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SANTRUMPOS 

Ala – alaninas 
AS-PCR – aleliams specifinė PGR  
Asp – aspartatas 
BC – galvijų citrulinemija 
BCM7 – beta kazomorfinas 7 
BLAD – galvijų leukocitų sukibimo nepakankamumas 
BLUP – (Best linear unbiased prediction) geriausio linijinio 

objektyvaus prognozavimo metodas 
bp – bazių pora 
CLAD – šunų leukocitų sukibimo nepakankamumas  
cM – genolapio vienetas (centimorganidė) 
CVM – sunkus stuburo išsigimimas  
DA – dirbtinis apvaisinimas 
DNR – dezoksiribonukleininė rūgštis 
DOEP – daugybinis ovuliacijos embrionų perkėlimas 
DUMPS – uridino monofosfato sintazės trūkumas 
FXID – XI faktoriaus trūkumas 
ID – identifikacinis numeris 
Igenity – genominių profilių nustatymo sistema  
Ile – izoleucinas 
Kb – kilobazė 
kDa – kilodaltonas 
KPL – kiekybinių požymių sritis (lokusas)  
MAS – (Marker Assisted Selection) selekcija pagal genetinius 

žymenis  
RFIP – restrikcinių fragmentų ilgio polimorfizmas 
PGR – polimerazinė grandinės reakcija 
RNR – ribonukleininė rūgštis 
Thr – treoninas 
UMP – uridino monofosfato sintazė 
VNP – vieno nukleotido polimorfizmas 
VVV – veislinių verčių vertinimas 
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ĮVADAS 

XX amžiuje genetinis gyvulių rūšių tobulėjimas buvo grindžiamas gy-
vulių požymių ir kilmės registravimu. Pastaraisiais dešimtmečiais veisli-
nėms vertėms vertinti (VVV) buvo naudojama geriausio linijinio objekty-
vaus prognozavimo (BLUP) metodas [1]. VVV buvo naudojamas atrinkti 
geriausios genetinės vertės gyvulius. Pieninių galvijų veisimo programos 
įprastai buvo paremtos palikuonių vertinimo schemomis, kai buliams apy-
tiksliai tekdavo 100 dukterų, kurių produktyvumo duomenys buvo gauna-
mi, kai buliams būdavo apie 5 metus. Geriausi buliai vėliau buvo plačiai 
naudojami populiacijoje. Šios tradicinės veislininkystės programos buvo 
labai efektyvios, nes genetinė pažanga pagerino daug selekcinių požymių. 
Taip pat gerai žinomos ir šių tradicinių selekcinių programų ribos, kurios 
pirmiausia atsiranda norint nuolat fiksuoti fenotipus, tai gali būti sudėtinga 
dėl įvairių priežasčių. Pavyzdžiui, pieninių galvijų kartos intervalas yra 
ilgas, nes galima vertinti tik patelių produktyvumo požymius. DNR žyme-
nys gali praplėsti šias ribas, nes DNR galima surinkti iš visų bet kokio am-
žiaus individų ir naudoti prognozuojant kiekvieno individo genetinę naudą. 
Individų genetinę naudą lemia aleliai, kuriuos jie turi dėl priežastinių 
mutacijų, jų pagrindas yra požymis. Pastaruosius du dešimtmečius DNR 
žymenys naudojami tiriant kiekybinių genomo požymių lokusus (KPL) [2], 
o naudojant žymenų genotipus kiekybinių požymių lokusuose siekiama 
numatyti individų genetinę vertę [3]. DNR žymenų naudojimas selekcijos 
schemose yra naudingas, nes gali padidinti veislinių verčių vertinimo 
patikimumą, ypač jaunų gyvulių ir tų požymių, kuriuos yra sunku užfik-
suoti [4, 13]. Patikimumo padidėjimas galiausiai gali lemti didesnį genetinį 
tobulėjimą. Nepaisant didelių pastangų atlikti tyrimus ir selekciją pagal 
žymenis, poveikis nebuvo toks didelis, kaip buvo tikėtasi [5]. Theo H. E. 
Meuwissen su mokslininkais [6] pristatė metodologiją, skirtą veislinėms 
vertėms įvertinti, naudojant viso genomo tankius žymenis. Selekcija, 
pagrįsta šiomis veislinių verčių genominėmis prognozėmis, buvo pavadinta 
genomine selekcija [7]. 

Praktiškai genominę selekciją pradėta naudoti neseniai, nes daugelyje 
galvijų rūšių nustatytų genetinių žymenų nepakako, o genotipavimas dar 
buvo pakankamai brangus. Pastaruoju metu patobulėjusios DNR technolo-
gijos ir genomo sekų sudarymas lėmė tūkstančių atskirų nukleotido poli-
morfizmų (VNP) atradimą ir didelį VNP genotipavimo išlaidų sumažėjimą. 
Tai suteikė galimybę praktiškai pritaikyti genominę selekciją ir pradėti 
įvairius mokslinius tyrimus. Daugelis pirmųjų genominės selekcijos tyrimų 
dėmesį skyrė genominio prognozavimo modeliams [8, 9], vertino populia-
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cijos parametrų poveikį genominio prognozavimo patikimumui [10, 11] 
arba lygino tradicinės ir genominės selekcijos schemas [5, 12]. Vėliau, kai 
buvo gauti genominiai duomenys, genominės prognozės buvo patvirtintos 
realiais duomenimis, dažniausiai palyginus genomines prognozes, atsižvel-
giant į palikuonių charakteristikas [14, 66]. Turint šių patvirtinamųjų 
tyrimų rezultatus, genominės selekcijos nauda tapo labai aiški. Tai lėmė, 
kad pastaraisiais metais į pieninių galvijų veisimo schemas buvo įtraukta 
genominė selekcija [15]. 

Darbo tikslas: 
Ištirti genominės selekcijos poveikį galvijų pieninėms ir sveikatingumo 

savybėms. 

Darbo uždaviniai:  
1. Nustatyti pieninių galvijų genominį profilį pieningumo, balty-

mingumo, baltymų kiekio, riebumo, riebalų kiekio, produktyvaus 
amžiaus, somatinių ląstelių skaičiaus ir pieninės formos ūkiniams 
požymiams.  

2. Palyginti Lietuvos pieninių galvijų genominius profilius su tarptau-
tiniais pieninių galvijų populiacijos genomo tyrimo duomenimis. 

3. Įvertinti pieninių galvijų genominį potencialą ir ekonominį efektą, 
taikant įvairius genominės selekcijos modelius. 

4. Įvertinti pieno baltymų kapa kazeino, beta kazeino ir beta lakto-
globulino genų polimorfizmų sąsajas su pieninių savybių genomi-
nėmis vertėmis ir pieno kokybės rodikliais. 

5. Atlikti galvijų letalių genetinių ligų BLAD, DUMPS ir CVM 
paplitimo pieninių galvijų populiacijoje įvertinimą. 

Darbo naujumas ir praktinė reikšmė 
Nustatytas Lietuvos pieninių galvijų genominis profilis ir įvertintas 

genominis potencialas pieningumo, baltymingumo, baltymų kiekio, riebu-
mo, riebalų kiekio, produktyvaus amžiaus, somatinių ląstelių skaičiaus ir 
pieninės formos ūkiniams požymiams papildo pasaulinės pieninių galvijų 
populiacijos genominės įvairovės duomenis. Pritaikę genominės selekcijos 
metodą pieniniams galvijams teigiame, kad šis metodas leidžia įvertinti 
pieninių galvijų genetinį potencialą, didina selekcijos tikslumą ir intensy-
vumą. Nustačius kiekvienam galvijui genominį profilį, reitingavus galvijus 
bandose pagal genominio profilio rezultatus atskiriems požymiams bei įvai-
rioms požymių kombinacijoms, atrinkus aukščiausios genominės vertės gal-
vijus pagal genominius profilius ir numačius pagal gautus rezultatus atskiros 
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bandos ar veislės gerinimo kryptis, galima prognozuoti bandos ar veislės 
genetinės pažangos, taikant genominę selekciją, ekonominį efektą. Nustaty-
tos sąsajos tarp pieno baltymų genų polimorfizmų ir ūkinių savybių genomi-
nių verčių, sudaro prielaidas, vykdant genominę selekciją pieno baltymingu-
mo didinimo kryptimi, kartu padidinti kapa kazeino, beta kazeino ir beta 
laktoglobulino B alelio dažnį ir BB genotipo karvių skaičių populiacijoje. 
Pieninių galvijų genominių profilių įvedimas į tarptautinę pieninių galvijų 
genominių profilių duomenų bazę leidžia identifikuoti, kokią vietą atskiras 
galvijas bei visa galvijų banda pagal genetinį potencialą užima tarptautinėje 
erdvėje. Genominės selekcijos duomenis galima naudoti kartu su tradiciniais 
veislinio vertinimo duomenimis. Galimybė atlikti genomo tyrimą ankstyva-
jame amžiuje suteikia genetinę duomenų bazę daugeliui veisimo, selekcijos 
ir rinkodaros sprendimų priimti. 
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1. LITERATŪROS APŽVALGA 

1.1. Galvijų genomas 
Galvijai priklauso senajai žinduolių grupei, Cetartiodactyla, kuri pirmą 

kartą, manoma, atsirado maždaug prieš 60 milijonų metų. Prijaukinti gal-
vijai (Bos taurus ir Bos taurus indicus) atsiskyrė nuo bendro protėvio prieš 
250 000 metų ir turėjo ilgą bendro vystymosi kelią kartu su žmonių 
civilizcija nuo Neolito laikų prieš 8 000–10 000 metų. Visos moderniosios 
galvijų veislės kilo iš didelės senųjų aurokų (Bos taurus primigenius) popu-
liacijos per tūkstančius domestikacijos metų. Per tą laikotarpį buvo sukurta 
daugiau nei 800 galvijų veislių. Pasaulyje kasmet užauginama daugiau nei 
milijardas galvijų mėsos bei pieno pramonei. Todėl galvijai reprezentuoja 
svarbias mokslines galimybes, taip pat yra svarbus ekonominis šaltinis [16]. 

Dezoksiribonukleino rūgštis (DNR) arba organizmo genetinė medžiaga 
yra paveldima iš kartos į kartą. Technologijų tobulėjimas leidžia geriau su-
prasti ir išanalizuoti paveldimąją medžiagą. Manipuliavimui su DNR biolo-
gine medžiaga buvo sukurtas laboratorinis tyrimo metodas, vadinamas PGR 
(polimerazinė grandininė reakcija). PGR simbolizuoja vieną reikšmingiau-
sių atradimų DNR technologijoje, už kurį JAV gimusiam mokslininkui Kari 
Mullis [17] buvo įteikta Nobelio premija. Pastarųjų metų DNR technologijų 
pažanga, įskaitant klonavimą, polimerazės grandinės reakciją (PGR), re-
kombinantinę DNR technologiją, DNR pirštų antspaudų tyrimą, genų tera-
piją, DNR mikrogardelių technologiją ir DNR profiliavimą, turėjo įtakos 
medicinos, veterinarijos, gyvulininkystės ir kitiems mokslams [18–22].  

Galvijų genomo žemėlapis pirmiausia buvo plėtojamas mikrosatelitų 
analizės metodu, in situ hibridizacijos chromosomų preparatuose metodu. 
Galvijų genetinio žemėlapio tankumas yra pakankamai didelis ir išmatuotas 
vidutinis atstumas tarp dviejų kaimyninių sričių yra 2,5 cM [23]. Kai plataus 
žemėlapio sudarymo ėmėsi kelios mokslininkų grupės, buvo labai svarbu 
formuoti vienodus ir išsamius žemėlapius, būdingus galvijų chromoso-
moms.  

Žemėlapiai buvo sudaromi hibridizacijos metodu, po to patikslinami 
palyginus su skirtingų gyvūnų rūšių žemėlapiais, naudojant chromosomoms 
specifinius zondus. Tyrimai parodė, kad apie 4 milijonai bazių porų yra 
konservatyvios. Nustatytos homologinės sritys tarp žmogaus, galvijo, avių, 
kiaulių chrmosomų [24–26]. 

Galvijų genomo sekos nuskaitymas pradėtas 2003 m. JAV mokslininkų 
Richard Gibbs and George Weinstock [27]. Pirmoji galvijų genomo seka 
buvo nuskaityta iš DNR išskirtos iš mėsinių galvijų Herefordų veislės kar-
vės. Paraleliai, iš dalies nuskaitant Holšteinų, Angusų, Džersių, Norvegijos 
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žalųjų ir Brahamų veislių galvijų genomus, buvo atrasta 37 470 vieno 
nukleotido polimorfizmų, kurių informacija buvo panaudota 50 VNP 
mikrogardelei sukurti [28]. Sujungus šiuos duomenis kartu su visiškai 
nuskaitytu Herefordų veislės karvės genomu, jie sudaro komercinėse veisi-
mo programose vertingą genetinių požymių šaltinį selekcijai pagal geneti-
nius žymenis bei genominei selekcijai. 

Christine G. Elsik su kolegomis [27] išaiškino galvijų genomą struktū-
rine, genų ir baltymų prasmėmis. Buvo išaiškinta, kad galvijų genomas 
koduoja 22 000 genų, kurių skaičius koreliuoja su genų, rastų kitų žinduolių 
genomuose, kiekiu. Papildomai buvo rasta 496 mikroRNR, apimančios 135 
naujas sekas. 

Daugybiniai sekų tarp galvijų ir kitų žinduolių rūšių palyginimai išaiš-
kino 14 345 ortologinius genus, iš kurių 1217 yra specifiniai placentiniams 
žinduoliams. Palyginamasis su kitų žinduolių genomais žemėlapis parodė 
124 evoliucinio lūžio taškus, daugiausia susijusius su pasikartojančiomis 
sekomis ir duplikacijomis. Įdomu, kad genai, susiję su pieno produkcija, tai 
pat susiję su šiais evoliuciniais taškais [16, 29].  

Galvijų genomo tyrimai toliau plėtojami siekiant atrasti naujas asocia-
cijas tarp sekų ir fenotipo požymių bei sąsajas tarp skirtingų veislių genomų. 
Vykdomo 1000 bulių genomo projekto tikslas – gauti genetinę informaciją, 
kuri leistų dar labiau pagreitinti genetinį galvijų produkcijos savybių geri-
nimą, nebloginant galvijų sveikatingumo. Identifikuotas recesyvinis galvijų 
embrioninio mirtingumo genas ir dominantinis letalinis chondrodisplazijos 
genas. Toliau vykdant projektą tikimasi rasti asociacijas su kitais monoge-
niniais bei kompleksiniais požymiais [30]. Gautomis žiniomis nuolat tobu-
linamos galvijų mikrogardelės, naudojamos galvijų genominėje selekcijoje 
[31]. 

1.2. Galvijų kiekybinių požymių genominė selekcija 

1.2.1.Tradiciniai gyvulių genetinio gerinimo metodai 
Išsami sistema, skirta įvertinti patikimoms veislinėms vertėms, yra vie-

nas pagrindinių veiksmingos veisimo programos ir naudingo selekcijos 
proceso elementų. Geriausio linijinio objektyvaus prognozavimo (BLUP) 
[1] sistema tapo gyvulių veisimo standartu. Remiantis BLUP sistema, indi-
vidualios veislinės vertės kartu su didžiausiu pasiekiamu patikimumu gali
būti gautos atsižvelgiant į daugelio kartų veislės informaciją ir fenotipinę
informaciją, gautą iš pačių individų ar bet kurių jų artimų giminaičių.

Be tradicinio gyvulių modelio, buvo sukurti skirtingi modeliai, kuriuos 
galima taikyti skirtingoms veisimo programoms ir (arba) duomenų struktū-



13 

roms, pvz., tėvų modeliai, skirti sumažinti skaičiavimus, kai reikia apskai-
čiuoti tik tėvų veislines vertes, atsižvelgiant į duomenis apie bulius, arba 
įvairių požymių modeliai, skirti į vieną modelį sujungti tarpusavyje susi-
jusius požymius [32], kuriuose trūkstamos vertės nėra tokios svarbios, arba 
atsitiktinės regresijos modeliai, skirti apdoroti vienos dienos modelius [33]. 
Bent jau produktyvumo požymiams šiuo metu visos pieninių galvijų tradi-
cinės vertinimo sistemos yra grindžiamos šiais tradiciniais BLUP metodais. 
Dėl tokių procedūrų, kaip daugybiniai požymių visos šalies mastu įvertini-
mai [34], tapo įmanoma tarptautiniu lygmeniu palyginti sutartines veislines 
vertes. 

Nepaisant gyvulių genetinio gerinimo pasiekimų BLUP metodu, yra šio 
metodo naudojimo trūkumų. BLUP metodu yra neįmanoma tiksliai įvertinti 
individo veislinę vertę, kai yra nežinoma fenotipinė pačio gyvulio ar artimų 
giminaičių informacija ir dėl to gali padidėti giminingo veisimo laipsnis 
[35].  

1.2.2. Molekulinės informacijos panaudojimas gyvulių vertinimui 
gerinti 
Kai XX a. 8-ojo dešimtmečio pabaigoje ir 9-ąjį dešimtmetį tapo prieina-

mi pirmieji genetiniai žymenys, prasidėjo diskusijos, kaip panaudoti naują 
informaciją, siekiant pagerinti selekcijos schemas. Buvo pristatytas naujas 
selekcijos metodas, selekcija pagal genetinius žymenis (MAS). 

Daugumai gyvulininkystėje tirtųjų požymių būdingas kiekybinis geneti-
nis pagrindas. Tai reiškia, kad stebimi fenotipai yra kintantys, o stebimą ge-
netinę įvairovę lemia daugiau nei vienas genas. Visos genų sritys, kurios 
prisideda prie konkretaus požymio kitimo, vadinamos kiekybinių požymių 
sritimis (KPS). Dažnai nežinoma, kurioje genomo vietoje jos yra ir kokią 
įtaką turi genetinei įvairovei. Ankstyvuose tyrimuose buvo siūloma, kad 
sričių, turinčių įtakos konkrečiam požymiui, skaičius vyrauja nuo mažo iki 
vidutinio [36], tačiau šiuo metu bendroji nuomonė – daugumą požymių 
greičiausiai veikia šimtai sričių, iš kurių dauguma turi labai mažą poveikį 
požymiui [37].  

Kadangi galimų KPS vietos dažniausiai iš anksto nežinomos, genetinius 
žymenis su žinomomis vietomis galima naudoti kaip prognostinius. Jei KPS 
ir žymuo yra vienas šalia kito, jiems dažnai būdinga stipri sąsaja. Tai sudaro 
sąlygas žymeniu užfiksuoti didelę dalį genetinės įvairovės, kurią sukėlė 
KPS. Genetiniai žymenys yra mikrosatelitų arba restrikcinių fragmentų ilgio 
polimorfizmų, kurie, manoma, yra tinkamas pagrindas surasti susijusių KPS 
vietas, dalis. Siekiant sužymėti KPS vietas ir atsižvelgiant į žymenų poveikį 
fenotipams, buvo sukurti skirtingi statistiniai metodai [38]. Tačiau KPS 
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įtaka dažnai buvo pervertinama [39] ir jos nebuvo galima patvirtinti naudo-
jant referentinę duomenų bazę, tai sudarytų sąlygas įtraukti MAS į regulia-
rias veisimo schemas.  

MAS, taikoma įvairioms gyvulių rūšims, niekada nepateikė stulbinamų 
rezultatų, išskyrus vieną išimtį – pieniniuose galvijuose padėjo atrasti Dia-
cilglicerolio O-aciltransferazės 1 (DGAT 1) geną, turintį įtakos medžiagų 
metabolizmui [40], ir Prancūzija buvo vienintelė valstybė, kuri tikrai MAS į 
veisimo programą įtraukė ilgesniam laikui [41].  

