu prognozes,
— saimniekiem, veicot dzivnieku selekciju, Sis raditajs ir javérté kompleksi ar produktivitates
pazimém.

Demonstréjuma gaita tika veikts jauns grupu sadalijums péc jau iepriek$ aprakstitajiem
kritérijiem, bet veselibas pazimei (SSS) genoma grupa izvélétas govis, kuram genoms
prognozéja mazako SSS, un mates grupa izvélétas govis, kuru matém ir mazakais SSS

raditajs.
13. tabula. Demonstréjuma grupu produktivitates salidzinajums pret bazes govim
(baze 50 teles no kuram atlasija grupas) selekcija péc veselibas (SSS)

Raditaji Izslaukums, kg |Tauki, kg |Tauki, % |OBV, kg |OBV, % |EKP, kg |SCS
Baze 11103,0 396,4 3,58 368,4 3,33 10443,8 118,3
Genomu grupa [+75,6 +6 +0,04 +1,1 -0,02 +100,9 [-66,2
Péc mates +203 +5,3 -0,02 +5,2 -0,01 +155,8 [+20,3

Salidzinot kopé€jo sarazotas produkcijas apjomu, izlasot grupas péc prognozeta veselibas
raditaja (SSS), genoma vértéjuma grupa sarazoja par 75,6 kg vairak piena (izslaukums), par
+6 kg vairak tauku, par +1,1 kg vairak olbaltumvielu un par +100,9 kg lielaku energétiski
korigéto pienu (EKP) neka bazes gupa (13. tab.). Mates grupa, kur mates uzradija zemaku
somatisko Sunu skaitu, meitas uzradija lieldku kapumu izslaukumam (+203 kg) un
olbaltumvielam (+5,3 kg), ka ari EKP (+155,8 kg) neka genoma grupa pret bazes grupu. Tomeér
analizéjot grupu faktisko somatisko Stnu skaitu piena, teles, kuru matem laktacija bija
zemaks Sunu skaits, tieSi pretéji uzradija augstaku somatisko Sunu skaitu +20,3 log.
vienibas.
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14. tabula. Demonstréjuma grupu produktivitates sniegums selekcija
péc somatisko Sunu skaita

Kopa sarazots |lzslaukums, kg |Tauki, kg |Tauki, % |OBV, kg |OBV, % |[EKP, kg SCS
Genomu grupa |335 357 12 073,4 3,60 11084,8 |3,31 316 455,3 (50,7
Péc mates 339179 12 051,8 3,55 11 208,1 3,30 317731,9 [126,3
Starpiba -3822 21,6 0,05 -123,3  |0,01 -1276,6 -75,6

Analizéjot abu grupu kopa sarazoto produkcijas apjomu, grupai, kas atlasita ar zemako
prognozéto SSS péc genoma raditajiem, iegits par 3822 kg mazak piena un par 123,3 kg
mazak olbaltumvielas neka grupai, kas atlasita péc mates somatisko Sunu skaita laktacija.
legutie produktivitates rezultati liek domat, ka grupa, kas atlasita péc mates somatisko Stinu
skaita, ir saimnieciski efektivaka, tomér butiski ir atzimét, ka $is grupas meitas nav
attaisnojusas veselibas raditaja prognozes. 14. tabula apkopotie dati liecina, ka telém, kuru
matém ir zemaks somatisko Sunu skaits, §1 tendence nav mantojusies — grupai ir augstaks
somatisko §nu skaits neka grupai, kas atlasita péc genoma raditaja. Sie rezultati apstiprina
iepries ar korelacijas analizi veiktos apréekinus (r=-0,06) — nav redzama saistiba starp mates
un meitu somatisko Stnu skaitu (10. tab.). Pretéji, grupa, kas atlasita ar prognozéti zemaku
SSS péc genoma raditajiem, ari snieguma raditajos uzrada mazaku somatisko SSS. legitie
rezultati lauj secinat, ka selekcija péc genoma ir uzticamaks riks saimnieciba neka
tradicionala metode, lai iegltu izlasitu teles ar labakiem veselibas raditajiem.

