Streszczenie najwazniejszych pozycji literatury nawigzujacych do tematu

1)

2)

3)

»wartosci hodowlanej”

R.D. Green; 2009; ASAS Centennial Paper: Future needs in animal breeding and
genetics; J. Anim Sci. 2009. 87: 793-800.

Streszczenie:

Opisowy artykul méwiacy co zostalo zrobiono w celu lepszej oceny hodowlanej u
zwierzat (kury, $winie i bydlo) oraz co zostalo jeszcze do zrobienia. Autorzy
wspominajg o potrzebie rozwijania metod opartych na nieréwnowadze sprzezen w
celu analizowania catych genomow dla wielu cech. Zaznaczaja réwniez, ze istotng
sprawg jest ocena zwierzat we wczesnym okresie ich zycia.

Jednak wedlug autoré6w najwazniejsza rzecza jest dokladne zrozumienie genow i
metabolizmu, co w przesztosci bytlo tlumaczone jako interakcje typu genotyp z
efektem $rodowiskowym lub genotypu z genotypem (Mam dostep tylko do abstraktu
ale wedlug tego co zrozumiatem autorzy troch¢ podwazaja sens stosowania interakcji,
a probuja te rzeczy wytlumaczy¢é przy pomocy procesow zachodzacych podczas
metabolizmu).

Dodatkowo trzeba zaja¢ si¢ analiza takich cech jak stres, zywotnos¢, adaptowalnosé
do $rodowiska oraz sprawnos$¢ wykorzystania sktadnikéw pokarmowych.

B. J. Hayes, P. J. Bowman, A. J. Chamberlain and M. E. Goddard; 2009; Invited
review: Genomic selection in dairy cattle: Progress and challenges; J. Dairy Sci. 2009.
92: 433-443.

Streszczenie:

Autorzy zaznaczaja wielka role selekcji genomowej w ocenie bydla mlecznego.
Opisuja na czym ta selekcja polega i moéwia, ze wyliczanie indeksu moze przebiegaé
po wszystkich pojedynczych SNP Iub po haplotypach. Zaznaczaja takze, iz do
wyliczenia indeksu selekcyjnego dla pdzniejszych pokolen potrzebna jest jedynie
wiedza genomowa a nie fenotypowa. Mowia rowniez o wyznaczeniu doktadnosci i
wychwalaja, ze najwickszy (a moze jedyny) wktad w rozwoj doktadnosci miaty USA,
Australia, Nowa Zelandia i Holandia. Wspominaja takze o zaletach stosowania
metody BLUP oraz wilaczania efektu addytywnie poligenicznego, w celu
modelowania wszystkich wariancji genetycznych nie wynikajacych z markerow.
Zaznaczaja takze, ze doktadno$¢ dla GEBV byfa istotnie wigksza niz dokladnos¢
rodzicow dla usrednionej wartosci hodowlane;.

F. Miglior, W. Gong, Y. Wang, G. J. Kistemaker, A. Sewalem and J. Jamrozik;
2009; Short communication: Genetic parameters of production traits in Chinese
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Holsteins using a random regression test-day model; J. Dairy Sci. 2009. 92: 4697-
4706.

Streszczenie:

a) do estymacji parametrow genetycznych zostat uzyty model mieszany z regresjami
losowymi;

b) efekty modelowano przy pomocy wiclomianéw Legendre stopnia czwartego;

C) zbidr danych sktada si¢ z 9 706 (posiadano 109 005 probnych udojow) krow rasy
chinskiej HF pochodzacych z 54 stad (byt to losowy podzbior losowany ze zbioru
30 942 kroéw pochodzacych ze 105 stad);

d) analizowane cechy to wydajno$¢ mleka, thuszczu, biatka oraz liczba komorek
somatycznych;

e) analiza byta przeprowadzana w celu uzyskania wartosci hodowlanej w narodowym
programie wyznaczania warto$ci hodowlanej u rasy chinskiej HF;

I. Strandén and D. J. Garrick; 2009; Technical note: Derivation of equivalent
computing algorithms for genomic predictions and reliabilities of animal merit; J.
Dairy Sci. 2009. 92: 2971-2975.

Streszczenie:

Autorzy artykulu proponuja metod¢ obliczania zmniejszajaca ilos¢ rownan
potrzebnych do obliczenia macierzy wspotczynnikow w przypadku gdy ilo$¢ zwierzat
uzytych w analizie jest znacznie wigksza niz liczba SNP.

S. Konig, H. Simianer and A. Willam; 2009; Economic evaluation of genomic
breeding programs; J. Dairy Sci. 2009. 92: 382-391.

Streszczenie:

Tu tak dla zauwazenia, ze ukazat si¢ artykul, ktory Sven Konig prezentowal podczas
seminarium w Wojnowicach.