1.2.3. Genominės selekcijos metodologija 
Mokslininkai Haley and Visscher [7] išreiškė mintį, kad selekcijos 

pagal genetinius žymenis technika gali būti pritaikyta viso genomo tyrimo 
lymeniu, ir 2001 m. Meuwissen aprašė metodologiją kaip naudoti tankius 
žymenų rinkinius siekiant numatyti bendras genetines vertes [6]. Ši idėja 
gyvulių veisimo srityje sukėlė revoliuciją tokiu būdu ir greičiu, kurių nepa-
siekė ankstesnės naujovės. Tokio metodo idėja teigia, kad naudojant tankius 
žymenų žemėlapius (tūkstančiai ar dešimtys tūkstančių žymenų), visoms 
KPS, veikiančioms konkrečius požymius, bus būdinga stipri sąsaja su bent 
vienu žymeniu ar chromosomos segmentu. Todėl naudojant tankų žymenų 
žemėlapį turėtų būti įmanoma užfiksuoti visus arba didžiąją dalį genetinių 
variacijų. Nepaisant to, kad didelį poveikį turinčių KPS buvo ieškoma tai-
kant MAS metodą anksčiau, Meuwissen et al. [6] aprašė statistinius meto-
dus, kai daugelio genome išsibarsčiusių žymenų poveikiai arba atitinkamų 
haplotipų poveikiai vertinami vienu metu. Netaikant jokių reikšmingų ribų, 
visų žymenų ar haplotipų poveikiai yra sumuojami ir po to gaunama bendra 
individo genetinė vertė (kuri vėliau bus vadinama genomine veisline verte). 
Selekcijos, atsižvelgiant į genomines veislines vertes, pranašumas prieš tra-
dicines schemas yra aiškus, nes dėl genominės informacijos naudojimo įma-
noma tiesiogiai užfiksuoti požymių paveldėjimą pagal Mendelio dėsningu-
mus, tai būtų neįmanoma naudojant palikuonių vertinimu pagrįstą metodą. 
Tai gali turėti teigiamą poveikį giminingo veisimo laipsniui [35, 42, 43] ir 
veislinių verčių tikslumui. Atsižvelgiant į tai, kad yra pakankamas kiekis 
fenotipuotų individų, kuriuos galima naudoti siekiant įvertinti požymių po-
veikius, genomines veislines vertes galima gauti ir individams, kurie nėra 
fenotipiškai įvertinti, bet tik genetiškai. Taigi galima nustatyti jaunų indivi-
dų ar net embrionų tikslias veislines vertes, todėl ir selekciją (genominę 
selekciją) galima atlikti remiantis šiomis genominėmis veislinėmis vertėmis. 
Po šios idėjos pasiūlymo daugelyje tyrimų pradėti naudoti sumodeliuoti 
duomenų rinkiniai [44, 45, 66], skirti, pavyzdžiui, ekonominiu požiūriu ver-
tinti skirtingus prognostinius metodus, įgyvendinimo scenarijus ir idėjas, 
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kaip integruoti genominę selekciją į esamas veisimo programas [12], nes 
duomenys, skirti įvertinti genominių veislinių verčių ir genominės selekcijos 
poveikį, dar nebuvo prieinami.  

Nebuvo aišku, kada bus galima gauti tokius duomenis, kurie tinka prog-
nozuoti genomines veislines vertes tokiu patikimumu, kuris būtinas, norint 
šias vertes praktiškai taikyti kasdieniuose vertinimuose. Tokiam metodui 
buvo paranku, kad 2009 m. tapo prieinama visa galvijų genomo seka [29, 
46] ir kad genotipavimo technologija pirmaisiais XXI a. metais taip pažengė 
į priekį, kad iki šiol galima gauti didelius kiekius duomenų apie genominius 
žymenis. Žinduolių genomuose egzistuoja skirtingų rūšių sekų variantai, 
kuriuos galima naudoti kaip žymenis, pavyzdžiui, mikrosatelitai, kopijų 
skaičiaus variacijos, insercijos, delecijos, vieno nuleotido polimorfizmai 
(VNP) ir t. t. Siekiant praktiškai prognozuoti genominę veislinę vertę, 
genomo žymenys yra maždaug vienodai pasiskirstę po visą genomą ir, jei 
reikia, prieinami dideliais kiekiais.  

VNP atitinka šiuos kriterijus, todėl tai yra žymens tipas, kurį optimalu 
naudoti genominio prognozavimo metoduose. VNP yra polimorfizmas, 
kuris atsiranda vienoje bazėje ir paprastai yra bialelinis. Milijonai šių VNP 
yra prieinama žinduolių genomuose [47, 48]. Naudojant naujas techno-
logijas, tapo įmanoma protingomis sąnaudomis didelio našumo genotipavi-
mo platformose naudojant VNP gardelę gauti individo genotipus su tūkstan-
čiais VNP [49, 50]. 

Tokios pasaulinės bendrovės kaip „Illumina Inc.“ (http//www.illumina.com) 
ir „Affymetrix Inc.“ (http://www.affymetrix.com) gali pasiūlyti komercines 
ir pagal individualius poreikius sukurtas VNP gardeles. „Illumina“ gardeles 
sudaro apie 6000 VNP („Illumina BovineLD BeadChip“), 54000 VNP 
(„Illumina Bovine50 BeadChip“ toliau nurodomas kaip „50K Chip“), kurios 
labiausiai būdingos galvijų tyrimuose. Iki šiol oficialiuose genominiuose 
vertinimuose su „50K Chip“ gauti VNP sudaro genominių veislinių verčių 
pagrindą, nes dauguma elitinių bulių buvo genotipuojami naudojant šią 
VNP gardelę. 

Prieš keletą metų buvo pasiūlyta nauja VNP gardelė „Illumina 
BovineHD BeadChip“ (toliau – „HD Chip“ (didelio dažnio lustas)), kurią 
sudarė apie 777000 VNP. Mokslininkai nekantriai laukė šio produkto, nes 
buvo tikimasi, kad 10 kartų didesnis žymenų tankumas, palyginti su „50K 
Chip“, labai padidins genominės prognozės patikimumą ir turės daug priva-
lumų naudojant nedidelėse veislėse, nes tokiu būdu būtų sėkmingas dauge-
lio veislių prognozavimas. 

Dauguma individų, ypač buliai, įvertinti pagal palikuonis, iki atsiran-
dant didelio dažnio gardelėms, buvo genotipuoti naudojant „50K Chip“ 
gardelę ar mažesnio tankumo gardelę, taigi nuo pat pradžių buvo aišku, kad 
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ne visi šie individai bus iš naujo genotipuojami naudojant didelio dažnio 
gardelę. Todėl buvo būtina pradėti naudoti naują strategiją, vadinama 
įterpimu. Įterpimo tikslas – rekonstruoti negenotipuoto žymens lokusų in 
silico genotipus.  

Pagrindinės imputacijos proceso pakopos yra šios. Jei turime individų, 
genotipuotų su žymenų rinkiniu A, mėginį, ir šie individai turėtų būti įterpti 
į didesnį žymenų rinkinį B. Pirmiausia reikėtų gauti kitą individų, genoti-
puotų su žymenų rinkiniu B, mėginį (referencinį). Antra, naudojant atitinka-
mą programinės įrangos įrankį, rekonstruojami (išdėstomi etapais) haplo-
tipai, atsižvelgiant į šeiminiais ryšiais pagrįstas sąsajas ir (arba) tarppopu-
liacines sąsajas individams, genotipuotiems su žymenų rinkiniu B, ir 
individams, genotipuotiems su žymenų rinkiniu A. Remiantis šiais haploti-
pais, žymenų srityse esantys aleliai, kurie neįtraukti į žymenų rinkinį A, bet 
įtraukti į žymenų rinkinį B, gali būti rekonstruoti tiems individams, kurie ką 
tik buvo genotipuoti su žymenų rinkiniu A. Haplotipų rekonstrukcijai ir 
trūkstamiems duomenims įkelti buvo sukurta įvairių programinių įrangų, 
ypač žmogaus genetikos srityje – „fastPHASE” [51], „MaCH“ [52], 
„ShapeIt“ [53]. Tačiau dauguma šių programų turi ribotas galimybes per 
duotą laiką apdoroti šimtus ar tūkstančius mėginių, kuriuos sudaro dešimtys 
tūkstančių VNP, arba šios programos negali apdoroti duomenų be referenci-
nių duomenų su iš anksto apibrėžtais haplotipais. Viena išimtis yra 
BEAGLE [54], kuri plačiai naudojama ne tik žmogaus, bet ir gyvulių 
genetikoje. Joje įdiegtos visos būtinos funkcijos. Siekiant įveikti anksčiau 
aprašytas problemas, per pastaruosius metus gyvulių genetikos sektoriuje 
taip pat buvo sukurtos kitos programinės įrangos – „Findhap“ [55], „FImpute“ 
[56], „AlphaImpute“ [57]. Be programos pasirinkimo, kiti du veiksniai – 
referencinio žymenų rinkinio dydis ir sudėtis – turi didžiausią įtaką įterpimo 
tikslumui [58]. Pasirodo, didesni referenciniai rinkiniai ir didesnis artimų 
giminaičių skaičius padidina tikslumą. Tačiau kuo daugiau gyvulių reikia 
genotipuoti naudojant didesnį žymenų tankumą, tuo didesnės išlaidos. Todėl 
viena dažniausiai naudojamų strategijų yra atrinkti pagrindinius protėvius 
tokiu būdu, kad būtų maksimizuotos genų, kuriuos jie perdavė faktinėms 
populiacijoms, proporcijos [59], ir genotipuoti šiuos protėvius didelio 
dažnio mikrogardele. Pastaruoju metu atlikta tyrimų, kuriuose pateikti 
realūs duomenys, kurie buvo naudojami vertinant informacijos įterpimų, 
praplečiant iki didelio dažnio mikrogardelės informacijos, tikslumą [60]. 
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1.2.4. Pieninių galvijų genominis vertinimas ir selekcija 
Didėjanti genominės selekcijos sėkmė, kuri pastebima kaip didesnis 

kiekis ir geresnė pieninių ir mėsinių galvijų produkcijos kokybė, sudarė 
poreikį genominių priemonių pritaikymui ir šio selekcijos metodo integravi-
mui į veisimo programas visame pasaulyje [61]. Genominės informacijos 
panaudojimas genetiniam įvertinimui lėmė esminius pieninių galvijų selek-
cijos pokyčius [62–64]. Veisimo schemos genetinę naudą apibrėžia keturi 
parametrai: genetinis standartinis nuokrypis, selekcijos intensyvumas, veis-
linės vertės vertinimo tikslumas ir kartos intervalas [65]. Pieniniams galvi-
jams naudojant klasikines palikuonių vertinimo schemas, vertinamųjų bulių 
palikuonių veislinių verčių tikslumas yra labai didelis, tačiau didelį tikslumą 
galima pasiekti, tik jei turimi dukrų produktyvumo duomenys [63], pvz., kai 
bulius yra bent penkerių metų amžiaus. Vertinant jaunus bulius, galima ap-
skaičiuoti tėvų produktyvumo požymių vidurkį, tačiau gauti duomenys yra 
per daug netikslūs, kad būtų galima formuoti konkrečios selekcijos spren-
dimų pagrindą. Šiuo pagrindu galima priimti tik ikiselekcinius sprendimus, 
tai yra, kuris bulius taps vertinamuoju buliumi. Todėl bulių kartų intervalai 
yra pakankamai ilgi ir riboja klasikines veisimo schemas. Vertinamųjų bulių 
laikymas tiek metų, kai jau galima atlikti selekciją, remiantis duomenimis 
apie palikuonis, yra gana brangus. Genetinę naudą galima padidinti ir išlai-
das sumažinti, jei tikslesnes veislines vertes būtų galima gauti ankstyvajame 
bulių amžiuje. Jaunų individų genominės veislės nustatymas nėra toks 
tikslus kaip palikuonių, bet pakankamai tikslus. Tai suteikia sąlygas naudoti 
dvi strategijas: galimas tikslesnis vertinamųjų bulių ikiselekcinis procesas ir 
(arba) jauni buliai gali būti tiesiogiai naudojami nelaukiant duomenų apie 
palikuonis. Genominę selekciją taip pat galima taikyti bulių motinoms, taip 
sudarant sąlygas anksčiau ir tiksliau atrinkti elitines karves. Mokslininkas 
Schaeffer [12], remdamasis prognostiniais svarstymais, atskleidė, kad bu-
liaus genetinę naudą galima padvigubinti, o išlaidas labai sumažinti, jei 
buliams ir bulių motinoms nuolat taikoma genominė selekcija. Faktiniuose 
tyrimuose su genominio veisimo schemų modeliavimu vertes taikant nuo 
maždaug 20 proc. [42] iki 100 proc. [67], atskleidžiama, kad genetinės nau-
dos didėjimas priklauso nuo selekcijos intensyvumo ir tyrimuose numano-
mo kartos intervalo. Reguliarus ir oficialus genominis vertinimas, kuris yra 
genominės selekcijos pagrindas, pirmą kartą buvo pritaikytas 2009 m. 
Holšteinų veislei JAV ir Kanadoje. Nuo to laiko šį vertinimą naudoja daug 
šalių – Vokietija nuo 2010 m., Australija nuo 2011 metų. Tačiau genomines 
veislines vertes taip pat siekiama naudoti ir kitose galvijų veislėse – JAV 
Džersių ir Šveicarijos žalųjų veislėms nuo 2009 m., Vokietijoje Simentalų ir 
Šveicarijos žalųjų veislėms nuo 2011 metų [68–71]. 



Dauguma šalių genominės selekcijos metodą pradėjo taikyti nedidelėse 
bandomųjų gyvulių grupėse, kurias sudarė keli šimtai ar keli tūkstančiai in-
dividų, genotipuotų naudojant 50K VNP. Kadangi bandomojoje grupėje 
individų skaičius yra svarbiausias veiksnys, buvo įkurta įvairių bendradar-
biavimo konsorciumų „EuroGenomics in Holstein Friesian“ [72], „Interge-
nomics in Brown Swiss“ [73] ir t. t., kurie padeda gerinti genominio prog-
nozavimo tikslumą. Beveik visos genominio vertinimo sistemos pagrįstos 
geriausio linijinio objektyvaus prognozavimo sistema, skirta prognozuoti 
genomines veislines vertes. Norint tiksliai prognozuoti selekcijai parinktų 
kandidatų, kurie neturi savo fenotipų, veislines vertes, būtina turėti labai 
didelę genotipuotų ir fenotipuotų individų referencinę populiaciją, kad būtų 
galima išvesti prognostinę lygtį [14, 59]. Nors šis tikslas pasiektas tokioms 
veislėms kaip Holšteinų pieniniai galvijai [69], su mažesnėmis veislėmis 
sudaryti tokią referencinę populiaciją yra neįmanoma. Siūloma alternatyva – 
naudoti įvairių veislių referencinę populiaciją, kurioje bendras individų 
skaičius referenciniame rinkinyje būtų didelis. Kai individų skaičius referen-
tinėje populiacijoje yra ribotas, genominės veislinės vertės yra netiksliai 
apskaičiuojamos, ir prognozės nustatytos vienai veislei negali būti pritaiky-
tos ir kitomis veislėmis [15, 74]. Pryce su mokslininkais 2011 m. palygino 
vienos ir kelių veislių referentines populiacijas Flekvichų, Holšteinų ir 
Džersių veislių galvijams, ir padarė išvadą, kad genominės selekcijos nauda 
yra minimali, kai naudojama kelių veislių referentinė populiacija. Tačiau 
iš kelių veislių referencinės populiacijos gaunami geresni rezultatai nei iš 
vienos veislės referencinės populiacijos, kai numatomos veislinės vertės, 
nesant genotipuotų individų referencinėje populiacijoje [75]. 

1.3. Galvijų kokybinių požymių selekcija 
pagal genetinius žymenis 

Pieno baltymai yra svarbiausi pieno komponentai žmogaus mityboje. 
Šiandien pieno pramonė turi technologines galimybes gaminti daug skirtin-
gų rūšių pieno produktų. Pieno perdirbimo savybės yra susijusios su pieno 
baltymų sudėtimi [76]. Pieno baltymai yra skirstomi į dvi grupes. Pirmajai 
grupei priklauso keturi pagrindiniai kazeinai: αs1-kazeinas, αs2-kazeinas, 
kapa kazeinas, beta kazeinas. Galvijams jie yra randami 6 chromosomoje 
(6q31), kur klasterio ilgis siekia nuo 200 iki 250 kb [77–79]. Antrajai grupei 
priklauso keletas skirtingų išrūgų baltymų, o svarbiausi iš jų yra β-lakto-
globulinas ir α-laktoalbuminas. Visi kazeino baltymai sudaro pagrindinę 
galvijų pieno baltymų dalį (80 proc.) [80].  

Ryšys tarp pieno baltymų polimorfizmo, produkcijos požymių, pieno 
sudėties ir pieno technologinių savybių buvo ištirtas ir aprašytas daugybėje 
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tyrimų [81–83]. Tyrimai atskleidė, kad skirtingi pieno baltymų variantai 
veikia pieno fizines ir chemines savybes [84]. Išsiaiškinta, kad beta kazeino 
B alelis [85–87], kapa kazeino B alelis [85, 88–90] ir beta laktoglobulino B 
alelis [89, 91] koreliuoja su didesne varškės ir sūrių išeiga bei geresnėmis 
skoninėmis savybėmis, o kapa kazeino E alelis [81, 89] lemia mažesnį piene 
esančio kazeino kiekį bei prastesnę sūrių kokybę daugelyje galvijų veislių. 
Dėl šių sąsajų pieno baltymų polimorfizmas gali būti naudojamas kaip pieno 
kokybės atrankos kriterijus galvijų selekcijos programose.  

1.3.1. Pieno baltymo kapa kazeino genetinis žymuo 
Κapa kazeinas sudaro maždaug 12 proc. visų kazeinų. Kapa kazeino 

baltymą koduojantis genas yra 6 chromosomos 6q31 pozicijoje [92]. Bend-
ras geno ilgis yra 13 kb. Jis sudarytas iš penkių egzonų [93], tačiau daugiau-
sia baltymą koduojančių sekų yra rasta ketvirtajame egzone [78]. Kapa 
kazeino baltymas yra viengrandis polipeptidas, sudarytas iš 169 amino rūgš-
čių, kurio molekulinis svoris yra 19,2 kDa. Galvijams rasta net 14 kapa 
kazeino alelių (A, A1, B, B2, C, D, E, F1, F2, G1, G2, H, I, J) [88]. Pieno 
savybėms didžiausią įtaką turi A ir B aleliai, kurie skiriasi 136 ir 148 
grandinės vietose esančiomis amino rūgštimis – 136 vietoje Thr (ACC) yra 
pakeistas į Ile (ATC), o 148 vietoje Asp (GTA) – į Ala (GCT). Šių dviejų 
taškinių mutacijų vieta yra šalia glikozilinimo vietų ir tai paveikia tiek 
baltymo struktūrą, tiek ir patį glikozilinimą [94]. Taigi šie genetiniai 
variantai yra susiję pieno nestabilumu perdirbimo metu bei tinkamumu sūrių 
produkcijai. Pastaraisiais metais mokslininkai susidomėjo kazeino geno 
pokyčiais, rastais promotoriaus srityje, bei jų įtaka pieno baltymų raiškai 
[88, 93, 95, 96].  

Kapa kazeino B alelio svarba pieno technologinėms savybėms yra ap-
rašyta daugybėje tyrimų [97–100]. Pieninių galvijų B kapa kazeino 
variantas yra susijęs geresne varškės kokybe ir padidėjusia sūrio išeiga [88, 
101]. Manoma, kad kapa kazeino geno B alelis didina baltymų kiekį, regu-
liuoja micelių dydį, apsaugo kitus kazeinus nuo nusodinimo, turi stipresnes 
koaguliacines savybes ir taip padaro pieną tinkamesnį sūrių gamybai [102], 
gerina jogurto kokybę [103]. Kapa kazeino alelio poveikis pieno sudėčiai 
buvo patvirtintas ir kitų mokslininkų tyrimais [83, 85, 104, 105]. Apskai-
čiuota, kad iš BB genotipą turinčių karvių pieno yra pagaminama 10 proc. 
daugiau tam tikros rūšies sūrio nei iš AA genotipą turinčių galvijų pieno 
[78]. Kietieji sūriai, pagaminti iš tokio pieno, pasižymi geresne konsisten-
cija ir kompozicija. Karvės, turinčios AA genotipą, pasižymi didesniu 
pieningumu [106, 107].  
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Mokslininkų buvo pasiūlyta, kad kapa kazeino genotipų identifikavimas 
galėtų būti ekonomiškai svarbus atrankos kriterijus formuojant pieninių 
galvijų bandas, skirtas pramoninei pieno gamybai [108, 109]. 