70%
59%
60%
50%
40%
30% 27%

Procenti, %

20%
10% 8%
o 2% 2% 2%
0%
0% ] —
0-50 50-150 150 - 250 250 - 350 350-450  450-550 550 - 650

Somatisko Stnu skaits, tikst, ml-1

59% govju somatisko sdnu skaits ir < 50 takst, ml~’

3. attéls. Faktiskais mates 1. laktacijas SSS
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4. attéls. Prognozétais meitu SSS péc genoma
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Tika prognozets, ka 68% meitam log. somatisko Stnu skaits ir <3,10 log. vien. (4. att.).

Starp SSS un genoma vértéjumu mastitam ir novérojama cie$a negativa korelacija (-0,76),
kas ir logiski: jo augstaks genoma raditajs mastitam, jo govim paredzams mazaks SSS.

BrakésSanas iemesli

Demonstréjuma laika 1. atkartojuma viena no grupas govim tika brakéta 2,6 gadu vecuma,
kam par iemeslu bija mastits. Veicot padzilinatu analizi, noskaidrojas, ka péc genoma
analizém divam pétamajam pazimém: mastits -2,2 (augsts risks) un SSS 3,18 (augsts risks)
mastits Sai govij bija prognozéjams. Konkrétais piemérs uzskatami demonstré selekcijas péc
genoma nozimi saimniekoSana.

Balstoties uz atzinu, ka, lai saimnieciba spétu atpelnit govs izaudzéSanas izmaksas, ir
nepiecieSams slaucamo govi izmantot vismaz divas un vairak laktacijas, un iegut vismaz
vienu atrazojamu teli, Saja situacija saimnieciba tika raditi zaudéjumi, brakéjot govi pirmaja
laktacija. Tapéc viens no ieteikumiem saimniecibam - genomu testu rezultatos jaskatas ne
tikai uz prognozéto produktivitati, bet ari uz veselibas raditajiem, respektivi— SSS un mastitu,
lai jau agrina vecuma pienemtu lemumus par talako ricibu.

Veicot kopéjo demonstréjuma laika brakéto govju genomu testu rezultatu analizi, uzskatami
paradijas prognozu piepildijums. Ja genomu testi prognozé augstaku risku somatiskajam
Sunam un mazaku pretestibu pret mastitu, tad tas paradas ari govs produktivitates raditajos.

15. tabula. Brakéeto dzivnhieku genoma testu rezultati

Nr. lemesls NM$ |Izslaukums|SSS DAB ‘KET

0001 aborts -109

0002 |pékSnanave |-372

0003 |pékSnanave 179

0004 SUnas -228

0005 Stnas -37

0006 [UNaS 2904
pupi

0007 [ne>  log
mastits
sdnas,

0008 veselibas -73
problémas

0009 [P 119% Z8MS 594
izslaukums

0010 vesell_bas 479
problémas

0011 S 587
izslaukums

Genoma analizés saimniekiem ir iespéja ari analizét ekonomiskas vértibas indeksus un
dazadus veselibas un ilgmuazibas raditajus, kas dod mums iespé€ju salidzinat Sis prognozes
ar faktiskajiem brakéSanas iemesliem (15. tab.).

16




NMS$ (Net Merit $) — Neto ekonomiskas vértibas indekss. Summeétais raditajs, kas atspogulo
dzivnieka genétisko vértibu saimnieciski nozimigam pazimém (piens, tauki, olbaltumvielas,
veseliba, augliba). Jo lielaks NM$, jo lielaks prognozétais ekonomiskais ieguvums dzives
laika.

