KAS IR GENOMS?

Genoms ir visai sugai raksturigo génu kopums, kas atrodas hromosomas katras Siinas
kodola. 2004.gada tika atklats liellopa genoms (izmantoja Herefordas Skirnes
dzivnieku), kura ir 30 hromosomas un DNS k&dg ir 3 miljardi DNS nukleotidu.
Genoma selekcija izmanto katra dzivnieka génu individualo informaciju, lai noteiktu
ta talako ciltsvertibu. ASV 2007. gada zinatnieki izstradaja genoma izpéti (DNS
nukleotidu secibas analizi) izmantojot DNS un noteica vairak ka 58 000 gen&tiskas
informacijas nesg€jus , tik niecigas un smalkas zimes, kuras iesp&jams noteikt tikai ar
misdienu augsto tehnologiju instrumentiem. Katrs §is sikais informacijas gabalins
tiek saukts par SNP (pronounced snip).

Kas ir SNP?

SNP ir ka markieri - zimes, kas atlauj caurskatit visas hromosomas un noveértet
dzivnieku p&c 58 000 markieriem jeb nukleoidiem . Tie var biit noderigi, kaitigi vai
ar1 biit bez jebkada efekta. Liellopa genoma ir miljoniem So SNP zimju. Viena dala So
gabalinu ir atrasti, bet daudzi vél joprojam tiek atklati. Kaut gan ne visi Sie
identificétie 58 000 SNP ir noderigi piena lopu genétika ( izmantojami apméram 38
000), tomér daudzi no tiem palidz mums noteikt jau iepriek§ vai mes atlasam
dzivniekus ar tadam 1pasibam, kadas v€lamies.

Ka darbojas 31 atlase?

Pirmais solis $aja procesa ir salidzinat genétisko informaciju, kura iegiita no liela
skaita dzivniekiem, ar vispargjam pazimém, kuras ir raksturigas piena liellopu
populacijai. Sis pazimes ir produktivitate, atneSanas vieglums, tipa pazimes un ta
talak. NakoSaja soli tiek izmantota katra dzivnieka individuala genoma informacija,
lai noteiktu §1 dzivnieka ciltsvertibu. Datora programma pievieno visus rezultatus par
raksturigakajam 1pasibam, kuri iegiiti ar dazadiem SNP-iem. Talak Sai informacijai
tiek pievienota informacija par dzivnieka vecaku vidgjiem raditajiem, kurus izmanto
tradicionalaja verté€Sanas sisttma. Tad tiek noteikta vispar€ja genoma ciltsvertiba
dzivniekam (GEBYV - a Genomic Estimated Breeding Value).

Vai ir tada precizitate ka parbaude péc pécnacéjiem?

ASV Lauksaimniecibas departamenta projekta genoma ciltsvértiba tika noteikta 5825
bulliem un govim un tad salidzinata ar vigu faktisko ciltvértibu 2008. gada vértejuma,
lai noteiktu precizitati vert€jumam peéc genoma. Ta tika noteikta produktivitatei, ka ar1
funkcionalam, atne$anas un tipa ipasibam.

Svariga nozime ir genoma ticamibai.

Jaunais GEBV apvienos individualu dzivnieku genotipa informaciju ar dzivnieka
vecaku vidgjiem raditajiem un V&l papildus jebkadu individualas parbaudes
informaciju. Lidz ar to ticamiba vert€jumam péc genoma varétu but no 63 lidz 75 %.
ST ticamiba var mainities jo plasak $T genoma programma tiek ieviesta. Sis raditajs ir
individuals arT katram dzivniekam atkariba no ta cik informacijas ir iegiits un uzkrats
par vina sen¢iem

Japiebilst, ka genoma ticamiba ir augstaka loti lielam populacijam, t.i., HolSteinas
Skirnes lopiem. Mazaka skaita lopu populacijam §is metodes izmanto$ana nav bijusi



ipasi veiksmiga. ASV Svices kirnei §is projekts nav bijis veiksmigs, bet iespgjams,
ka tuvaka nakotn€ genoma bulli varétu biit Dzersijas Skirnei.

Uz genoma novertéjumu nevar palauties ta ka uz vert€jumu péc pécnacgju kvalitates,
bet tas ir daudz precizaks ka veértéjums pec vecaku videjiem raditajiem.

Kadi ir ieguvumi?

Atlasei péc genoma ir divas priekSrocibas — atrums un zemakas izmaksas.
Genotipu var iegit jau driz péc tela piedzimSanas, tas lauj potenciali izmantot
dzivnieku gan MAS ka vaisliniecku gan ka bullu mati. Pilna genoma noteikSana
izmaksa 250 -300 dolarus. Genoma parbaude atlauj atlasit no ievérojama daudzuma
bulliem tieSi noderigakos vaisliniekus talakai izmantoSanai daudzas ar cilts darbu
saistitas programmas.

Uzlabojot genoma ticamibu, butu iesp&jams uzlabot ar1 tadu slikti parmantojamo
ipaSibu ticamibas Ilimeni ka apaugloSanas, veseliba un dzivnieka piemerotiba
apstakliem.

[eguvums ir arT genétiska progresa paatrinasanas, jo bullis pirms nonaksanas MAS —
aps€kloSanas stacija, tiek test€ts peéc genoma. Tada veida tiek atlasiti noderigakie
vaislinieki. Lidz ar to var samazinaties atlasito bullu skaits gandriz uz pusi. Vislabak
novertétie vaislinieki péc genoma, jau var tikt izmantoti ka bullu tévi jau pirms
parbaudes rezultatu sanemsanas.

Ar1 Eiropa tiek stradats pie liellopu genoma izpé&tes. Bet janem vera, ka Eiropas valstu
Holsteinas lopu populacija ir mazaka ka ASV. Eiropa vairak, piem., Niderlandé tiek
pétits piena genoms. ArT AS Siguldas CMAS ir sakusi noteikt saviem vaisliniekiem
K-kazeina génu. Sis darbs tiek veikts sadarbiba ar Tartu lauksaimniecibas universitati.
Visa pasaulé joprojam tiek daudz diskut€ts par genoma bullu ienakSanu un ka Sis
process turpinasies — iesp&jams sekot interneta un lasit presé. Viedokli par to ir ]oti
dazadi. Izskatas, ka turpmakie gadi paies pilnveidojot genoma izp€ti un to ievieSot
ganampulku atrazoSana. Cik veiksmigs bis §is process, to paradis tikai laiks.