Skirtingi kapa kazeino genetiniai variantai yra randami nevienodu 
dažniu įvairiose pieninių galvijų populiacijose. Daugumoje Europos galvijų 
veislių yra nustatomas didelis kapa kazeino A alelio dažnis (1.3.1.1 lentelė). 

1.3.1.1 lentelė. Kapa kazeino alelių dažniai skirtingose pieninių galvijų veislėse 

Galvijų veislė Kapa kazeino alelių dažniai Šaltiniai 
Holšteinai A = 0,690 

B = 0,310 
[110] 

A = 0,940 
B = 0,060 

[111] 

A = 0,760 
B = 0,240 

[112] 

A = 0,642 
B = 0,288 

[86] 

A = 0,830 
B = 0,170 

[113] 

A = 0,790 [114] 
B = 0,138 
E = 0,072 
A = 0,752 
B = 0,161 
E = 0,087 

[115] 

Džersiai 
 

A = 0,290 
B = 0,710 

[113] 

A = 0,110 
B = 0,880 

 
[110] 

A = 0,512 
B = 0,488 

[114] 

Rumunų margieji A = 0,650 
B = 0,350 

[116] 

Maramures žalieji  A = 0,375 
B = 0,625 

Turkijos pilkieji A = 0,806 
B = 0,193 

[86] 

Lietuvos 
baltnugariai 

A = 0,731 
B = 0,238  
E = 0,010 

[115] 
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1.3.1.1 lentelės tęsinys 

Galvijų veislė Kapa kazeino alelių dažniai Šaltiniai 
Lietuvos 
šėmieji 

A = 0,735 
B = 0,228 
E = 0,037 

 

Lietuvos žalieji A = 0,714 
B = 0,265 
E = 0,021 

Lenkijos žalieji A = 0,690 
B = 0,310 

[119] 

Danijos žalieji A = 0,810 
B = 0,190 

Vokietijos žalieji A = 0,642 
B = 0,288 
E = 0,070 

Lenkijos žalieji A = 0,600 
B = 0,330 
C = 0,020 
H= 0,030 

[113] 

Estijos žalieji A = 0,642 
B = 0,324 
E = 0,034 

[114] 

Simentalai 
 

A = 0,681 [117] 
A = 0,600 
B = 0,380 
E = 0,020 

[83] 

A = 0,531 
B = 0,469 

[118] 

Airšyrai A = 0,550 
B = 0,130 

[113] 

Estijos vietiniai A = 0,695 
B = 0,305 

[114] 

 
Vakarų Suomijos galvijai 

A = 0,671 
B = 0,305 
E = 0,024 

Indijos pieniniai galvijai A = 0,66 
B = 0,34 

[120] 

Holšteinai-Fryzai A = 0,81 
B = 0,19 

[121] 
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1.3.2. Pieno baltymo beta kazeino genetinis žymuo 
Beta kazeinas sudaro iki 45 proc. kazeinų kiekio galvijų piene. Šį 

baltymą koduojantis genas yra aptinkamas galvijų šeštojoje chromosomoje 
[122]. Beta kazeino geno pirminė seka buvo nustatyta Bruno Ribadeau-
Dumas et al. [123].  

Beta kazeinas yra polimorfiškas pieno baltymų genas, turintis 12 žino-
mų genetinių variantų: A1, A2, A3, B, C, D, E, F, H1, H2, I, G. Pieninių 
galvijų veislėse dažniausiai pasitaikantys beta kazeino aleliai yra A1 ir A2, 
B alelis yra rečiau aptinkamas, o A3 ir C yra ypač reti (1.3.1.2 lentelė). Šio 
baltymo polipeptidinė grandinė sudaryta iš 209 aminorugščių [80, 124, 125, 
127], o polimorfizmo priežastis yra natūralios vieno nukleotido mutacijos 
koduojančiame gene [128]. B alelis nuo A2 alelio skiriasi dviem mutacijo-
mis – A → C nukleotidų pakaita, dėl kurios įvyksta aminorūgščių pasikeiti-
mas iš prolino į histidiną (67 pozicijoje), ir C → G pakaita, dėl kurios 
įvyksta pasikeitimas iš serino į argininą (122 pozicijoje). Šie aminorūgščių 
sekos skirtumai lemia konformacinius skirtumus tarp baltymo antrinės 
struktūros [128–130]. Pirminiame beta kazeino baltymo variante galvijų 
piene buvo tik A2 alelis. A1 beta kazeino variantas yra mutacijos padarinys 
[126, 127].  

Tyrimų metu nustatyta, kad beta kazeino B alelis [85, 98] yra susijęs su 
kazeino kiekio padidėjimu piene ir sūrių išeiga bei kokybe įvairiose galvijų 
veislėse. Kazeinai yra baltymai, kurie yra sutraukinami sūrio gamybos 
procese, todėl kuo didesnis kazeino kiekis, tuo geresnė gaunama sūrio išeiga 
iš to paties kiekio pieno [85, 86, 98].  

Pieno baltymai, įskaitant kazeinus, taip pat yra bioaktyvių peptidų 
šaltinis. Vienas iš šių peptidų yra beta kazamorfinas (BCM), kuris priklauso 
opioidinių peptidų grupei, susiformuojančiai iš beta kazeino variantų. Buvo 
ištirta, kad beta kazomorfinas 7 (BCM-7), veikiant fermentams, yra sufor-
muojamas iš A1 arba B beta kazeino variantų.  

Įvykęs struktūrinis pokytis tarp A1 ir A2 variantų nulėmė, kad šie du 
beta kazeino variantai yra skirtingai hidrolizuojami žmogaus virškinama-
jame trakte. Peptidinė jungtis tarp prolino ir izoleucino A2 variante yra 
labiau atspari fermentų poveikiui nei kad jungtis tarp histidino ir izoleucino 
A1 variante. Tai reiškia, kad A1 variantą turintis pienas yra daug lengviau 
hidrolizuojamas virškinamajame trakte esančių fermentų ir išskiriamas 
didesnis BCM-7 kiekis, kuris gali neigiamai paveikti žmogaus sveikatą 
[131–136].  

Didelis BCM-7 kiekis išskiriamas ne tik vartojant A1, bet ir B variantą 
turintį pieną [131, 133, 137]. Beta kazomorfinas per daugybę receptorių gali 
paveikti endokrininę, imuninę, nervų ir kitas sistemas. Dėl to pieno, turinčio 
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A1 ar B variantus, vartojimas gali padidinti žmonių riziką susirgti kai ku-
riomis ligomis: išemine širdies liga, diabetu, ateroskleroze, staigios kūdikių 
mirties sindromu, autizmu, šizofrenija [131, 133, 136, 138].  

1.3.2.1 lentelė. Beta kazeino alelių dažniai skirtingose pieninių galvijų veis-
lėse 

Galvijų veislė Beta kazeino alelių dažniai Šaltiniai 
Holšteinai A1 = 0,472 

A2 = 0,496 
B = 0,026 

[139] 

A1 = 0,371 
A2 = 0,546 
B = 0,050 

[140] 

A1 = 0,485 
A2 = 0,456 
A3 = 0,029 
B = 0,029 

[86] 

A1 = 0,177 
A2 = 0,809 
A3 = 0,006 
B = 0,008 

[83] 

A1 = 0,169 
A2 = 0,831 

[141] 

A1 = 0,402 
A2 = 0,598 

[80] 

A1 = 0,418 
A2 = 0,470 
B = 0,107 

[142] 

A1 = 0,429 
A2 = 0,548 
B = 0,024 

[138] 

Džersiai A1 = 0,093 
[139] A2 = 0,721 

B = 0,186 
A1 = 0,123 
A2 = 0,591 

[143] 

A1 = 0,077 
A2 = 0,923 

[141] 

A1 = 0,094 
A2 = 0,688 
B = 0,219 

[114]



1.3.2.1 lentelės tęsinys 

Galvijų veislė Beta kazeino alelių dažniai Šaltiniai 
Turkijos pilkieji A1 = 0,426 

A2 = 0,544 
B = 0,029 

[86] 

Airšyrai A1 = 0,432 
A2 = 0,527 

[143] 

Gir (Turkijos vietiniai) A1 = 0,020 
A2 = 0,980 

 [144] 

Guzerá (Turkijos vietiniai) A1 = 0,030 
A2 = 0,970 

Lenkijos žalieji A1 = 0,617 
A2 = 0,321 
B = 0,062 

 [119] 

Danijos žalieji A1 = 0,710 
A2 = 0,230 
B = 0,060 

Vokietijos žalieji A1 = 0,628 
A2 = 0,302 
B = 0,057 

Estijos vietiniai A1 = 0,318 
A2 = 0,644 
B = 0,038 

 [114] 

Šiaurės Suomijos galvijai A1 = 0,292 
A2 = 0,671 
B = 0,037 

1.3.3. Pieno baltymo beta laktoglobulino genetinis žymuo 
Beta laktoglobulinas yra vienas pagrindinių išrūgų baltymų. Galvijų beta 

laktoglobulinas yra mažas tirpus baltymas, kuris yra stabilus esant pH = 2. 
Paprastai vyrauja kaip dimeras, sudarytas iš dviejų subvienetų, kurių kiek-
vieno molekulinė masė yra apie 18,4 kDa. Kiekvienas monomeras susideda 
iš 162 aminorūgščių liekanų su viena laisva cisteino liekana tarp dviejų di-
sulfidinių jungčių [145, 146].  

Galvijų beta laktoglobulino genas yra randamas vienuoliktojoje chro-
mosomoje ir sudaro 4,7 kb transkripcijos vienetą, įskaitant septynis egzonus 
ir šešis intronus. Yra žinoma mažiausiai vienuolika šio geno genetinių 
variantų (A, B, C, D, E, F, G, H, I, J, W), bet A ir B aleliai yra domi-
nuojantys tarp įvairių galvijų veislių (1.3.3.1 lentelė). Cheminiai skirtumai 
tarp šių dviejų baltymų variantų yra nulemti dviejų taškinių mutacijų koduo-
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jančiame gene – pakaitos iš aspartato į gliciną 64 pozicijoje ir iš valino į 
alaniną 118 pozicijoje. Tyrimai atskleidė, kad beta laktoglobulino srityje 
esantys genetiniai variantai (A ir B) gali būti susiję su laktacijos procesu ir 
turi didelę įtaką pieno sudėčiai. Šie variantai taip pat turi įtakos pieno tech-
nologinėms savybėms. AA genotipas yra susijęs su didesniu pieno kiekiu. 

Manoma, kad B alelis padidina kazeino baltymų kiekį. Tyrimai parodė, 
kad laktoglobulino BB genotipas nulemia 3 procentais daugiau kazeino 
kiekio nei AA genotipas, todėl iš BB genotipo karvių, iš tokio pačio pieno 
kiekio, galima pagaminti apie 2 proc. didesnį sūrio kiekį. Dėl šių priežasčių 
sūrių gamyboje yra pageidautinas BB genotipo karvių pienas [83, 146–151, 
153].  

1.3.3.1 lentelė. Beta laktoglobulino alelių dažniai skirtingose pieninių gal-
vijų veislėse 

Galvijų veislė Beta laktoglobulino alelių dažniai Šaltiniai 
Holšteinai A = 0,53 

B = 0,47 
[154] 

A = 0,320 
B = 0,680 

[110] 

A = 0,480 
B = 0,520 

[111] 

A = 0,421 
B = 0,579 

[114] 

A = 0,173 
B = 0,827 

[155] 

A = 0,143 
B = 0,857 

[156] 

A = 0,51 
B = 0,49 

[157] 

A = 0,469 
B = 0,53 

[86] 

A = 0,431 
B = 0,569 

[158] 

Džersiai A = 0,463 
B = 0,537 

[114] 

A = 0,260 
B = 0,720 
C = 0,020 

[159] 

A = 0,320 
B = 0,680 

[110] 
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1.3.3.1 lentelės tęsinys 

Galvijų veislė Beta laktoglobulino alelių dažniai Šaltiniai 
Čekijos Flekvišo A = 0,511 

B = 0,489 
[83] 

Urugvajaus Kreole A = 0,494 
B = 0,506 

[160] 

Lietuvos 
baltnugariai 

A = 0,378 
B = 0,622 

[158] 

Lietuvos šėmieji A = 0,551 
B = 0,449 

Lietuvos žalieji A = 0,068 
B = 0,923 
C = 0,009 

Lenkijos žalieji A = 0,188 
B = 0,740 
C = 0,058 
I = 0,014 

[119] 

Danijos žalieji A = 0,110 
B = 0,890 

Vokietijos žalieji A = 0,157 
B = 0,775 
C = 0,068 

Estijos žalieji A = 0,254 
B = 0,746 

[114] 

Indijos vietiniai galvijai A = 0,255 
B = 0,745 

[161] 

Simentalai A = 0,379 
B = 0,621 

[117] 

Sahiwal (Indijos vietiniai) A = 0,170 
B = 0,830 

[162] 

Tharparkar (Indijos 
vietiniai) 

A = 0,390 
B = 0,610 

Estijos vietiniai A = 0,314 
B = 0,686 

[114] 

Vakarų Suomijos galvijai A = 0,098 
B = 0,902 

Najdi (Irano vietiniai) A = 0,087 
B = 0,912 

[163] 
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1.4. Galvijų sveikatingumo požymių selekcija  
pagal genetinius žymenis 

Šiuolaikinis pieninių galvijų veisimas pagrįstas tarptautinių elitinių bu-
lių spermos panaudojimu. Kartu su plačiai naudojamomis pažangiosios re-
produkcijos technologijomis, įskaitant dirbtinį apvaisinimą (DA) ir daugy-
binės ovuliacijos embrionų perkėlimą (DOEP), atskiri buliai visame pasau-
lyje naudojami kaip reproduktoriai tūkstančiams telyčių [164]. Intensyviai 
vystant gyvulininkystę, atskiroje gyvulių rūšyje ima vyrauti viena veislė, 
pavyzdžiui, tarp pieninių galvijų – Holšteinų veislė, o taikant sėklinimą toje 
veislėje yra naudojamas nedidelis kiekis reproduktorių. Dėl šios priežasties 
labai sumažėjo genetinė bioįvairovė, daugelis genų perėjo į homozigotinę 
būseną ir pasireiškė įvairios paveldimos genetinės ligos. Gyvuliai, nešiojan-
tys įvairius genetinius defektus, turi būti pašalinti iš populiacijų, kad nepa-
geidaujamo geno dažnis nepadidėtų iki kritinės ribos, kai jis pereina į homo-
zigotinę būklę ir pradeda reikštis fenotipiškai. Jei gyvulys yra tik nepagei-
daujamo geno nešiotojas, šis genas fenotipiškai nepasireiškia ir tyrimą gali-
ma atlikti tik genetiniais tyrimo metodais, todėl labai svarbu norint neišpla-
tinti nepageidaujamo geno, jo atžvilgiu ištirti veislinius galvijus. 

Žinomi paveldimi galvijų sutrikimai dažniausiai atsiranda dėl autosomi-
niu recesyviniu būdu paveldimų genų [165]. Autosominių recesyvinių genų 
būdingas bruožas yra tai, kad jie pasireiškia fenotipiškai tik tuo atveju, jei 
yra du pakitę aleliai. Todėl galima nepastebima mutacijas turinčių genų 
sklaida, o autosominiu recesyviniu būdu paveldimos ligos, kurios dažnai yra 
letalios, kelia didesnių rūpesčių galvijų augintojams nei sutrikimai, turintys 
dominuojantį paveldėjimą ar su X chromosoma susijusį recesyvinį paveldė-
jimą, nes jie yra lengviau atpažįstami [166]. 

Heterozigotiniai individai gali būti identifikuojami, kai kuriais atvejais, 
biocheminiais metodais, analizuojant fermentų aktyvumą kraujyje ir (arba) 
atliekant gyvūnų genealoginę analizę, kuri gali užtrukti gana ilgai. Moleku-
linės genetikos pasiekimai leidžia efektyviai ir greitai identifikuoti hetero-
zigotinius gyvūnus atliekant genominę analizę. Žinant molekulinį ligos pa-
grindą, genetiniu lygmeniu tiesiogiai galima nustatyti pakitusių genų, kurie 
lemia genetinio sutrikimo pasireiškimą, nešiotojus, tokiu būdu užkertant 
kelią nepageidaujamam tolimesniam gyvūno veisimui [166].  

Tarp pieninių juodmargių galvijų karvių sėklinimui visame pasaulyje 
plačiai naudojant tuos pačius bulius reproduktorius, kurie pasirodė esantys 
recesyvinių, ligas lemiančių genų nešiotojai, išplito daugiau nei dešimt ge-
netinių ligų, kurių dalis lemia letalią baigtį ir atneša didelius ekonominius 
nuostolius. Tai galvijų leukocitų sukibimo nepakankamumas (BLAD), uridi-
no monofosfato sintetazės (DUMPS) trūkumas, sunkus stuburo išsigimimas 
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(CVM), citrulinemija (BC), XI faktoriaus trūkumas (FXID) ir kiti [156, 
166–172]. 

1.4.1. Galvijų leukocitų sukibimo nepakankamumas 
Įgimtas veršelių imunodeficitas BLAD (angl. Bovine Leukocyte Adhe-

sion Deficiency – galvijų leukocitų sukibimo nepakankamumas) yra letalinė 
autosominė recesyvinė paveldima liga, pasireiškianti Holšteinų veislės 
veršeliams [173]. Pirmą kartą ligą diagnozavo JAV mokslininkas Marcu E. 
Kehrli 1990 m. [174]. Dale E. Shuster ir kiti mokslininkai nustatė sveiko 
galvijo geno CD18 nukleotidų seką ir mutuotą CD18 geno alelį [175]. To 
pačio geno mutacija nustatyta žmonėms [176] ir šunims [177]. Heterozigo-
tiniai nešiotojai kliniškai yra sveiki, bet heterozigotiniai buliai ir karvės turi 
25 proc. tikimybę atvesti homozigotinius veršelius, sergančius šia liga. 

BLAD ligą lemiantis genas yra BTA1 galvijų chromosomoje. Mutacijos 
metu pakito genas, atsakingas už glikoproteino – beta integrino sintezę: šio 
geno 383-iame nukleotide adeninas yra pakeistas guaninu. Dėl to sintezuo-
jamas nevisavertis beta integrinas, kurio molekulės 128-oje padėtyje asparto 
amino rūgštis pakeista glicinu.  

Šunų ir galvijų liga pradžioje buvo pavadinta chronišku granuliocito-
patijos sindromu. [178]. Tik vėliau buvo nustatyta ir susieta su β2-integrinų 
deficitu [174, 177]. Analogiškai žmonių ligos pavadinimo santrumpa yra 
LAD, šunų liga buvo pavadinta CLAD [179], o galvijų – BLAD [174]. 
BLAD sutrikimas lemia galvijų leukocitų sukibimo nebuvimą, dėl to sutrin-
ka ląstelinis ir humoralinis imunitetas. Ligai būdingas leukocitų membranos 
paviršiuje esančio baltymo glikoproteino – heterodimerinio β2-integrino ak-
tyvumo sumažėjimas. Tam, kad neutrofilai emigruotų iš kraujagyslių, būtina 
β2-integrinų sąveika su endotelio ląstelių sukibimą užtikrinančiomis ir tarp-
ląsteliniame tarpe esančiomis kitų baltymų molekulėmis. Įvykus CD18 geno 
mutacijai, β2-integrinai tampa nevisaverčiais ir praranda veiklumą, nesugeba 
prilipti prie kraujagyslių endotelio ir nenukeliauja iš kraujagyslių į užde-
giminį židinį bei nevyksta fagocitozė [175]. 