Veseliba un ilgmuaziba

e SSS (SCS - Somatic Cell Score) - somatisko $inu skaits piena, raditajs tesmena
veselibai. Zemaks ir labak (zemaks mastita risks).

e PL (Productive Life) — produktivas dzives ilgums, méneSos. Prognoze, cik ilgi govs
saglabasies ganampulka.

e LIV (Livability) — dzivotspéjas indekss (%), raksturo, cik liela ir varbutiba, ka govs
izdzivos un paliks produktiva ganampulka.

e HLiv (Heifer Livability) — teles dzivotspéjas indekss (%), raksturo izdzivoSanu lidz
pirmajai laktacijai.
Veselibas raditaji (slimibu riski)

e DAB (Displaced Abomasum) - genétiskais indekss slimibas riskam: nobidits
ceturtais kunga dobums (abomasum). Zemaka vértiba = mazaks risks.

o KET (Ketosis) — genétiskais indekss ketozes riskam. Zemaks = labak.

e MAS (Mastitis) — geneétiskais indekss mastita riskam. Zemaks = mazak mastita
gadijumu.

e MET (Metritis) — genétiskais indekss dzemdes iekaisuma riskam péc atneSanas.
Zemaks ir labak.

Analizejot 15. tabulas datus, secinam, ka vislielako sakritibu starp prognozi un realitati rada
tesmena veselibas raditaji: negativs MAS un paaugstinats SCS tieSam atspogulojas bieza
brakéSana mastita un augsta somatisko $tnu limena dél. Ari zems NM$ un negativs
izslaukuma raditajs precizi paredzeja govju brakéSanu zemas produktivitates dél.

Reproduktivas problémas (aborts, veselibas problémas) daléji atspogulojas zema PL, LIV un
MET, kas norada uz to prognozetspéju.

PeékSna nave nav tieSi prognozéjama, tacu zemie dzivotspé€jas raditaji (LIV, HLiv) un negativie
veselibas indeksi to dalgji izskaidro.

Kopsavilkuma: genomiskas prognozes lielakoties koreléja ar faktisko brakéSanas iemeslu
struktdru, ipaSi tesmena veseliba un produktivitate.

Piensaimniecibu aptaujas rezultati

Demonstréjuma nosléguma sadarbibas partneris — biedriba “Latvijas HolSteinas Skirnes
lopu audzetaju asociacija” — veica biedru aptauju, lai noskaidrotu aktualo situaciju ar
genomu testu veik§anu saimniecibas. Tika sanemtas 66 saimniecibu atbildes, no kuram tikai
16,7% veic genomu testus saviem dzivniekiem. Tas tiek darits ar meérki, lai izveélétos
atbilstoSako vaislinieku, izvélétos atbilsto$Sakos dzivniekus, uzzinatu sava ganampulka
genétisko potencialu, uzzinatu, vai dzivnieks ir recesivo génu nésatajs. Uz jautajumu, kadas
pazimes no genomu testu rezultatiem visbiezak tiek izmantotas, atbildes ir - par
produktivitates un eksterjera, dazi papildina ari ar veselibas indeksu un recesivo genu
pazimem. 75,8% no respondentiem genomu testus neveic. lemesli ir dazadi — nav ticamibas
rezultatiem, trikst skaidrojoSas informacijas, cenas/izmaksu faktors, vai ari Sobrid nav
nepiecieSams. 7,6% saimniecibu ir atbildéjusas, ka iepriek$ veikuSas genomu testus, bet
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vairs neveic, jo grati analizéjami dati, dati netiek izmantoti vai ari nav aktuali, jo Sobrid
saimnieciba patur visus dzivniekus.

Ekonomiskas efektivitates izvertéjums

Aplikojot 16. tabulu, varam redzét, ka genoma grupas govis 1. un 2. laktacija kopa ir
sarazojusas par 12 628 kg piena vairak neka kontroles grupa, ka ari genoma grupas govis
sarazojusas lielaku tauku un olbaltumvielu daudzumu. ParvérSot So starpibu ienémumos,
varam redzét, ka genoma grupas ienémumi ir par 5233,71 EUR lielaki. Ja no Siem
ienémumiem atnem izdevumus, kas radusSies par genoma analizEém, varam redzet, ka esam
pelna ieguvusi 3758,1 EUR. Turklat genoma testus veic vienu reizi govs dzive, neradot
atkartotus izdevumus, lidz ar to palielinot pelnu.