Tik homozigotiniai BLAD geno atžvilgiu galvijai turi klinikinius ligos 
požymius. Heterozigotiniai galvijai, patys nesirgdami, yra potencialūs 
BLAD geno platintojai populiacijoje ir didina riziką BLAD geno perėjimui į 
homozigotinę (letalinę) formą. Homozigotiniai mutavusio geno atžvilgiu 
veršeliai dažnai serga virškinamojo trakto ir kvėpavimo takų infekcinėmis 
ligomis. BLAD liga sergantys veršeliai gimsta mažos kūno masės, prastai 
auga, blogai ėda ir pasisavina pašarus, jų plaukai neblizga, lūžinėja, verše-
liai būna neatsparūs infekcijoms – periodiškai serga bakterinėmis infekcijo-
mis, enteritu, pakartotinai serga pneumonija, diarėja, opomis, laringitu, 
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granuliaciniu stomatitu, gingivitu, alveoliniu, periostitu, dermatomikozėmis 
ir odos abscesais, krūtinkaulio srities dermatitu ir edema, periferine limfa-
denopatija, išekimu (užauga tik 60 proc. reikiamos kūno masės), anemija, ir 
jei uždelsiama gydyti, dažniausiai miršta 2–3 mėnesių amžiaus [173]. Vete-
rinarijos gydytojai gali įtarti šią ligą, nustatę neutrofiliją (40 × 10³ ląst./µl) ir 
monocitozę. Tačiau jei veršelis yra tik mutavusio geno nešiotojas, jis 
normaliai auga ir gali turėti palikuonių. Atvesti jie gali atrodyti sveiki, kol 
nepasireiškia po 1–2 savaičių klinikiniai požymiai. Hematologiškai šie 
gyvūnai turi neutrofiliją, limfocitozę ir monocitozę. Jie taip pat turi hypo-
albuminemiją, hyperglobulinemiją, žemą kreatininą. Dalis gyvulių gali 
išgyventi daugiau nei dvejus metus, bet jų yra sulėtėjęs augimas ir jie kenčia 
nuo pasikartojančių odos, skrandžio, žarnų ir kvėpavimo takų infekcijų. 
Skrandžio, žarnų ir kvėpavimo takų didžioji dalis apimta nekrozės, tai mato-
ma atlikus lavono skrodimą.  

Daugeliu atvejų buliai heterozigotiniai BLAD geno atžvilgiu buvo api-
būdinami kaip turintys labai didelę veislinę vertę, atsižvelgiant į pieno kie-
kybinius bei kokybinius požymius, daugiausia pieno baltymų kiekį. Išsamūs 
tyrimai parodė sąryšį tarp geno ir kitų genomo sričių, kurios apsprendžia 
pageidaujamus produkcijos rezultatus [203]. 

1.4.2. Fermento uridino monofosfato sintazės trūkumas 
Fermento uridino monofosfato sintazės trūkumas (angl. DUMPS – defi-

ciency of uridine monophoshhate synthase) – tai autosominė recesyvinė 
letalinė Holšteinų veislės galvijų liga, pasireiškianti ankstyvuoju embrionų 
mirtingumu [173, 180–182].  

UMPS (uridino monofosfato sintazė) yra fermentas, kuris yra labai 
svarbus pirimidino nukleotidų sintezės metu. Jis yra būtinas norint, kad vyk-
tų normalus atrajotojų ir kitų gyvūnų rūšių augimas ir vystymasis. Šio fer-
mento inaktyvaciją sukelia taškinė mutacija UMPS gene (C → T), 5 egzono 
405 kodone. Šis Holšteinų galvijų sutrikimas pasižymi sumažėjusiu fermen-
to UMPS aktyvumu kraujyje [183]. DUMPS liga sukelia embrioninę mirtį 
ankstyvojoje veršingumo stadijoje [170] ir tai pieninių galvijų bandose 
sukelia daug reprodukcinių problemų [184]. 

Fermento uridino monofosfato trūkumą lemiantis genas yra galvijų 
1 chromosomoje [180–182]. Žinduolių ląstelėse pirimidino nukleotidų sinte-
zės paskutinė pakopa apima orotato konvertavimą į uridino monofosfato 
sintazę (UMP) ir yra katalizuojama UMP sintazės fermento. UMP sintazė 
yra būtina naujų pirimidino nukleotidų sintezei, kurie yra DNR ir RNR 
sudedamosios dalys. Kadangi pirimidinai yra labai reikalingi nukleorūgščių 
sintezei embrioninio vystymosi periodu, embrionai, kurie yra homozigoti-



 
 
 

30 
 

niai pagal recesyvinį alelį, miršta iki 40 nėštumo dienos [185]. Embrionai 
dažnai yra rezorbuojami per pirmus du veršingumo mėnesius, o tokia karvė 
vėl rujoja. Tai lemia kur kas didesnius intervalus tarp apsiveršiavimų [181, 
182, 186].  

Heterozigotai galvijai yra fenotipiškai normalūs, bet pasireikškia tik 
pusė normalaus UMPS fermento aktyvumo, kuris savo ruožtu sukelia padi-
dėjusį orto rūgšties kiekį jų piene ir šlapime [187]. Iki šiol nėra rasta gyvų 
gyvūnų, kurie būtų homozigotiniai pagal mutavusį alelį [180]. Tačiau aiškus 
fermento aktyvumo skirtumas tarp heterozigotinių ir homozigotinių sveikų 
embrionų nebuvo pastebėtas. Akivaizdu, kad fermento aktyvumą gali pa-
veikti ir kiti veiksniai nei taškinė mutacija, kuri sukelia DUMPS [185]. 

DUMPS atradimas buvo netikėtas, tai įvyko, kai buvo atliekami 
moksliniai tyrimai analizuojant orto rūgšties kiekį karvės piene. Orto rūgštis 
(6-karboksiuracilas) yra tarpinis junginys pirimidino nukleotidų biosintezės 
metu ir yra normali karvių bei kitų atrajotojų pieno sudedamoji dalis. 
Ilinojaus universitete (JAV) nagrinėjant šėrimo įtaką bei laktacijos stadijas 
buvo pastebėta, kad keletas pieninių karvių duoda pieną su nuo penkių iki 
dešimties kartų aukštesne orto rūgšties koncentracija nei įprastai. Šis orto 
rugšties kiekio padidėjimas buvo nustatytas visose laktacijos stadijose ir taip 
pat keliose laktacijose iš eilės. Tolesni tyrimai parodė, kad orto rūgšties 
kiekis taip pat buvo pakilęs tiek kraujyje, tiek gyvūnų šlapime, kai jie lak-
tavo. Buvo iškelta hipotezė, kad šiems gyvūnams trūko uridino monofosfato 
(UMP) sintazės, fermento, kuris metabolizuoja orto rūgštį. Jei yra fermento 
deficitas, tuomet kaupiasi orto rūgštis. Ištyrus keturias karves su aukščiausiu 
piene orto rūgšties kiekiu, nustatyta pusė įprasto jų eritrocituose UMP 
sintazės aktyvumo. Šie gyvūnai turėjo bendrą protėvį, ir atrodo, jog jis 
perdavė šią būklę daliai savo palikuonių. Atlikti tyrimai patvirtino, kad šie 
gyvūnai buvo heterozigotiniai letalaus susirgimo atžvilgiu [188]. 

1.4.3. Sunkus stuburo išsigimimas 
Sunkus stuburo išsigimimas (angl. CVM – Complex Vertebral Malfor-

mation) – tai autosominė recesyvinė Holšteinų veislės galvijų paveldima 
liga, pasireiškianti sunkiais stuburo išsigimimais. Sindromas pirmą kartą 
identifikuotas 2000 m. Danijos Holšteinų veislės populiacijoje [167, 168, 
186]. Liga taip pat nustatyta galvijų Wagyu veislėje [190]. Pagrindinis gal-
vijų protėvis, turėjęs šią mutaciją, buvo Carlin-M Ivanhoe Bell [191].  

Sunkus stuburo išsigimimas (CVM) yra nustatytas tiek abortuotiems 
vaisiams, tiek ir per anksti gimusiems, negyviems veršeliams. Paveikti ver-
šeliai turi nugarkaulių stuburo anomalijas, tokias kaip nevisiškai išsivystęs, 
susisukęs ar neįprastos formos stuburas ir šonkauliai, skoliozę ir nugarkau-
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lio sinostozę. Taip pat pastebėtas mažas kūno svoris ir širdies anomalijos 
[192]. Tokie veršeliai turi sutrumpėjusias stuburo ir krūtinės sritis, abiejų 
pusių simetriškas metatarsofalango jungčių susitraukimą ir simetrišką artro-
gripozę [167]. 

Sunkų stuburo išsigimimą (CVM) sukelia taškinė mutacija iš guanino į 
timino nukleotidą galvijų trečiosios chromosomos 559 pozicijoje, SLC35A3 
gene. Ši mutacija pakeičia aminorūgščių seką – vietoj valino susidaro fenila-
laninas, 180 baltymo uridino 5'-difosfato-N-acetilgliukozamino vietoje [189]. 
Šis genas yra atsakingas už UDP-N-acetilgliukozamino transpotavimą į 
Goldžio aparato membraną [193]. 

80 proc. embrionų, paveldėjusių CVM ligą lemiantį mutavusį geną iš 
abiejų tėvų, bus prarandami per pirmuosius tris veršingumo mėnesius. Abor-
tuotas CVM sergantis veršelis dėl stuburo pažeidimo turės sutrumpėjusį 
kaklą, taip pat pakitusius šonkaulius, galūnes ir tarpšonkaulines jungtis 
[173]. Papildomai gali pasireikšti tokie požymiai kaip dalinė plaučių hipo-
plazija, per didelė kepenų segmentacija, dviguba tulžies pūslė, tiesiosios 
žarnos ir gimdos atreziją [194]. Heterozigotiniai galvijai yra geno nešiotojai. 

Jei karvės ir buliai, turintys CVM ligą lemiantį geną, nebus naudojami 
veisimui, šis genas gali būti sėkmingai pašalintas iš galvijų populiacijos 
tokiu pačiu būdu, kaip ir galvijų leukocitų sukibimo nepakankamumo genas. 
Tačiau jei ligą lemiantis genas yra susijęs su tokiais požymiais kaip, pvz., 
didelis pieno kiekis Holšteinų veislės galvijams, pašalinus mutavusį geną, 
gali būti pašalinti ir su juo susiję išskirtiniai požymiai [195]. 
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2. TYRIMŲ MEDŽIAGOS IR METODAI 

2.1. Tyrimų medžiaga 

2.1.1. Tiriamosios grupės sudarymas 
Galvijai tyrimams buvo atrinkti pieninių galvijų bandose, kuriose vyk-

doma veislininkystės apskaita ir galvijų produktyvumo kontrolė. Ūkiai yra 
keturiuose skirtinguose Lietuvos regionuose. Kiekvienoje pieninių galvijų 
bandoje atrinkta po 50 negiminingų (įvertinus kilmės dokumentus) galvijų – 
karvių ir telyčių. Taip pat beta kazeino A1 ir A2 alelių polimorfizmui įver-
tinti papildomai buvo atrinkti galvijai iš genofondinių pieninių galvijų veis-
lių: Lietuvos šėmųjų – 32 ir Lietuvos baltnugarių – 34 galvijai. Galvijai 
buvo sveiki, laikomi ir šeriami pagal higienos normas, laikymo ir šėrimo 
sąlygos atitiko veterinarinius reikalavimus. 

Tyrimai atlikti laikantis Lietuvos Respublikos gyvūnų globos, laikymo 
ir naudojimo įstatymo bei poįstatyminių aktų (1997 m. lapkričio 6 d. Nr. 
VIII-500). 

Kiekvienam tiriamajam galvijui suteiktas individualus numeris, sudary-
tas iš skaičiaus ir raidės, nurodančios bandą. Individualus numeris buvo 
naudojamas visose sudarytose duomenų bazėse. Sudarytos šios duomenų 
bazės: 

1. Galvijų duomenų suvestinė, kurioje yra duomenys apie tiriamojo 
galvijo individualų numerį, ID, veislę, lytį, gimimo datą, laikytoją, 
kūno dangos spalvą. Informacija surinkta iš galvijų laikytojų. 

2. Galvijų kilmės duomenų suvestinė, kurioje yra duomenys apie 
tiriamojo galvijo individualų numerį, ID, motinos ID, produkty-
vumo duomenys, tėvo ID, produktyvumo duomenys. Informacija 
surinkta iš galvijų laikytojų. 

3. „Igenity“ pieninių galvijų genominių profilių suvestinė, kurioje yra 
duomenys apie tirtųjų produktyviųjų požymių genominius balus – 
pieno kiekio, baltymų kiekio, kg ir proc., riebalų kiekio, kg ir proc., 
somatinių ląstelių skaičiaus, produktyvaus amžiaus, pieninės formos. 

4. Galvijų pieno baltymų polimorfizmų suvestinė, kurioje yra kapa 
kazeino, beta kazeino ir beta laktoglobulino genų tyrimų rezultatai. 

5. Galvijų paveldimų ligų suvestinė – kurioje yra BLAD, DUMPS ir 
CVM genetinių ligų tyrimų rezultatai. 

Tyrimai buvo atliekami pagal pateiktą schemą (2.1.1.1– 2.1.1.4 pav.). 
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2.1.1.1 pav. Tyrimų atlikimo schema 

 
2.1.1.2 pav. Tyrimų pirmasis etapas 
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2.1.1.3 pav. Tyrimų antrasis etapas 

 
2.1.1.4 pav. Tyrimų trečiasis etapas 

2.1.2. Biologinių mėginių paėmimas 
Kraujas genetiniams tyrimams buvo imtas aseptinėmis sąlygomis iš v. 

cephalica į vakuuminius mėgintuvėlius (Vacutainer) su K2EDTA (etilendia-
mino tetraacetatu) antikoaguliantu apdorotą mėgintuvėlį. Mėgintuvėliai su-
žymėti. Užpildytas duomenų lydraštis. Kraujas iki tyrimo buvo laikomas 
+4 °C temperatūroje. 

Plaukai genetiniams tyrimams (su svogūnėliais) buvo pešami gyvuliui 
iš uodegos, 10–20 vnt., dedami į specialius maišelius ir sužymimi. Užpildo-
mas duomenų lydraštis. 
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2.2. Tyrimų metodai 

2.2.1. DNR išskyrimas iš plauko svogūnėlio ląstelių 
Įranga. Maišyklė „Vortex-gene2“ (Scientific industires, JAV), centri-

fuga „Microcentaur“ (Sanyo, Jungtinė Karalystė), automatinės pipetės 
„Eppendorf Research“ 100–1000 µl, 10–100 µl, 0,5–10 µl (Eppendorf AG, 
Vokietija), antgaliai automatinėms pipetėms 100–1000 µl, 10–100 µl, 0,5-
10 µl., 2 ml mėgintuvėliai, termostatas „Binder“ (WTC Binder, Vokietija). 

Reagentai. Chelex (Sigma, JAV), proteinazė K 600 U/mL („Thermo 
Fisher Scientific“, Lietuva), Dithiotreitolis (DTT) (Invitrogen, JAV). 

Metodika. Pagal N. Pečiulaitienę [196]. Nukerpami 4–5 plaukų svo-
gūnėliai ir įdedami į 2 ml mėgintuvėlius. Paruošiamas lizavimo mišinys 
(DTT – 7,5 µl, Chelex – 200 µl, Proteinazės K (20 mg/ml) – 10,7 µl). Mė-
gintuvėlio turinys užpilamas lizavimo mišiniu (vienam pavyzdžiui imama 
218,2 µl paruošto mišinio). Mėgintuvėliai 30 s maišomi maišyklės „Vortex“ 
pagalba. Centrifuguojami l0 s 13 500 aps./min. greičiu. Mėginiai 45 min. in-
kubuojami 56 °C temperatūroje. Po inkubacijos mėginiai 10 min. kaitinami 
94 °C temperatūroje ir atšaldomi iki kambario temperatūros. 

2.2.2. DNR išskyrimas iš kraujo leukocitų druskiniu metodu 
Įranga. Maišytuvas su reguliuojama temperatūra „Eppendorf Thermomi-

xer Comfort“ (Eppendorf AG, Vokietija), Centrifuga „Microcentaur“ (Sa-
nyo, Jungtinė Karalystė), reguliuojamos temperatūros centrifuga „Universal 
32 R“ (Hettich, Vokietija), magnetinė maišyklė (IKA labortechnik, Vokie-
tija), automatinės pipetės „Eppendorf Research“ 100–1000 µl, 10–100 µl, 
0,5–10 µl (Eppendorf AG, Vokietija), antgaliai automatinėms pipetėms 
100–1000 µl, 10–100 µl, 0,5–10 µl, 50 ml kūginiai centrifugavimo mėgintu-
vėliai, 2 ml mėgintuvėliai, termostatas „Binder“ (WTC Binder, Vokietija), 
šaldytuvas (Snaigė, Lietuva), svarstyklės (KERN and Sohn GMBH, Vo-
kietija), pH metras (Proline plus, Kinija). 

Reagentai. TE (Tris – EDTA) buferis (ThermoScientific, Lietuva), 
proteinazė K 600 U/mL („Thermo Fisher Scientific“, Lietuva), 6 M Natrio 
chloridas (NaCl) M = 58,44 g/mol (Carl Roth GmbH + Co, Vokietija). Lysis 
I buferis (sudėtis – 155 mM M = 53,49 g/mol NH4Cl (Carl Roth GmbH + 
Co, Vokietija), 10 mM KHCO3 (Sigma Chemical CO, JAV), 1 mM EDTA 
(Sigma Chemical CO, JAV), pH 7,4). Lysis II buferis (sudėtis – 10 mM M = 
157,6 Tris HCl (Carl Roth GmbH + Co, Vokietija), 400 mM NaCl M = 
58,44 g/mol (Carl Roth GmbH + Co, Vokietija), 2 mM EDTA (Sigma 
Chemical CO, JAV)). Laurilsulfatas (SDS) (C12H25NaO4S) M = 288,38 g/mol 
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(Carl Roth GmbH + Co, Vokietija), 96 proc. etilo alkoholis (AB „Stumbras“, 
Lietuva), chloroformas 99,9 proc.  

Metodika. Pagal Miller et al. [197]. Į 50 ml mėgintuvėlius įpilama po 
10 ml periferinio kraujo ir užpilama šalto Lysis I buferio iki 35 ml, mėgin-
tuvėlių turinys sumaišomas vartant. Įdedama į šaldytuvą 30 min. Centrifu-
guojama 15 min. 4 °C temperatūroje 3000 aps./min. greičiu. Atsargiai nupi-
lamas skystis ir paliekamos tik nuosėdos. Plovimas kartojamas 2–3 kartus. 
Ant nuosėdų užpilama 6 ml Lysis II, 400 µl 10 proc. SDS ir 30 µl protei-
nazės K, gerai išmaišoma. Inkubuojama termostate 16 valandų, 37 °C. 1 va-
landai mėginiai inkubuojami prie 55 °C. Pridedama 2 ml NaCl, išmaišoma. 
Traukos spintoje įpilama 2 ml chloroformo, išmaišoma. Centrifuguojama 
20 min. 16 °C temperatūroje 3200 aps./min. greičiu. Į 2 ml mėgintuvėlius 
įpilama po 1 ml 70° etanolio ir dedama į šaldytuvą. Po centrifugavimo 
viršutinis sluoksnis atsargiai nusiurbiamas į 50 ml mėgintuvėlius. Pilama 
1:1 96° etanolio, atsargiai pavartoma, ir matomi susirišantys DNR siūlus. Su 
steriliu antgaliu nusiurbiami DNR siūlai į 2 ml mėgintuvėlius su 70° eta-
noliu. 1–2 min. dedama į mažąją centrifugą. 14 680 aps. Atsargiai nupila-
mas etanolis, paliekama tik DNR, nusausinama, dedama į maišytuvą su 
reguliuojama temperatūra, įkaitintą iki 37 °C, kad išgaruotų likęs etanolis. 
Įpilama 300 µl 1×TE buferio ir paliekama kambario temperatūroje, kad iš-
tirptų DNR. Po 24 val. matuojama DNR koncentracija.  

2.2.3. DNR švarumo ir koncentracijos nustatymas 
Įranga. Spektrofotometras (DNA/RNA Reader, Pharmacia). Automa-

tinės pipetės „Eppendorf Research“ 10–100 µl, (Eppendorf AG, Vokietija). 
Antgaliai automatinėms pipetėms 10–100 µl. 

Metodika. Genominės DNR kiekis ir grynumas nustatomas spektro-
fotometrinio metodo pagalba. Tam tikslui paruošiamas l00 μl skiestos DNR 
tirpalas: imama l0 μl koncentruotos DNR ir skiedžiama su 90 μl distiliuoto 
vandens. DNR kiekis nustatomas išmatuojant skiesto tirpalo optinį tankį 
(OD) prie 260 nm bangų ilgio. DNR kokybė įvertinama išmatavus skiesto 
tirpalo optinius tankius prie 260 ir 280 nm bangos ilgių. Švarumą rodo 
santykis OD260/OD280. Švarių DNR tirpalų santykis yra 1,8–2,0. Jei 
tirpale yra baltymų ar fenolio priemaišų, šis santykis bus mažesnis nei 
nurodyta. Baltymų koncentracija neturi viršyti 0,5 mg/ml ribos.  
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2.2.4. Kiekybinių požymių genominė selekcija 
2.2.4.1. Pieninių galvijų genominio profilio nustatymas 
Pieninių galvijų ūkinių požymių genetinio potencialo įvertinimui buvo 

atlikta genominė analizė naudojant patentuotą galvijų VNP mikrogardelę 
„Igenity SNP panel“. Tyrimas atliktas Neogen Genomics korporacijos labo-
ratorijoje (JAV). Iš viso ištirta 72 000 VNP. Referentinių pieninių galvijų 
populiaciją, kurios yra ištirti genotipai ir susieti su ūkinių požymių feno-
tipais, sudaro 5 000–6 000 galvijų (www.igenity.com) [198]. 

1. Kiekvienam galvijui ištirta 360 vieno nuleotido polimorfizmų 
(VNP), apimančių visą galvijų genomą, siejamų su pieningumo, 
pieno baltymingumo, pieno baltymų kiekio, riebumo, pieno riebalų 
kiekio, somatinių ląstelių kiekio, pieninės formos ir produktyvaus 
amžiaus fenotipais. 

2. Galvijo VNP informacija (genotipas) buvo palyginta su referentinių 
galvijų VNP duomenų baze. 

3. Nustatytos koreliacijos tarp tiriamojo galvijo VNP ir referentinių 
galvijų VNP duomenų. 

4. Kadangi yra žinomos sąsajos tarp referentinės populiacijos galvijų 
VNP ir fenotipų, buvo identifikuotos sąsajos tarp tiriamojo galvijo 
VNP ir referentinės populiacijos fenotipų. 

5. Kiekvieno tirtojo galvijo VNP informacija išreikšta genominiais 
balais, rodančiais galvijo genetinį potencialą atskiriems požymiams 
pasireikšti. 

6. Kiekvienam tirtajam galvijui sudarytas „Igenity“ pieninio galvijo 
genominis profilis. „Igenity“ pieninio galvijo genominis profilis pa-
rodo genetiškai numatomas požymių vertes, naudojantis genomi-
niais balais nuo 1 iki 10. Galvijo aukščiausias balas parodo ge-
riausią genominę vertę ir didžiausią genetinį potencialą tam tikram 
požymiui pasireiškti. 

Pieninių galvijų genominį profilį sudaro: 
Produktyvumo savybių genominiai žymenys. DNR profilis skaičiuoja 

pieningumo, pieno riebumo ir baltymingumo balus, panaudojant daugybi-
nius DNR žymenis. Žymenys atpažįsta tuos pieningumo, pieno riebumo ir 
baltymingumo genetinius variantus, kurie nemažina vaisingumo. Šie kombi-
nuoti rezultatai duoda geresnę informaciją apie gyvulio produktyvumo 
genetinį potencialą. Genominių žymenų ribos yra 10 balų – aukščiausia 
genominė vertė, palyginti su referentiniu juodmargių galvijų veislės vidur-
kiu, 1 balas – žemiausia genominė vertė.  

Produktyvaus amžiaus genominis žymuo. Yra daug genetinių ir ap-
linkos veiksnių, kurie veikia karvių amžių. Du geri ilgaamžiškumo indikato-
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riai yra produktyvus amžius ir pieninė forma. Šių veiksnių įtaka gerai doku-
mentuota, bet selekcijos efektas pagerinti ilgaamžiškumą buvo mažas dėl 
daugelio priežasčių, pirmiausia todėl, kad šį požymį gyvulio gyvenime gali-
ma įvertinti tik vėlai. Produktyvaus amžiaus analizė genominiame profilyje 
naudoja daugybę genetinių žymenų, kad būtų galima įvertinti gyvulio pro-
duktyvaus amžiaus genetinį potencialą, todėl šį požymį, naudojant geno-
minę selekciją, galima įvertinti ankstyvajame galvijo amžiuje.  

Somatinių ląstelių kiekio (SLK) piene genominis žymuo. Somatinių 
ląstelių kiekis piene yra potencialus mastito indikatorius. Kadangi geno-
minis profilis gali būti ištirtas bet kuriame gyvulio amžiuje, genominio pro-
filio informacija apie somatinių ląstelių žymenį gali būti panaudota identi-
fikuojant telyčias ir veršelius, kurie yra jautrūs mastitams, dar prieš nau-
dojant juos produkcijos gavimui ar veisimui. Galvijas, gaunantis 10 balų už 
SLK, potencialiai turės didesnį somatinių ląstelių kiekį ir bus jautresnis 
mastitams nei galvijas, turintis vertinimą 1.  

Pieninės formos genominis žymuo. Pieninė forma apibūdina sveika-
tingumo rodiklius. Tyrimai rodo, kad karvės, kurios turi aukštą pieninės 
formos vertinimą, yra jautresnės metabolinėms, reprodukcinėms ir sąnarių 
bei nagų problemoms. Pieninė forma yra glaudžiai susijusi su produktyviuo-
ju amžiumi, ypač per reprodukcijos savybes. Galvijai, kurie gauna 10 balų iš 
pieninės formos, kaip dalies pieninio galvijo genominio profilio, turi žemą 
pieninės formos vertinimą.  

2.2.4.2. Galvijų genetinio potencialo įvertinimas 
1. Galvijų pasiskirstymo pagal genominius balus analizė. 
2. Galvijų genetinio potencialo palyginimas su „Igenity“ duomenų 

bazėje esančių galvijų genetiniu potencialu „Benchmark „Igenity“ 
programine įranga (www.igenity.com). Ši programinė įranga lei-
džia įvertinti galvijų grupės, bandos, veislės vietą tarp daugiau nei 
pusės milijono „Igenity“ duomenų bazėje esančių galvijų pagal ge-
nominę informaciją.  

3. Galvijų reitingavimas ir atrinkimas pagal genominę informaciją 
„Igenity“ Custom programine įranga (www.igenity.com). Ši prog-
raminė įranga leidžia pritaikyti prioritetų filtrą, parodantį selekcijos 
kryptingumą ir intensyvumą, požymiams, išreikštiems genominiais 
balais. Selekcijos kryptingumas buvo išreikštas parenkant selekcio-
nuojamuosius požymius, o intensyvumas – pritaikant skirtingas 
reikšmes procentais selekcionuojamiesiems požymiams. 

http://www.igenity.com/
http://www.igenity.com/
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Kiekvienam individui buvo apskaičiuotas vidutinis genominis balas, 
varijuojantis skalėje nuo 1 iki 10. Šis procesas leido įvertinti galvijus pagal 
požymius, kurie buvo pasirinkti kaip svarbiausi selekcijos tikslui pasiekti. 

Pirmas selekcijos modelis – skaičiavimai atlikti visai galvijų grupei, 
atskirai karvėms ir telyčioms. Suteiktas 100 proc. reikšmingumas pieno kie-
kio požymiui, 0 proc. riebalų kiekiui, 0 proc. pieno riebumui, 0 proc. balty-
mų kiekiui, 0 proc. pieno baltymingumui, 0 proc. produktyvaus amžiaus il-
gumui, 0 proc. somatinių ląstelių skaičiui ir 0 proc. pieninei formai. 30 proc. 
žemo genetinio potencialo pagal pieninių galvijų požymius karvių pakeista 
30 proc. telyčių, gavusių aukštus genominius balus, t. y. turinčių didelį ge-
netinį potencialą požymiui pasirekšti. Buvo pritaikyti pirmo selekcijos mo-
delio reikšmingumai procentais selekcionuojamiems požymiams. 

Antras selekcijos modelis – skaičiavimai atlikti visai galvijų grupei, 
atskirai karvėms ir telyčioms. Suteiktas 25 proc. reikšmingumas pieno kie-
kiui, kg, 15 proc. pieno riebumui, 15 proc. pieno baltymingumui, 15 proc. 
produktyviam gyvenimui, 15 proc. somatinių ląstelių skaičiui ir 15 proc. 
pieninei formai. 30 proc. žemo genetinio potencialo pagal pieninių galvijų 
požymius karvių pakeitėme 30 proc. telyčių, gavusių aukštus genominius 
balus, t. y. turinčių didelį genetinį potencialą požymio pasireiškimui. Buvo 
pritaikyti antro selekcijos modelio reikšmingumai procentais selekcionuo-
jamiems požymiams. 

2.2.4.3. Genominės selekcijos ekonominio efekto įvertinimas 
Genominiai balai „Igenity Custom“ programine įranga (www.igenity.com) 

buvo paversti kievienam požymiui į tikruosius fenotipinių požymių rodik-
lius – pieno kiekio genominiai balai į kilogramus, pieno baltymingumo į 
procentus, pieno baltymų kiekio į kilogramus, pieno riebumuo į procentus, 
pieno riebalų kiekio į kilogramus, somatinių ląstelių kiekis į tūkst./ml, 
produktyvus amžius į mėnesius. Fenotipinių požymių rodikliai parodė kiek 
pridėtinės vertės gali duoti kiekvienas galvijas. Gyvulių genominis poten-
cialas ir pridėtinė genominė vertė išreikšta fenotipinių požymių rodiklių 
vertėmis buvo perskaičiuota į eurus ir įvertintas genominės selekcijos eko-
nominis efektas. 

http://www.igenity.com/
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2.2.5. Galvijų kokybinių požymių selekcija pagal genetinius žymenis 
2.2.5.1. Kapa kazeino geno tyrimo metodika 
Kapa kazeino genotipavimas atliekamas PGR-RFIP metodu [199]. 
PGR reakcija atliekama termocikleriu (G-storm, Jungtinė Karalystė). 

PGR mišinys sudarytas iš 12 μl ddH2O, 5 μl 10×PGR buferio, 2,5 μl dNTP 
(2 mM), 3 μl MgCl2; (50 mM), 2,5 μl CSN3 1 (20 pmol), 2,5 μl CSN3 2 
(20 pmol), 0,5 μl BSA, 2 μl Taq (1U/ml) polimerazės (Thermo Scientific, 
Lietuva) (2.2.5.1.1 lentelė). 

2.2.5.1.1 lentelė. Pieno baltymo kapa kazeino geno polimorfizmo identifyka-
vimo pradmenys, PGR sąlygos, PGR produkto dydis ir restrikcijos fermentai  

 Pieno 
balty-
mas 

Pradmuo PGR sąlygos PGR 
pro-

dukto 
dydis 

Karpy-
mo fer-
mentas 

Kapa 
kazeinas 

CSN3 1 -5´ - 
AGCGCTGTGAGAAAGATG – 3 
CSN3 2- 5´-
GTGCAACAACACTGGTAT – 3´ 

94 °C 3 min.  935 bp HindIII 
94 °C 30 s 30 

ciklų 
  HaeIII 

58 °C 30 s 
72 °C 30 s 
72 °C 5 min.  

 
PGR produktas karpomas panaudojant HaeIII/ HindIII (Thermo Scien-

tific, Lietuva) endonukleazes. 20 μl PGR produkto karpoma su 10,5 μl 
mišiniu (8 μl ddH2O, 2 μl 10×Mbuf., 0,5 μl. HaeIII/ HindIII (aleliams A, B, 
E išskirti). Paliekama termostate nakčiai (15 val.) 37 °C temperatūroje 
(2.2.5.1.2 lentelė). 

2.2.5.1.2 lentelė. Kapa kazeino geno PGR fragmentų dydžiai po karpymo 
restrikcijos endonukleazėmis, bp. 

Genotipas Karpymo endonukleazės, fragmentų dydis, bp 
HindIII HaeIII 

A/A 935 641 + 294 
A/B 935 + 520+ 415 641 + 294 
A/E 935 641 + 496 + 294 + 145 
B/B 520 + 415 641 + 294 
B/E 935 + 520 + 415 641+ 496 + 294 + 145 
E/E 935 496 + 294 + 145 
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Kapa kazeino genotipai nustatomi panaudojant karpytą PGR produktą 
elektroforezės būdu, jį frakcionuojant 3 proc. agarozės gelyje, 100 V 50 min. 
ir analizuojant UV šviesoje (bangos ilgis 300 nm) Mini Bis Pro vaizdo 
dokumentavimo prietaisu (Herolab). 

2.2.5.2. Beta kazeino geno tyrimo metodika 
Galvijų beta kazeino geno A1 ir A2 variantai nustatomi aleliams speci-

finių oligonukleotidų polimerazės grandininė reakcija (ASO-PGR) [138]. 
PGR reakcija atliekama termocikleriu (G-storm, Jungtinė Karalystė). 

PGR mišinys sudaromas iš 2,5 µl tiesioginio ir atvirkštinio pradmenų 
(biomers.net), 2,5 µl buferio (10X DreamTaq Green Buffer (su 20 mM 
MgCl2) 1,25 ml; Thermo Scientific), 2,5 µl dNTP (dNTP Mix, Thermo 
Scientific), 4,75 µl vandens be RNazių (be nukleazių, Thermo Scientific), 
0,25 µl Taq polimerazės (DreamTaq DNA Polymerase 5 U/µl; Thermo 
Scientific) ir tiriamosios DNR (2.2.5.2.1 lentelė). Kiekvienam aleliui nusta-
tyti vykdoma atskira reakcija. Į mėgintuvėlį pilama 10 μl DNR ir 15 μl PGR 
mišinio. Reakcija atlikama pagal šias sąlygas (2.2.5.2.2 lentelė). 

2.2.5.2.1 lentelė. Pieno baltymo beta kazeino A1 ir A2 alelių polimorfizmo 
identifikavimo pradmenys 

Variantas Kryptis Pradmuo 
A1 Tiesioginis 5’-TCCCTTCCCTGGGCCCATCCA-3’ 

Atvirkštinis 5’-TCAGTGAGAGTCAGGCTCTGG-3’ 
A2 Tiesioginis 5’-TCCCTTCCCTGGGCCCATCCC-3’ 

Atvirkštinis 5’-TCAGTGAGAGTCAGGCTCTGG-3’ 

2.2.5.2.2 lentelė. Pieno baltymo beta kazeino polimorfizmui nustatyti PGR 
sąlygos, PGR produkto dydis 

Pieno baltymas PGR profilis PGR produkto dydis 
Beta 
kazeinas 

95 °C 2 min. 208 bp 
95 °C 30 s 35 ciklai 
64 °C 30 s 
72 °C 30 s 
72 °C 7 min. 

PGR produktas frakcionuojamas elektroforezės (CS-300V Cleaver; Scien-
tific Ltd) būdu 2 proc. agarozės 1X TAE gelyje, dažomas etidžio bromidu, 
100 V 45 min. Atsiskyrę fragmentai analizuojami UV šviesoje „MiniBIS 
Pro“ (Herolab) vaizdo dokumentavimo prietaisu. 
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2.2.5.3. Beta laktoglobulino geno tyrimo metodika 
Beta laktoglobulino genetinių variantų nustatymas atliekamas PGR-

RFIP metodu [200].  
PGR reakcija atliekama termocikleriu (G-storm, Jungtinė Karalystė). 

PGR mišinys sudarytas iš 4,95 μl ddH2O, 2,5 μl 10xPGR buferio, 2 μl dNTP 
(2 mM), 2 μl MgCl2 (50 mM), 1,5 μl BLg 2, 1,5 μl BLg 3, 0,25 μl BSA, 
0,3 μl Taq (1U/ml) polimerazės (MBI Fermentas, Lietuva). PGR produkto 
karpymas atliktamas su HaeIII (MBI fermentas, Lietuva) endonukleaze. 
10 μl PGR produkto karpoma su 10,5 μl mišiniu (8 μl ddH2O, 2 μl 10xMbuf., 
0,5 μl. HaeIII (MBI fermentas, Lietuva) (aleliams A ir B išskirti). Paliekama 
termostate nakčiai (15 val.) 37 °C temperatūroje (2.2.5.3.1 lentelė). 

2.2.5.3.1 lentelė. Pieno baltymo beta laktoglobulino polimorfizmo identifi-
kavimo pradmenys, PGR sąlygos, PGR produkto dydis ir karpymo 
fermentas 

Pieno 
baltymas 

Pradmenys PGR profilis PGR 
produkto 

dydis 

Karpymo 
fermentas 

Beta 
laktoglo-
bulinas 

JBLG 2: 5ꞌ- TGT GCT  
GGA CAC CGA CTA  
CAA AAA G-3ꞌ 
JBLG 3: 5ꞌ- GCT CCC 
GGT ATA TGA CCA  
CCC TCT-3ꞌ 

94 °C 3 min. 247 bp HaeIII 
94 °C 40 s 35 ciklai 
58 °C 50 s 
72 °C 50 s 
73 °C 5 min. 

Karpytas PGR produktas frakcionuojamas elektroforezės metodu 4 proc. 
agarozės (Thermofisher Scientific Baltics) gelyje, 100 V 50 min. ir analizuo-
jamas panaudojant UV spinduliuotę (bangos ilgis 300 nm), su „MiniBisPro“ 
videodokumentavimo sistemą (Herolab) (2.2.5.3.2 lentelė). 

2.2.5.3.2 lentelė. Beta laktoglobuliną, koduojančio geno PGR fragmentų 
dydis po karpymo endonukleaze 

Genotipas Karpymo fermentas, fragmento dyds, bp 
HaeIII 

A/A 148 + 99 
A/B 74 + 74 + 99 + 99 + 148 
B/B 74 + 74 + 99 
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2.2.6. Pieno sudėties ir kokybės tyrimai 

Mėginių ėmimas 
Žalio pieno mėginiai tyrimams buvo imti vakarinio melžimo metu po 

50 ml pagal pieno mėginių ėmimo taisykles (LST EN ISO 707:1999+ 
P:2003 Pienas ir pieno produktai. Mėginių ėmimo taisyklės). Pieno sudėties 
ir kokybės tyrimai atlikti VĮ „Pieno tyrimai“.  

Pieno sudėčiai ir kokybei įvertinti mėginiai buvo surenkami iš specia-
lios taros, kurioje surenkamas maišytas viso melžimo nustatytas pieno kie-
kis iš individualios karvės. Žalio pieno mėginiai konservuojami „Sedupolo“ 
tabletėmis (kiekvienoje tabletėje yra 8 mg bronopolo ir 0,3 mg natamicino). 
Įdėjus konservanto, pienas gerai išmaišytas. Konservuoti pieno mėginiai 
specialiuose konteineriuose, esant ne aukštesnei kaip 6–8 °C temperatūrai, 
per dvi valandas pristatyti tyrimams į laboratoriją. 

Pieno baltymingumo, kazeino kiekio piene ir somatinių ląstelių 
kiekio piene tyrimai 
Pieno baltymingumas nustatytas matuokliu Lactoscope, remiantis tiria-

mojo komponento specifinio vidutinių infraraudonųjų spindulių bangų ilgio 
absorbcijos matavimu (tarptautinis standartas LST ISO 9622:2000). Pieno 
baltymingumas išreiškiamas procentais. 

Somatinių ląstelių skaičius nustatytas tėkmės citometrijos metodu ma-
tuokliu Somascope (tarptautinis standartas LST EN ISO 13366-2:2006+ 
AC:2007). Somatinių ląstelių skaičius piene išreiškiamas tūkst.ląst./ml.  

Kazeino kiekis nustatytas pamatiniu metodu (tarptautinis standartas 
LST EN ISO 8968-2:2002), skirtu azoto kiekiui piene nustatyti. Kazeino 
kiekis piene išreiškiamas g /100 g pieno. 