16. tabula. Ekonomiska novértéjuma aprekins

1. laktacija Nosaukums Daudzums |Cena Kopa
lenémumi Piens, kg 9035 0,386* 3487,51
lzdevumi Genoma testi 50 29,50 1475,00
Pelna/zaudéjumi 2012,51
2. laktacija Nosaukums Daudzums |Cena Kopa
lenémumi Piens, kg 3593 0,486* 1746,20
lzdevumi Genoma testi 0 29,50 0,00
Pelna/zaudéjumi 1746,20
Kopa Nosaukums Daudzums |Cena Kopa
lenémumi Piens, kg 12628 0,414 5233,71
lzdevumi Genoma testi 50 29,50 1475,00
Pelna/zaudéjumi 3758,71

Demonstréjuma secinajumi

Veidojot dzivnieku izlasi, gan péc mates produktivitates, gan péc genoma vertéjuma tiek
ieguts pozitivs selekcijas efekts, bet veidojot izlasi péc genoma vértéjuma, iegutais
rezultats ir straujaks.

Lidzigi ka pirmaja laktacija, grupa, kas selekcionéta péc genoma, ir augstaks
izslaukums, vairak olbaltumvielu un tauku, un augstaks EKP nekd grupa, kas
selekcionéta, vadoties péc mates razibas raditajiem.

Genoma analizes var nosegt savas izmaksas un radit pelnu jau pirmaja laktacija.

Korelacija starp genoma testiem un noslégtas laktacijas datiem ir vid€ji cieSa. Nemot
vera, ka genoma dati prognozé produktivitati uz visa muza videjo laktaciju, bet 1.
laktacija ir ~75% no pieaugusas govs razibas, tad rezultati ir pozitivi.

Korelacijas starp mates datiem un noslégtas laktacijas datiem principa nav. Tas liek
secinat, ka nevar apgalvot, ka labai matei bus laba meita.

P&cnacéja SSS raditajiem nav saistibas ar mates SSS raditajiem, tas nozimé, ka matei ar
zemu SSS var bt meita ar augstu SSS. Savukart, atlasot péc genomu testu raditajiem ar
mazako SSS raditaju, govim IR mazaks SSS.
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Ir batiskas atSkiribas starp vaislinieku pécnacéjiem atkariba no ta, péc kadam pazimém
ir izveléti konkrétie vaislinieki. Tevam ir liela ietekme uz meitu raditajiem, tiek
parmantots gan izslaukuma kapinajums, gan ari veselibas raditaji, tapéc butiska ir paru
atlase.

Analizéjot brakéSanas iemeslus, secinam, ka genomiskas prognozes lielakoties koreléja
ar faktisko brakeéSanas iemeslu strukturu, ipaSi tesmena veseliba un produktivitate.

Veicot selekciju péc genoma, javadas ne tikai péc izslaukuma, bet ari péc veselibas,
atrazoSanas un eksterjera raditajiem. Atlasot dzivniekus tikai péc produktivitates, var
nakties to likvidét, ja atlasot dzivniekus, netiek nemta véra citas pazimes. Dazkart
izdevigak ir paturét dzivniekus ar mazaku produktivitati, bet ar labaku veselibu.

Lai virzitu saimniekus izmantot genoma novértéjumu ka meérktiecigas un straujas
selekcijas instrumentu, piena lopkopibas nozaré iesaistitajiem nepiecieSams vairak
informacijas par genomu testu lietderibu, rezultatu ticamibu, to skaidrojumu viegli
uztverama veida.
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Demonstréjums tiek realizéts Latvijas Lauku attistibas programmas 2014.-2020. gadam

pasakuma “ZinaSanu parneses un informacijas pasakumi” apaksSpasakuma “Atbalsts
demonstréjumu pasakumiem un informacijas pasakumiem?” ietvaros.

Sagatavoja:
Aija Luse, LLKC Ogres konsultaciju biroja vaditaja, lopkopibas konsultante, demonstréjuma
vaditaja, Kristine Adama, demonstréjuma zinatniska konsultante
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