2.2.7. Galvijų sveikatingumo požymių selekcija  
pagal genetinius žymenis 
Galvijų BLAD, DUMPS ir CVM ligas lemiančių genų polimorfizmo 

tyrimai atlikti „Neogen Genomics“ korporacijos laboratorijoje (JAV). 

2.2.7.1. Galvijų BLAD ligą lemiančios mutacijos c.383 A→G  
CD18 gene tyrimo metodika 
BLAD liga nulemta taškinės muatcijos, kuri įvyko CD18 gene. Galvijų 

pirmojoje chromosomoje CD18 gene pakitusiame alelyje yra nustatyta vie-
nos bazės pakaita 383 pozicijoje iš adenino į guaniną. Galvijų BLAD ligą 
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lemiančių alelių nustatymas buvo atliktas PGR-RFIP metodu [201]. Mutuo-
to alelio identifikavimui naudoti pradmenys:  

pirminis 5’ GAATAGGCATCCTGCATCATATCCACCA 3’
atvirkštinis 5’ CTTGGGGTTTCAGGGGAAGATGGAGTAG 3’.
Jeigu galvijas turi du mutuotus alelius, jo genotipas žymimas BL/BL. 

Toks galvijas yra sergantis. 
Jeigu galvijas turi vieną mutuotą alelį, jo genotipas žymimas BL/TL. 

Toks galvijas yra nesergantis, o mutuoto alelio nešiotojas ir platintojas. 
Jeigu galvijas neturi mutuotų alelių, jo genotipas žymimas TL/TL. Toks 

galvijas yra sveikas. 

2.2.7.2. Galvijų DUMPS ligą lemiančios mutacijos c.405 C→T 
UMPS gene tyrimo metodika 
DUMPS liga nulemta taškinės muatcijos, kuri įvyko UMPS gene. Gal-

vijų pirmojoje chromosomoje UMPS gene pakitusiame alelyje yra nustatyta 
vienos bazės pakaita 405 pozicijoje iš citozino į timiną. Galvijų DUMPS 
ligą lemiančių alelių nustatymas buvo atliktas PGR-RFIP metodu [202]. 
Mutuoto alelio identifikavimui naudoti pradmenys:  

pirminis 5’ GCAAATGGCTGAAGAACATTCTG 3’ 
atvirkštinis 5’ GCTTCTAACTGAACTCCTCGAGT 3’. 
Jeigu galvijas turi du mutuotus alelius, jo genotipas žymimas DP/DP. 

Toks galvijas yra sergantis. 
Jeigu galvijas turi vieną mutuotą alelį, jo genotipas žymimas DP/TD. 

Toks galvijas nesergantis, o yra mutuoto alelio nešiotojas ir platintojas. 
Jeigu galvijas neturi mutuotų alelių, jo genotipas žymimas TD/TD. 

Toks galvijas yra sveikas. 

2.2.7.3. Galvijų CVM ligą lemiančios mutacijos c.559 G→T 
SLC35A3 gene tyrimo metodika 
CVM liga yra nulemta missens mutacijos, kuri yra SLC35A3 gene. 

Galvijų trečioje chromosomoje SLC35A3 gene pakitusiame alelyje yra 
nusatyta vienos bazės transversija 559 pozicijoje iš guanino į timiną. Tyri-
mas atliktas sekoskaitos metodu.  

Jeigu galvijas turi du mutuotus alelius, jo genotipas žymimas CV/CV. 
Toks galvijas yra sergantis. 

Jeigu galvijas turi vieną mutuotą alelį, jo genotipas žymimas CV/TV. 
Toks galvijas nesergantis, o yra mutuoto alelio nešiotojas ir platintojas. 

Jeigu galvijas neturi mutuotų alelių, jo genotipas žymimas TV/TV. 
Toks galvijas yra sveikas. 
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2.3. Statistinė duomenų analizė 
Statistinė duomenų analizė atlikta, naudojant duomenų kaupimo ir 

analizės programų paketą SPSS 22.0 (Statistical Package for Social Science 
22 for Windows). Naudojant Kolmogorovo-Smirnovo testą, tikrinta tolydžių 
kintamųjų normalumo prielaida. Tiriamiesiems požymiams buvo taikomos 
šios aprašomosios statistikos charakteristikos: aritmetinis vidurkis ir jo pa-
klaida, mediana (minimali ir maksimali reikšmė), kokybiniams kintamie-
siems skaičiuoti dažnių skirstiniai. Genominio balo, kapa kazeino, beta ka-
zeino ir beta laktoglobulino genotipų įtaka pieniniams požymiams standar-
tinėje laktacijos trukmėje pieno kiekiui, baltymų kiekiui ir baltymingumui 
nustatyta taikant vienfaktorinės dispersinės analizės ANOVA metodą (post-
hoc Fisher LSD kriterijus (α = 0,05). Kapa kazeino, beta kazeino ir beta 
laktoglobulino genotipų įtaka genominiam balui buvo vertinta analizuojant 
skirstinius ir vertinant jų skirtumus neparametriniais metodais (χ2 testas; 
Kruskal-Wallis testas). Kapa, beta kazeino ir beta laktoglobulino polimor-
fizmo alelių ir genotipų dažniai buvo ištirti, įvertinant nuokrypį nuo Hardy-
Veinbergo pusiausvyros, naudojant χ2 testą. 
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3. TYRIMŲ REZULTATAI 

3.1. Pieninių galvijų kiekybinių požymių genominė selekcija 

3.1.1. Pieninių galvijų genominių profilių analizė 
Produktyvaus amžiaus aukštus genominius balus, kintančius nuo 8 iki 

10 balų, gavo 23 proc. tirtųjų galvijų, pieno kiekio – 13,0 proc. galvijų, 
pieno riebalų kiekio – 25,5 proc. galvijų, pieno riebumo – 17,0 proc. galvijų, 
baltymų kiekio – 27,0 proc. galvijų, baltymingumo – 41,5 proc. galvijų, pie-
ninės formos – 8,5 proc. galvijų. Somatinių ląstelių skaičiui pageidaujami 
žemi genominiai balai, kintantys nuo 1 iki 3, juos turėjo 16,0 proc. ištirtų 
galvijų. Produktyvaus amžiaus vidutinius genominius balus, varijuojančius 
tarp 5–6, gavo 41,0 proc. tirtųjų galvijų, pieno kiekio – 44,5 proc. galvijų, 
pieno riebalų kiekio – 34,0 proc. galvijų, pieno riebumo – 29,0 proc. galvijų, 
baltymų kiekio – 36,0 proc. galvijų, baltymingumo – 23,0 proc. galvijų, 
pieninės formos – 42,5 proc. galvijų, somatinių ląstelių skaičiaus 24,0 proc. 
tirtųjų galvijų. Žemus genominius balus nuo 1 iki 3 gavo 5,0 proc. tirtųjų 
galvijų pagal produktyvaus amžiaus požymį, pieno kiekio – 6,0 proc. 
galvijų, pieno riebalų kiekio – 12,5 proc. galvijų, pieno riebumo – 18,0 proc. 
galvijų, baltymų kiekio – 7,5 proc. galvijų, baltymingumo – 0,0 proc. gal-
vijų, pieninės formos – 19,0 proc. galvijų. Somatinių ląstelių skaičiaus po-
žymiui nepageidaujamus aukštus genominius balus nuo 8 iki 10, rodančius 
jautrumą mastitams, gavo 13,5 proc. tirtųjų galvijų (3.1.1.1 lentelė). 
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3.1.1.1 lentelė. Pieninių galvijų (karvių ir telyčių) „Igenity“ genominio pro-
filio tyrimų rezultatai 

Geno-
miniai 
balai 

Produk-
tyvus 

amžius, 
mėn. 

Somatinių 
ląstelių 

skaičius, 
tūkst./ml 

Pieno 
kiekis, 

kg 

Riebalų 
kiekis, 

kg 

Riebu-
mas, 
proc. 

Baltymų 
kiekis, 

kg 

Baltymin-
gumas, 
proc. 

Pieninė 
forma 

Tirtosios populiacijos galvijų, kurie turi tam tikrą genominį balą  
pagal atskirą požymį, kiekis procentais 

10 2,5* 1,5 0 8,0* 6,0* 2,0* 3,5* 0 
9 4,5 3,0 3,0* 3,5 5,5 7,0 14,0 4,0* 
8 16,0 9,0 10,0 14,0 5,5 18,0 24,0 4,5 
7 22,5 17,0 22,0 17,5 16,5 17,0 30,5 12,0 
6 24,0 18,0 27,0 19,5 18,5 22,0 22,5 21,5 
5 17,0 16,0 17,5 14,5 10,5 14,0 5,0 21,0 
4 8,5 19,0 14,5 10,5 19,5 12,5 0,5 18,0 
3 4,5 9,0 4,5 9,0 10,0 3,0 0 11,5 
2 0,5 3,0 1,5 3,5 5,0 4,0 0 5,5 
1 0 4,0* 0 0 3,0 0,5 0 2,0 

* Nurodo procentą gyvūnų, kurie turi geriausią genominį balą pagal nustatytą požymį. 

Produktyvaus amžiaus aukštus genominius balus, kintančius nuo 8 iki 
10, gavo 20 proc. tirtųjų karvių, pieno kiekio – 8,4 proc. karvių, pieno 
riebalų kiekio – 28,3 proc. karvių, pieno riebumo – 22,1 proc. karvių, pieno 
baltymų kiekio – 21,7 proc. karvių, baltymingumo – 46,7 proc. karvių, 
pieninės formos – 13,4 proc. Somatinių ląstelių skaičiui pageidaujami žemi 
genominiai balai, svyruojantys nuo 1 iki 3, juos turėjo 28,4 proc. tirtųjų 
karvių. Produktyvaus amžiaus vidutinius genominius balus, varijuojančius 
tarp 6 balų, gavo 45,0 proc. tirtųjų karvių, pieno kiekio – 55,0 proc. karvių, 
pieno riebalų kiekio – 26,7 proc. karvių, pieno riebumo – 30,5 proc. karvių, 
baltymų kiekio – 41,7 proc. karvių, baltymingumo – 20,1 proc. karvių, 
pieninės formos – 38,3 proc. karvių, somatinių ląstelių skaičiaus – 26,7 
proc. tirtųjų karvių. Žemus genominius balus nuo 1 iki 3 gavo 5,0 proc. 
tirtųjų karvių pagal produktyvaus amžiaus požymį, pieno kiekio – 8,3 proc. 
karvių, pieno riebalų kiekio – 16,7 proc. karvių, pieno riebumo – 8,5 proc. 
karvių, baltymų kiekio – 10 proc. karvių, baltymingumo – 0,0 proc. karvių, 
pieninės formos – 16,7 proc. karvių. Somatinių ląstelių skaičiaus požymiui 
nepageidaujamus aukštus genominius balus nuo 8 iki 10, rodančius 
jautrumą mastitams, gavo 15,1 proc. ištirtųjų karvių (3.1.1.2 lentelė). 
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3.1.1.2 lentelė. Karvių „Igenity“ genominio profilio tyrimų rezultatai 

Geno-
miniai 
balai 

Produk-
tyvus 

amžius, 
mėn. 

Somatinių 
ląstelių 

skaičius, 
tūkst./ml 

Pieno 
kiekis, 

kg 

Riebalų 
kiekis, 

kg 

Riebu-
mas, 
proc. 

Baltymų 
kiekis, 

kg 

Baltymin-
gumas, 
proc. 

Pieninė 
forma 

Karvių, kurios turi tam tikrą genominį balą pagal atskirą požymį,  
kiekis procentais 

10 0 1,7 0 15,0* 8,5* 1,7* 5,0* 0 
9 8,3* 1,7 1,7* 1,7 6,8 10,0 11,7 6,7* 
8 11,7 11,7 6,7 11,6 6,8 10,0 30,0 6,7 
7 20,0 6,7 15,0 20,0 16,9 18,3 33,3 13,3 
6 25,0 15,0 36,7 20,0 18,6 25,0 13,3 20,0 
5 20,0 11,7 18,3 6,7 11,9 16,7 6,8 18,3 
4 10,0 23,3 13,3 8,3 22,0 8,3 0 18,3 
3 5,0 21,7 3,3 11,7 8,5 5,0 0 6,7 
2 0 1,7 5,0 5,0 0 3,3 0 8,3 
1 0 5,0* 0 0 0 1,7 0 1,7 

* Nurodo procentą gyvūnų, kurie turi geriausią genominį balą pagal nustatytą požymį. 

Produktyvaus amžiaus aukštus genominius balus, svyruojančius nuo 8 
iki 10 balų, gavo 20 proc. tirtųjų telyčių, pieno kiekio – 15,5 proc. telyčių, 
pieno riebalų kiekio – 25,5 proc. telyčių, pieno riebumo – 13,4 proc. telyčių, 
pieno baltymų kiekio – 29,1 proc. telyčių, baltymingumo – 39,2 proc. 
telyčių, pieninės formos – 5,7 proc. Somatinių ląstelių skaičiui pageidaujami 
žemi genominiai balai, svyruojantys nuo 1 iki 3, juos turėjo 8,6 proc. tirtųjų 
telyčių. Produktyvaus amžiaus vidutinius genominius balus, svyruojančius 
tarp 5–6 balų, gavo 43,0 proc. tirtųjų telyčių, pieno kiekio – 42,9 proc. 
telyčių, pieno riebalų kiekio – 36,8 proc. telyčių, pieno riebumo – 35,0 proc. 
telyčių, baltymų kiekio – 33,7 proc. telyčių, baltymingumo – 31,6 proc. 
telyčių, pieninės formos – 35,7 proc. telyčių, somatinių ląstelių skaičiaus 
40,7 proc. tirtųjų telyčių. Žemus genominius balus tarp 1 ir 3 gavo 2,2 proc. 
tirtųjų telyčių pagal produktyvaus amžiaus požymį, pieno kiekio – 3,9 proc. 
telyčių, pieno riebalų kiekio – 8,1 proc. telyčių, pieno riebumo – 10,5 proc. 
telyčių, baltymų kiekio – 7 proc. telyčių, baltymingumo – 0,0 proc. telyčių, 
pieninės formos – 16,7 proc. telyčių. Somatinių ląstelių skaičiaus požymiui 
nepageidaujamus aukštus genominius balus nuo 8 iki 10, parodančius 
jautrumą mastitams, gavo 17,4 proc. tirtųjų telyčių (3.1.1.3 lentelė). 
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3.1.1.3 lentelė. Telyčių „Igenity“ genominio profilio tyrimų rezultatai 

Geno-
miniai 
balai 

Produk-
tyvus 

amžius, 
mėn. 

Somatinių 
ląstelių 

skaičius, 
tūkst./ml 

Pieno 
kiekis, 

kg 

Riebalų 
kiekis, 

kg 

Riebu-
mas, 
proc. 

Baltymų 
kiekis, 

kg 

Baltymin-
gumas, 
proc. 

Pieninė 
forma 

Telyčių, kurios turi tam tikrą genominį balą pagal atskirą požymį,  
kiekis procentais 

10 2,2* 2,9 0 5,2* 4,2* 2,5* 0,9* 0 
9 2,2 5,1 3,9* 5,2 4,2 4,5 14,2 1,4* 
8 15,6 9,4 11,6 15,1 5,0 22,1 24,1 4,3 
7 25,2 21,8 26,1 15,8 17,5 16,2 29,2 13,6 
6 23,0 27,3 28,3 18,7 22,5 20,5 27,3 15,0 
5 20,0 13,4 14,6 18,1 12,5 13,2 4,3 20,7 
4 9,6 11,5 11,6 11,8 23,3 14,0 0 22,2 
3 1,5 4,3 3,9 7,2 10,0 2,5 0 14,6 
2 0,7 2,9 0 2,9 0,8 4,5 0 5,0 
1 0 1,4* 0 0 0 0 0 2,9 

* Nurodo procentą galvijų, kurie turi geriausią genominį balą pagal nustatytą požymį. 

Palyginus karvių ir telyčių pasiskirstymą pagal genominius balus nusta-
tyta, kad aukštus pieno kiekio požymio genominius balus (8–10), rodančius 
potencialą aukštam primilžiui turėjo 7,1 proc. daugiau telyčių nei karvių 
(P<0,05). 14 proc. daugiau telyčių nei karvių turėjo vidutinius somatinių ląs-
telių skaičiaus požymio genominius balus (5–6), rodančius atsparumą masti-
tams. 11,6 proc. ir 4,5 proc. daugiau telyčių nei karvių turėjo vidutinius pie-
no baltymingumo ir pieno riebumo požymių genominius balus (5–6) 
(P<0,05). Žymiai mažiau telyčių nei karvių gavo žemus genominius balus 
(P<0,05) požymiams, tokiems kaip produktyvus amžius, pieno kiekis, pieno 
riebalų ir baltymų kiekis, rodančius telyčių geresnį genetinį potencialą 
produktyvumui. 

3.1.2. Lietuvos pieninių galvijų genetinio potencialo palyginimas  
su „Igenity“ populiacijos galvijų genominėmis vertėmis 
„Benchmark Igenity“ duomenų analizės programa, palyginti Lietuvos 

pieninių galvijų genominius profilius su pieninių galvijų populiacijos, kurią 
sudaro daugiau nei pusė milijono karvių, esančių „Igenity“ duomenų bazėje, 
genominiais profiliais, nustatyta, kad Lietuvos pieninių galvijų vidutinė ge-
nominė vertė buvo didesnė pieno riebalų kiekio požymiui 0,09 balo, pieno 
kiekiui – 1,49 balo, pieno baltymų kiekiui – 0,78 balo, pieninei formai – 
0,11 balo. Mažesnė nei vidutinė „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos ge-
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nominė vertė pieno riebumui 1 balu, pieno baltymingumui – 0,94 balo, 
produktyviam amžiui – 0,54 genominio balo. Somatinių ląstelių skaičiaus 
požymiui mažesnis balas rodo teigiamą požymio pasireiškimą ir yra pagei-
dautinas, tačiau tirtųjų Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje somatinių ląs-
telių skaičiaus genominis balas yra didesnis nei vidutinis „Igenity“ pieninių 
galvijų populiacijos genominis balas 0,18 balo (3.1.2.1 lentelė). Nustačius, 
kad Lietuvos pieninių galvijų vidutinė genominė vertė buvo didesnė pieno 
riebalų kiekio požymiui, pieno kiekiui, pieno baltymų kiekiui ir pieninei 
formai, išanalizuotas ir palygintas galvijų pasiskirtymas populiacijose pagal 
šiuos požymius. 

3.1.2.1 lentelė. Lietuvos pieninių galvijų vidutinių genominių verčių palygi-
nimas su „Igenity“ populiacijos genominėmis vertėmis 

Požymiai Lietuvos pieninių  
galvijų vidutinės 
genominės vertės 

„Igenity“ populiacijos 
galvijų vidutinės 
genominės vertės 

Pieno riebalų kiekis, kg 6,19 6,10 
Pieno riebumas, proc. 5,80 6,80 
Pieno kiekis, kg 6,01 4,50 
Produktyvus amžius, mėn. 6,26 6,80 
Pieno baltymų kiekis, kg 6,18 5,40 
Pieninė forma 5,18 5,07 
Pieno baltymingumas, proc. 7,26 8,20 
Somatinių ląstelių skaičius, tūkst./ml 5,38 5,10 

 
„Benchmark Igenity“ duomenų analizės programa, palyginti Lietuvos 

pieninių galvijų pasiskirstymą pagal pieninės formos požymio genominius 
balus su pieninių galvijų, esančių „Igenity“ duomenų bazėje, pasiskirstymu, 
nustatyta, kad genominius balus, kintančius nuo 8 iki 10, turėjo 8,5 proc. 
Lietuvos pieninių galvijų ir 5 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos, 
vidutinius genominius balus, svyruojančius tarp 4–7, gavo 73,0 proc. Lietu-
vos pieninių galvijų ir 75,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos, 
žemus genominius balus nuo 1 iki 3 gavo 19,0 proc. Lietuvos pieninių gal-
vijų ir 19,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos (3.1.2.1 pav.). 
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3.1.2.1 pav. Karvių pasiskirstymas pagal pieninės formos  

požymio genominius balus 
„Benchmark Igenity“ duomenų analizės programa, palyginti Lietuvos 

pieninių galvijų pasiskirstymą pagal pieno riebalų kiekio požymio genominius 
balus su pieninių galvijų, esančių „Igenity“ duomenų bazėje, pasiskirstymu, 
nustatyta, kad genominius balus, svyruojančius nuo 8 iki 10 balų, turėjo 
25,5 proc. Lietuvos pieninių galvijų ir 7 proc. „Igenity“ pieninių galvijų po-
puliacijos, vidutinius genominius balus, kintančius nuo 4 iki 7 balų, gavo 
63,0 proc. Lietuvos pieninių galvijų ir 88,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų po-
puliacijos, žemus genominius balus tarp 1 ir 3 gavo 13,0 proc. Lietuvos pie-
ninių galvijų ir 5,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos (3.1.2.2 pav.). 

 
3.1.2.2 pav. Karvių pasiskirstymas pagal pieno riebalų kiekio  

požymio genominius balus 
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„Benchmark Igenity“ duomenų analizės programa, palyginti Lietuvos 
pieninių galvijų pasiskirstymą pagal pieno baltymų kiekio požymio genomi-
nius balus su pieninių galvijų, esančių „Igenity“ duomenų bazėje, pasi-
skirstymu, nustatyta, kad genominius balus, svyruojančius nuo 8 iki 10 balų, 
turėjo 27,0 proc. Lietuvos pieninių galvijų ir 10 proc. „Igenity“ pieninių 
galvijų populiacijos, vidutinius genominius balus, svyruojančius nuo 4 iki 7 
balų, gavo 65,0 proc. Lietuvos pieninių galvijų ir 75,0 proc. „Igenity“ pieni-
nių galvijų populiacijos, žemus genominius balus nuo 1 iki 3 gavo 8 proc. 
Lietuvos pieninių galvijų ir 15,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populia-
cijos (3.1.2.3 pav.). 

 
3.1.2.3 pav. Karvių pasiskirstymas pagal pieno baltymų kiekio požymio 

genominius balus 

„Benchmark Igenity“ duomenų analizės programa, palyginti Lietuvos 
pieninių galvijų pasiskirstymą pagal pieno kiekio požymio genominius balus 
su pieninių galvijų, esančių „Igenity“ duomenų bazėje, pasiskirstymu, nusta-
tyta, kad genominius balus, svyruojančius nuo 8 iki 10 balų, turėjo 13,0 proc. 
Lietuvos pieninių galvijų ir 6,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos, 
vidutinius genominius balus, svyruojančius nuo 4 iki 7 balų, gavo 82,0 proc. 
Lietuvos pieninių galvijų ir 79,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populia-
cijos, žemus genominius balus tarp 1 ir 3 gavo 5,0 proc. Lietuvos pieninių 
galvijų ir 12,0 proc. „Igenity“ pieninių galvijų populiacijos (3.1.2.4 pav.). 
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3.1.2.4 pav. Karvių pasiskirstymas pagal pieno kiekio požymio  

genominius balus 

3.1.3. Pieninių galvijų selekcionuojamų požymių pridėtinių  
verčių analizė pagal genominio profilio rezultatus 
„Igenity“ referentinės grupės galvijai pagal genominę informaciją ir 

koreliacijas su fenotipiniais požymiais yra reitinguojami pagal genominius 
balus. Genominiai balai yra susiję su pridėtine fenotipinių požymių išraiška. 
Palyginus kiekvieno ištirtojo galvijo VNP genotipavimo duomenis su VNP 
duomenimis, gautais iš referentinės grupės galvijų, kiekvienam tirtajam 
galvijui yra priskiriami genominiai balai. Geriausios karvės, turinčios geno-
minį balą 10 pieno kiekio požymiui, turi genetinį potencialą duoti 1175 kg 
daugiau pieno per laktaciją nei karvės, gavusios genominį balą 1. Karvės, 
turinčios genominį balą 10 produktyvaus amžiaus požymiui, turi genetinį 
potencialą duoti produkciją 5,5 mėnesio ilgiau nei karvės, gavusios geno-
minį balą 1. Karvės, turinčios genominį balą 10 pieno riebalų kiekio požy-
miui, turi genetinį potencialą duoti 33 kg daugiau pieno riebalų per laktaciją 
nei karvės, gavusios genominį balą 1. Karvės, turinčios genominį balą 10 
pieno baltymų kiekio požymiui, turi genetinį potencialą duoti 18 kg daugiau 
pieno baltymų per laktaciją nei karvės, gavusios genominį balą 1 (3.1.3.1 
lentelė). 
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3.1.3.1 lentelė. Pieninių galvijų selekcionuojamų požymių pridėtinės vertės 
pagal genominius balus 

Genominiai 
balai 

Selekcionuojamų požymių pridėtinės vertės pagal genominius balus 
Pieno kiekis, 

kg 
Riebalų kiekis, 

kg 
Baltymų kiekis, 

kg 
Produktyvus 
amžius, mėn. 

10 1 175 33 18 5,5 
9 970 28 16 4,6 
8 853 24 14 4,1 
7 731 21 12 3,5 
6 617 18 10 3,0 
5 504 14 8 2,4 
4 387 11 6 1,9 
3 263 7 4 1,7 
2 150 4 3 1,3 
1 0 0 0 0 

 
Tyrimų rezultatai parodė, kad 3 proc. galvijų, gavusių genominį balą 9 už 

pieno kiekį, gali papildomai duoti 5 820 kg pieno per vieną laktaciją, paly-
ginti su galvijais, kuriems suteiktas genominis balas 1. Taigi, jei populiacijoje 
mes turime 13 proc. karvių, kurios gavo aukštus pieno kiekio genominis 
balus, svyruojančius nuo 8 iki 9, galime gauti 22 880 kg papildomai pieno per 
laktaciją. Jei tirtojoje populiacijoje mes turime 25,5 proc. galvijų, kurių 
riebalų kiekio požymio genominiai balai svyruoja nuo 8 iki 10 ir 27,0 proc. 
galvijų pagal baltymų kiekio požymį, gavusių nuo 8 iki 10 genominio balų, 
galime gauti papildomai 1 396 kg pieno riebalų ir 800 kg baltymų per lakta-
ciją. Jei tirtojoje populiacijoje mes turime 20,0 proc. galvijų, kurių produkty-
vaus amžiaus požymio genominiai balai svyruoja nuo 8 iki 10, papildomai 
galime turėti 200,1 produktyviausių karvių melžimo mėnesių ir gauti 
450 121 kg pieno, 27 464 kg pieno riebalų, 15 738 kg pieno baltymų (3.1.3.2 
lentelė). 
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3.1.3.2 lentelė. Lietuvos pieninių galvijų (visos tirtosios populiacijos) 
selekcionuojamų požymių pridėtinės vertės pagal genominius balus 

Genominiai 
balai 

Pieninių galvijų (visos tirtos populiacijos) selekcionuojamų požymių 
pridėtinės vertės pagal genominius balus 

Pieno kiekis, 
kg 

Riebalų kiekis, 
kg 

Baltymų kiekis, 
kg 

Produktyvus 
amžius, mėn. 

10 0 528,0 72,0 27,5 
9 5 820,0 196,0 224,0 41,4 
8 17 060,0 672,0 504,0 131,2 
7 32 164,0 735,0 408,0 157,5 
6 33 318,0 702,0 440,0 144,0 
5 17 640,0 406,0 224,0 81,6 
4 11 223,0 231,0 150,0 32,3 
3 2 367,0 126,0 24,0 11,7 
2 450,0 28,0 32,0 1,7 
1 0 0 0 0 

3.1.3.3 lentelė. Lietuvos pieninių galvijų (karvių) selekcionuojamų požymių 
pridėtinės vertės pagal genominius balus 

Genominiai 
balai 

Pieninių galvijų (karvių) selekcionuojamų požymių pridėtinės vertės 
pagal genominius balus 

Pieno kiekis, 
kg 

Riebalų kiekis, 
kg 

Baltymų kiekis, 
kg 

Produktyvus 
amžius, mėn. 

10 0 495,0 61,2 0 
9 1 649,0 47,6 320,0 76,3 
8 5 715,1 162,4 280,0 95,9 
7 10 965,0 420,0 432,0 140,0 
6 22 643,9 360,0 400,0 150,0 
5 9 223,2 93,8 200,4 96,0 
4 5 147,1 91,3 99,6 38,0 
3 867,9 81,9 40,0 13,0 
2 750 20,0 19,8 0 
1 0 0 3,34 0 

 
Tyrimų rezultatai parodė, kad 1,7 proc. karvių, už pieno kiekį gavusių 

genominį balą 9, gali papildomai duoti 1 649 kg pieno per laktaciją, paly-
ginti su karvėmis, kurioms suteiktas genominis balas 1. Jei populiacijoje 
mes turime 8,4 proc. karvių, kurios gavo aukštus pieno kiekio genominis ba-
lus, svyruojančius nuo 8 iki 9, mes galime gauti 7 364,1 kg papildomai pie-
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no per laktaciją. Jei tirtojoje populiacijoje mes turime 28,3 proc. karvių, 
kurių riebalų kiekio požymio genominiai balai svyruoja nuo 8 iki 10 ir 
21,7 proc. baltymų kiekio požymio nuo 8 iki 10 genominio balo, galime 
gauti papildomai 705 kg pieno riebalų ir 661,2 kg baltymų per laktaciją. Jei 
tirtojoje populiacijoje mes turime 20,0 proc. karvių, kurių produktyvaus 
amžiaus požymio genominiai balai svyruoja nuo 8 iki 9, papildomai galime 
turėti 172,3 produktyviausių karvių melžimo mėnesių ir gauti 124 803 kg 
pieno, 11 948 kg pieno riebalų, 11206 kg pieno baltymų (3.1.3.3 lentelė). 

3.1.3.4 lentelė. Lietuvos pieninių galvijų (telyčių) selekcionuojamų požymių 
pridėtines vertės pagal genominius balus 

 Genominiai 
balai 

Pieninių galvijų (telyčių) selekcionuojamų požymių pridėtinės vertės 
pagal genominius balus 

Pieno kiekis, 
kg 

Riebalų kiekis, 
kg 

Baltymų kiekis, 
kg 

Produktyvus 
amžius, mėn. 

10 0 171,6 45,0 12,1 
9 3 783,0 145,6 72,0 10,1 
8 9 894,8 362,4 309,4 64,0 
7 19 079,1 331,8 194,4 88,2 
6 17 461,1 336,6 205,0 69,0 
5 7 358,4 253,4 105,6 48,0 
4 4 489,2 129,8 84,0 18,2 
3 1 025,7 50,4 10,0 2,0 
2 0 11,6 13,5 1,2 
1 0 0 0 0 

 
Nustatyta, kad 15,5 proc. telyčių gavo aukštus pieno kiekio genominis 

balus, svyruojančius nuo 8 iki 9, kurios gali duoti 13 681,8 kg papildomai 
pieno per laktaciją. Jei tirtojoje populiacijoje mes turime 25,5 proc. ir 29,1 
proc. telyčių, kurių riebalų ir baltymų kiekio požymio genominiai balai 
svyruoja nuo 8 iki 10, galime gauti papildomai 679,6 kg pieno riebalų ir 
426,4 kg baltymų per laktaciją. Jei tirtojoje populiacijoje mes turime 20,0 
proc. telyčių, kurių produktyvaus amžiaus požymio genominiai balai 
svyruoja nuo 8 iki 10, papildomai galime turėti 86,2 produktyviausių telyčių 
melžimo mėnesių ir gauti 116 004 kg pieno, 5 762 kg pieno riebalų, 3 615 
kg pieno baltymų (3.1.3.4 lentelė). 
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3.1.4. Selekcinis modelis pagal genominio profilio rezultatus, kai 
selekcijos prioritetu parenkamas pieno kiekio didinimas 
 
Pirmajame selekcijos modelyje atrinkome ir paskirstėme galvijus 

„Custom Igenity“ galvijų reitingavimo programa, taikydami 100 proc. 
prioritetą pieno kiekiui didinti, nekreipiant dėmesio į kitus požymius. 
Palikome bandoje 70 proc. karvių su didžiausiais pieno kiekio požymio 
genominiais balais ir papildėme 30 proc. telyčių su geriausiais pieno kiekio 
požymio genominiais balais. Vidutinis pridėtinis pieno kiekis pagal 
genominius balus vienai karvei per laktaciją yra 548 kg. Atrinkus 70 proc. 
geriausių karvių (genomo potencialas papildomai 641 kg pieno iš karvės per 
laktaciją), bandoje su 30 proc. karvių, pakeistų 30 proc. geriausių telyčių 
(genomo potencialas papildomai 696 kg pieno per laktaciją), pieno kiekio 
genominis potencialas gali būti padidintas iki 148 kg papildomai pieno 
vienai karvei per vieną laktaciją arba 14 800 kg per vieną laktaciją 100 
karvių bandoje. Vidutinis bandos genominis balas po karvių pakeitimo 
genomiškai įvertintomis geriausiomis telyčiomis pakilo nuo 5,50 iki 6,41. 
Tačiau vykdant selekciją tik pieno kiekio didinimo kryptimi, pablogėjo kiti 
svarbūs pieninių galvijų požymiai – sumažėjo pieno riebumo bei baltymin-
gumo genominis potencialas, padidėjo somatinių ląstelių genominis balas 
(3.1.4.1 lentelė). 
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Pirmajame selekcijos modelyje, konvertuojant pridėtinę požymių geno-
minę vertę požymio rodikliais, o produkcijos rodiklius – eurais, vykdant 
atranką tik pieno kiekio didinimo kryptimi, gavome 148 Eur už papildomą 
pieno kiekį iš vienos karvės (0,27 Eur už vieną kilogramą pieno) visoje 
bandoje, 173 Eur iš vienos karvės, kai iš bandos atrinkta 70 proc. geriausių 
karvių, 237 Eur iš vienos karvės kai iš bandos atrinkta 30 proc. geriausių 
telyčių ir 188 Eur iš vienos karvės bandoje, kurioje 30 proc. karvių pakeista 
30 proc. geriausią genominį vertinimą turinčiomis telyčiomis. Pelno 
augimas eurais per laktaciją, naudojant pirmąjį genominės atrankos modelį, 
būtų iš 100 karvių bandos 4 000 Eur per metus už pieno kiekį ir 1 100 Eur 
už pieno kiekį, gautą per ilgesnį produktyvų amžių. Atrinktos geriausios 
pagal genominius pieno kiekio balus telyčios suteikia 237 Eur pelno iš vieno 
gyvulio, jei visos karvės būtų pakeistos geriausiomis telyčiomis, pelno 
augimas galėtų pasiekti 8 900 Eur už pieno kiekį ir 7000 Eur už pieno kiekį, 
gautą per ilgesnį produktyvų amžių (3.1.4.2 lentelė). 

3.1.4.2 lentelė. Pridėtinės genominės vertės ekonominis įvertinimas, kai se-
lekcija vykdoma siekiant padidinti pieno kiekį (100 proc. pieno kiekiui, kg) 

Pieniniai galvijai Papildomai už pieno kiekį 
per laktaciją vienai 

karvei, Eur /  
100 karvių bandai, Eur 

Papildomai už pailgėjusį 
produktyvų amžių mėnesiais, 
jei vidutinis pieno kiekis per 
laktaciją vienai karvei yra 

5 600 kg, Eur /  
100 karvių bandai, Eur 

Karvės 148/14 800 446/44 600 
Karvės – 70 proc. atrinktų 
geriausių pagal pieno 
kiekio genominį balą 

173/17 300 448/44 800 

Telyčios 142/14 200 516/51 600 
Telyčios – 30 proc. 
atrinktų geriausių pagal 
pieno kiekio genominį balą 

237/23 700 481/48 100 

Banda su 30 proc. karvių 
pakeistų 30 proc. telyčių 

188/18 800 457/45 700 

59 



60 

3.1.5. Selekcinis modelis pagal genominio profilio rezultatus,  
kai atrankos prioritetas paskirstomas lygiai visiems svarbiems 
pieninių galvijų požymiams 
Antrajame selekcijos modelyje atrinkome ir paskirstėme galvijus 

„Custom Igenity“ galvijų reitingavimo programa, taikydami vienodą svarbą 
visiems selekcionuojamiems požymiams: 25 proc. pieno kiekiui, 15 proc. 
riebumui, 15 proc. baltymingumui, 15 proc. produktyviam amžiui, 15 proc. 
somatinių ląstelių kiekiui ir 15 proc. pieninei formai. Palikome bandoje 
70 proc. karvių su didžiausiais genominiais balais ir kitą dalį pakeitėme 
30 proc. telyčių su geriausiais genominiais balais. Vidutinis pridėtinis pieno 
kiekis vienai karvei per laktaciją 100 karvių bandoje yra 548 kg, atrinkus 
70 proc. geriausių karvių – 553 kg vienai karvei per laktaciją, bandoje su 
30 proc. karvių pakeistų 30 proc. geriausių telyčių – 524 kg vienai karvei 
per laktaciją. Taigi pieno kiekis sumažėja 24 kg vienai karvei per laktaciją 
arba 2400 kg per vieną laktaciją 100 karvių bandoje. Kitų selekcionuojamų 
požymių pridėtinė vertė padidėja – pieno riebumo nuo 0,28 iki 0,32 proc., 
produktyvus amžius pailgėja nuo 2,95 mėnėsių iki 3,45 mėnesių, sumažėjęs 
somatinių ląstelių skaičius, parodo, kad karves yra mažiau jautrios mastitui 
(3.1.5.1 lentelė). 
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Antrajame modelyje konvertuojant pridėtinę požymių genominę vertę 
eurais, kai atranka buvo vykdoma pagal visus svarbius pieno požymius, 
apskaičiavome 148 Eur papildomą pelną iš vienos karvės (0,27 Eur už vieną 
kilogramą pieno) visoje bandoje, 149 Eur iš vieno karvės kai iš bandos 
atrinkta 70 proc. geriausių karvių, 126 Eur kai iš bandos atrinkta 30 proc. 
geriausių telyčių ir 141 Eur iš bandos kurioje 30 proc. karvių pakeista 30 
proc. geriausiomis telyčiomis. Pelno sumažėjimas eurais iš vienos karvės 
per laktaciją, naudojant antrąjį genominės atrankos modelį, buvo 7 Eur, o iš 
100 karvių bandos – 700 Eur per metus. Tačiau pailgėjęs produktyvus 
amžius atneša 7 500 Eur pelno, taip pat pieno riebumo padidėjimas bei 
somatinių ląstelių skaičiaus sumažėjimas, parodantis geresnę tešmens būklę 
(3.1.5.2 lentelė). 

3.1.5.2 lentelė. Pridėtinės genominės vertės ekonominis įvertinimas, kai se-
lekcija vykdoma suteikiant vienodą svarbą visiems selekcionuojamiems 
pieninių galvijų požymiams (25 proc. pieno kiekiui, 15 proc. riebumui, 
15 proc. baltymingumui, 15 proc. produktyviam gyvenimui, 15 proc. 
somatinių ląstelių skaičiui ir 15 proc. pieninei formai) 

Pieniniai galvijai Papildomai už pieno kiekį 
per laktaciją vienai 

karvei, Eur /  
100 karvių bandai, Eur 

Papildomai už pailgėjusį 
produktyvų amžių mėnesiais, jei 

vidutinis pieno kiekis per laktaciją 
vienai karvei yra 5 600 kg, Eur /  

100 karvių bandai, Eur 
Karvės 148/14 800 446/44 600 
Karvės – 70 proc. 
atrinktų geriausių 
pagal genominius 
balus 

149/14 900 
 

502/50 200 

Telyčios 128/12 800 473/47 300 
Telyčios – 30 proc. 
atrinktų geriausių 
pagal genominius 
balus 

126/12 600 
 

641/64 100 

Banda su 30 proc. 
karvių pakeistų 
30 proc. telyčių 

141/14 100 521/52 100 
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3.1.6. Selekcinis modelis, kai tirtosios atrankinės karvių 
populiacijos genominio profilio tyrimų duomenys perkeliami 
visai Lietuvos pieninių karvių populiacijai 
Pagal tirtosios atrankinės karvių populiacijos pieninio galvijo geno-

minio profilio tyrimų rezultatus sudaryta populiacijos genominė struktūra, 
išreikšta procentais karvių, turinčių tam tikrus genominius balus nuo 1 iki 
10. Gautus atrankinės populiacijos tyrimų rezultatus perkėlėme visai Lietu-
vos pieninių karvių populiacijai, kurią 2018 m. sausio 1 d. sudarė 272 100
pieninių karvių (3.1.6.1 lentelė).

3.1.6.1 lentelė. Prognozuojama Lietuvos pieninių galvijų populiacijos struk-
tūra pagal genominius balus 

Geno-
miniai 
balai 

Karvių pasiskirstymas pagal: 
pieno kiekio 
genominius 

balus, proc./vnt. 

riebalų kiekio 
genominius 

balus, proc./vnt. 

baltymų kiekio 
genominius 

balus, proc./vnt. 

produktyvaus 
amžiaus genominius 

balus, proc./vnt. 
10 0 8,0/21 768 2,0/5 442 2,5/6 803 
9 3,0/8 163 3,5/9 524 7,0/19 047 4,5/12 245 
8 10,0/27 210 14,0/38 094 18,0/48 978 16,0/43 536 
7 22,0/59 862 17,5/47 618 17,0/46 257 22,5/61 223 
6 27,0/73 467 19,5/53 060 22,0/59 862 24,0/65 304 
5 17,5/47 617 14,5/39 455 14,0/38 094 17,0/46 257 
4 14,5/39 455 10,5/28 571 12,5/34 013 8,5/23 129 
3 4,5/12 245 9,0/24 489 3,5/9 524 4,5/12 245 
2 1,5/4 082 3,5/9 524 4,0/10 884 0,5/1 361 
1 0 0 0 0 

Įvertinę Lietuvos pieninių galvijų populiacijos struktūrą pagal genomi-
nius balus, atlikome genominę selekciją, atrinkdami ir išbrokuodami popu-
liacijoje po 5 proc. žemiausius genominius balus 1–6 turinčių karvių ir pa-
pildydami populiaciją po 5 proc. aukštus genominius balus turinčiomis 
karvėmis 7–10 pagal pieno, pieno riebalų, pieno baltymų ir produktyvaus 
amžiaus požymių genomines vertes. 

Panaudojus genominės selekcijos metodą Lietuvos pieninių galvijų po-
puliacijoje galvijų, gavusių aukštus genominius balus nuo 7 iki 10 produk-
tyvaus amžiaus požymiui, padidėjo nuo 41 proc. iki 65 proc., tai rodo didelį 
potencialą papildomam produkcijos kiekiui gauti (3.1.6.1 pav.). 
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3.1.6.1 pav. Prognozuojama Lietuvos pieninių karvių populiacijos struktūra 

pagal produktyvaus amžiaus požymio genominius balus 

Panaudojus genominės selekcijos metodą Lietuvos pieninių galvijų po-
puliacijoje galvijų, gavusių aukštus genominius balus nuo 7 iki 10 pieno 
kiekio požymiui, padidėjo nuo 35 proc. iki 44 proc. (3.1.6.2 pav.). 

 
3.1.6.2 pav. Prognozuojama Lietuvos pieninių karvių populiacijos struktūra 

pagal pieno kiekio požymio genominius balus 

Panaudojus genominės selekcijos metodą Lietuvos pieninių galvijų po-
puliacijoje galvijų, gavusių aukštus genominius balus nuo 7 iki 10 pieno 
riebalų kiekio požymiui, padidėjo nuo 42 proc. iki 63 proc. (3.1.6.3 pav.). 

 
3.1.6.3 pav. Prognozuojama Lietuvos pieninių karvių populiacijos struktūra 

pagal pieno riebalų kiekio požymio genominius balus 
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Panaudojus genominės selekcijos metodą Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje galvijų, gavusių aukštus genominius balus nuo 7 iki 10 pieno 
baltymų kiekio požymiui, padidėjo nuo 44 proc. iki 64 proc. (3.1.6.4 pav.). 

 
3.1.6.4 pav. Prognozuojama Lietuvos pieninių karvių populiacijos struktūra 

pagal pieno baltymų kiekio požymio genominius balus 

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje po karvių atrankos ir parankos 
pagal genominius balus prognozuojamas karvių pieno kiekio padidėjimas 
per laktaciją 37 746 tonų (3.1.6.5 pav.). 

 
3.1.6.5 pav. Prognozuojamas pieno kiekio padidėjimas Lietuvos pieninių 

karvių populiacijoje vykdant genominę selekciją 

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje po karvių atrankos ir parankos 
pagal genominius balus prognozuojamas karvių pieno riebalų padidėjimas 
per laktaciją 497 tonų (3.1.6.6 pav.). 
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3.1.6.6 pav. Prognozuojamas pieno riebalų kiekio padidėjimas  

Lietuvos pieninių karvių populiacijoje vykdant genominę selekciją 

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje po karvių atrankos ir parankos 
pagal genominius balus prognozuojamas karvių pieno baltymų kiekio 
padidėjimas per laktaciją 425 tonų (3.1.6.7 pav.). 

 
3.1.6.7 pav. Prognozuojamas pieno baltymų kiekio padidėjimas 

Lietuvos pieninių karvių populiacijoje vykdant genominę selekciją 

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje po karvių atrankos ir parankos 
pagal genominius balus prognozuojamas karvių produktyvaus amžiaus padi-
dėjimas atneštų papildomai 412 110 828 tonų pieno, 5 426 246 tonų pieno 
riebalų, 4 640 150 tonų pieno baltymų (3.1.6.8 pav.). 
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3.1.6.8 pav. Prognozuojamas produktyvaus amžiaus padidėjimas  
Lietuvos pieninių karvių populiacijoje vykdant genominę selekciją 

3.2. Galvijų kokybinių požymių selekcija pagal genominius žymenis 

3.2.1. Pieno baltymų kapa kazeino, beta kazeino ir  
beta laktoglobulino genetinės analizės rezultatai 
Tirtojoje Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje buvo identifikuoti trys 

kapa kazeino aleliai – didžiausiu dažniu rastas A alelis – 0,724, mažiausiu 
dažniu E alelis – 0,052. B alelį, turintį didelę įtaką pieno technologinėms 
savybėms, turėjo 90 proc. tirtųjų karvių.  

Lietuvos pieninių juodmargių galvijų populiacijoje rasti 6 kapa kazeino 
genotipai: AA (0,5), AB (0,379), AE (0,069), BB (0,023), BE (0,023), EE 
(0,006). Tikrieji ir tikėtini genotipų dažniai statistiškai reikšmingai nesisky-
rė (P = 0,185). Dažniausiai pasitaikantis buvo AA genotipas. Jį turėjo 
50 proc. tirtųjų galvijų. Rečiausiai pasitaikantis buvo EE genotipas. Jį turėjo 
tik 0,6 proc. tirtųjų galvijų. Didžiausią įtaką pieno, kaip žaliavos sūrių ir 
varškės gamybai, technologinėms savybėms turintis BB genotipas rastas pas 
2,3 proc. karvių (3.2.1.1 pav.). 
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3.2.1.1 pav. Kapa kazeino genotipų pasiskirstymas  

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 

Įvertinus kapa kazeino geno tikrąjį ir tikėtiną heterozigotiškumą Lietu-
vos pieninių juodmargių galvijų populiacijoje tikėtinas heterozigotiškumas 
buvo mažesnis nei tikrasis, tačiau skirtumas nebuvo statistiškai reikšmingas, 
tirtoji galvijų grupė pagal Hardžio-Veinbergo dėsnį tirtojoje kapa kazeino 
geno srityje išlaiko genetinę pusiausvyrą (χ2 = 0,028; P≥0,05). Rastas ma-
žesnis tikrasis heterozigotiškumas rodo, kad galbūt populiacijoe vyko selek-
cija atrenkant ir paliekant homozigotinius individus dėl geresnių produk-
cijos savybių.  

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje buvo identifikuoti du beta ka-
zeino aleliai. A alelis rastas 0,968 dažniu, B alelis rastas 0,032 dažniu.  

Lietuvos pieninių juodmargių galvijų populiacijoje buvo nustatyti du 
beta kazeino genotipai: AA (0,937), AB (0,063). AA genotipą turėjo 
93,7 proc. tirtųjų karvių. BB genotipas nebuvo nustatytas nė vienam gal-
vijui. Tikrieji ir tikėtini genotipų dažniai nesiskyrė statistiškai reikmšmingai 
(P = 0,999) (3.2.1.2 pav.).  

 
3.2.1.2 pav. Beta kazeino genotipų pasiskirstymas  

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 
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Įvertinus tikrąjį ir tikėtiną heterozigotiškumą Lietuvos pieninių juod-
margių galvijų populiacijoje tikrasis heterozigotiškumas buvo mažesnis nei 
tikėtinas, tačiau skirtumas nebuvo statistiškai reikšmingas, taigi tirtoji 
galvijų populiacija pagal Hardžio-Veinbergo dėsnį tirtajame beta kazeino 
geno lokuse išlaiko genetinę pusiausvyrą (P≥0,05).  

Išanalizavus mokslinę literatūrą ir įvertinus beta kazeino geno polimor-
fizmo svarbą žmonių sveikatingumui, buvo atlikti papildomi tyrimai identi-
fikuojant beta kazeino A1 ir A2 alelius Lietuvos pieninių galvijų populia-
cijoje. A1 alelis rastas 0,261 dažniu, A2 alelis rastas 0,739 dažniu. Beta 
kazeino A1 ir A2 archajiškose genofondinėse Lietuvos šėmųjų ir Lietuvos 
baltnugarių galvijų veislėse. Lietuvos šėmųjų veislėje A1 alelį turėjo 52 
proc. karvių, A2 – alelį 48 proc. karvių. Lietuvos baltnugarių galvijų veislė-
je A1 alelį turėjo 38 proc. karvių, A2 alelį – 62 proc. karvių. 

Lietuvos pieninių juodmargių galvijų populiacijoje buvo nustatyti trys 
beta kazeino genotipai pagal A1 ir A2 alelius: A1A1 (0,04), A1A2 (0,44) ir 
A2A2 (0,52). A2A2 genotipą, neturintį neigiamo poveikio žmonių sveikatai, 
turėjo 52 proc. tirtųjų karvių. Tikrieji ir tikėtini genotipų dažniai nesiskyrė 
statistiškai reikšmingai (P = 0,99) (3.2.1.3 pav.). 

 
3.2.1.3 pav. Beta kazeino genotipų pasiskirstymas 

pieninių galvijų populiacijoje 

Įvertinus tikrąjį ir tikėtiną heterozigotiškumą Lietuvos pieninių juod-
margių galvijų populiacijoje tikrasis heterozigotiškumas buvo didesnis nei 
tikėtinas, tačiau skirtumas nebuvo statistiškai reikšmingas, taigi tirtoji gal-
vijų populiacija pagal Hardžio-Veinbergo dėsnį tirtajame beta kazeino geno 
lokuse išlaiko genetinę pusiausvyrą (P≥0,05). Rastas didesnis tikrasis hete-
rozigotiškumas nei tikėtinas, rodo aukštą genetinės įvairovės lygį, kas suda-
ro palankias sąlygas gyvulių selekcijai. 

Archajiškose genofondinėse Lietuvos šėmųjų ir Lietuvos baltnugarių 
galvijų veislėse populiacijoje rasti 3 beta kazeino genotipai: A1A1 (0,15), 
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A1A2 (0,59), A2A2 (0,26). Tikėtini ir prognozuojami genotipų dažniai 
statistiškai reikšmingai nesiskyrė (P = 1). Dažniausiai pasitaikantis buvo 
A1A2 genotipas. Jį turėjo 59 proc. tirtųjų galvijų. Rečiausiai pasitaikantis 
buvo mažiausiai pageidaujamas A1A1 genotipas. Jį turėjo 15 proc. tirtųjų 
galvijų. Labiausiai pageidaujamas neigiamos įtakos žmonių sveikatai netu-
rintis A2A2 genotipas aptiktas 26 proc. karvių (3.2.1.4 pav.). 

 
 3.2.1.4 pav. Beta kazeino genotipų pasiskirstymas  

genofondinėsė pieninių galvijų veislėse 
 
Įvertinus beta kazeino geno tikrąjį ir tikėtiną heterozigotiškumą Lietu-

vos pieninių genofondinių galvijų populiacijoje, tikėtinas heterozigotiš-
kumas buvo mažesnis nei tikrasis, tačiau skirtumas nebuvo statistiškai reikš-
mingas, tirtoji galvijų grupė pagal Hardžio-Veinbergo dėsnį tirtojoje beta 
kazeino geno srityje išlaiko genetinę pusiausvyrą (P≥0,05). 

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje buvo identifikuoti du beta lakto-
globulino aleliai. A alelis rastas 0,456 dažniu, B alelis rastas 0,544 dažniu. B 
alelį turėjo 54,4 proc. tirtųjų karvių.  

Lietuvos pieninių juodmargių galvijų populiacijoje rasti 3 skirtingi ge-
notipai: AA (0,183), AB (0,544), BB (0,273). Dažniausiai pasitaikantis buvo 
beta laktoglobulino AB genotipas, kurį turėjo 54,4 proc. tirtųjų karvių. BB 
genotipas, turintis didelę įtaką pieno tinkamumui sūrių ir varškės gamybai, 
nustatytas pas 27,3 proc. karvių. Tikrieji ir tikėtini genotipų dažniai statis-
tiškai reikšmingai nesiskyrė (P = 0,998) (3.2.1.5 pav.). 
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3.2.1.5 pav. Beta laktoglobulino genotipų pasiskirstymas  

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 

Įvertinus tikrąjį ir tikėtiną heterozigotiškumą tirtojoje Lietuvos pieninių 
juodmargių galvijų populiacijoje tikrasis heterozigotiškumas buvo didesnis 
nei tikėtinas, tačiau skirtumas nebuvo statistiškai reikšmingas, tirtoji galvijų 
grupė pagal Hardžio-Veinbergo dėsnį tirtjaame beta laktoglobulino geno 
lokuse išlaiko genetinę pusiausvyrą (P≥0,05). Rastas didesnis tikrasis hete-
rozigotiškumas, nei tikėtinas, rodo aukštą genetinės įvairovės lygį, tai suda-
ro palankias sąlygas gyvulių selekcijai. 

3.2.2. Pieno baltymų kapa kazeino, beta kazeino ir  
beta laktoglobulino polimorfizmų sąsajos su produkcijos 
genominiais balais 
Pieno kiekio genominiai balai svyravo nuo 2 iki 9. Pieno baltymų 

kiekio požymio genominiai balai įvairavo nuo 1 iki 10. Daugiausia karvių 
(27 proc. ir 19,5 proc.) turėjo vidutinį pieno kiekio genominį balą 6 ir 
vidutinį pieno baltymų kiekio genominį balą 7. Pieno baltymingumo požy-
mio genominiai balai įvairavo nuo 1 iki 10. Karvių pasiskirstymas pagal 
pieno kiekio, baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genominius balus paro-
dė, kad karvės pagal pieno baltymingumo požymį gavo aukštesnius geno-
minius balus nei pagal pieno kiekį ir baltymų kiekį (P<0,001) (3.2.2.1 pav.) 
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3.2.2.1 pav. Lietuvos pieninių galvijų pasiskirstymas 

pagal genominius balus 

3.2.2.1. Pieno baltymo kapa kazeino polimorfizmo sąsajos  
su produkcijos genominiais balais 
Palyginus skirtingus kapa kazeino genotipus pagal pieno kiekio geno-

minių balų pasiskirstymą, aukščiausias genomines vertes pagal pieno išeigą 
turėjo kapa kazeino AE ir BE genotipo karvės – 41,7 proc. ir 50,0 proc. 
karvių turėjo aukštesnius nei 6 genominius balus. AA genotipo 35,6 proc. 
karvių, AB genotipo 27,7 proc., BB genotipo 25,0 proc. karvių turėjo geno-
minius balus, aukštesnius nei 6. Aukščiausią genominį balą 9 gavo 2,3 proc. 
AA genotipo ir 4,6 proc. AB genotipo karvių. Buvo nustatyta, kad skirtingų 
kapa kazeino genotipų įtaką pieno kiekiui yra statistiškai reikšminga, kapa 
kazeino E ir A aleliai didino pieno kiekį (P<0,05) (3.2.2.1.1 pav.). 

 
3.2.2.1.1 pav. Kapa kazeino genotipų pasiskirstymas  

pagal pieno kiekio (kg) genomines vertes 
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Aukščiausias genomines vertes pagal pieno baltymų kiekį turėjo kapa 
kazeino BB ir BE genotipo karvės. 50,0 proc. abiejų genotipų karvių turėjo 
aukštenius nei 6 genominius balus. AA genotipo 40,6 proc. karvių, AB 
genotipo 43,2 proc., AE genotipo 41,6 proc. karvių turėjo genominius balus, 
aukštesnius nei 6. Aukščiausius genominius balus 9–10 gavo 25,0 proc. BB 
genotipo, 50,0 proc. BE genotipo, 6,8 proc. AB genotipo ir 7,3 proc. AA ge-
notipo kapa kazeino karvių. Ištirta skirtingų kapa kazeino genotipų įtaką pie-
no baltymų kiekiui rodo, tendencijas, kad B alelis didina pieno baltymų kiekį, 
bet rezultatai nebuvo statistiškai reikšmingi (P = 0,636) (3.2.2.1.2 pav.). 

 

 
3.2.2.1.2 pav. Kapa kazeino genotipų pasiskirstymas  

pagal baltymų kiekio (kg) genomines vertes 
50 proc. kapa kazeino BB genotipo karvių, 11,4 proc. AA genotipo, 

27,3 proc. AB genotipo, 25,0 proc. AE genotipo karvių gavo genominius 
balus 9–10. Ištirta skirtingų kapa kazeino genotipų įtaką pieno baltymų 
kiekiui rodo tendencijas, kad B alelis didina pieno baltymų kiekį, bet 
rezultatai nebuvo statistiškai reikšmingi (P = 0,230) (3.2.2.1.3 pav.). 
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3.2.2.1.3 pav. Kapa kazeino genotipų pasiskirstymas  
pagal pieno baltymingumo (proc.) genomines vertes 

Vidutiniai pieno kiekio genominiai balai Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje varijavo nuo 6,05 balo (AA kapa kazeino genotipui) iki 5,00 
(EE kapa kazeino genotipui), pieno baltymų kiekio genominiai balai Lietu-
vos pieninių juodmargių galvijų svyravo nuo 6,25 vidutinio balo (BB kapa 
kazeino genotipui) iki 6,00 (AE, BE ir EE kapa kazeino genotipams), pieno 
baltymingumo genominiai balai Lietuvos pieninių galvijų įvairavo nuo 9,00 
(EE kapa kazeino genotipui) iki 7,18 (AA kapa kazeino genotipui). Statistiš-
kai reikšmingai skyrėsi pieno kiekio genominiai balai tarp AA ir BB geno-
tipų (P<0,05) (3.2.2.1.4 pav.)  

 
3.2.2.1.4 pav. Kapa kazeino genotipų pasiskirstymas pagal vidutines pieno 

kiekio, baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genomines vertes 



Dispersinė analizė parodė, kad 2,8 proc. pieno kiekio genetinės įvai-
rovės (P<0,05), 0,2 proc. pieno baltymų kiekio genetinės įvairovės (P<0,05) 
ir 3,3 proc. pieno procentinio baltymų kiekio genetinio įvairovės (P<0,05) 
priklauso nuo kapa kazeino genotipo. 

3.2.2.2. Pieno baltymo beta kazeino polimorfizmo sąsajos 
su produkcijos genominiais balais 
Palyginus skirtingus beta kazeino genotipus pagal pieno kiekio genomi-

nių balų pasiskirstymą, 34,6 proc. AA genotipo Lietuvos pieninių karvių ir 
9,1 proc. AB genotipo Lietuvos pieninių karvių turėjo pagal pieno kiekį tu-
rėjo aukštesnius nei 6 genominius balus. Aukščiausią genominį balą 9 gavo 
3,1 proc. AA genotipo karvių, kurios turi aukštą genetinį potencialą ir geras 
galimybes selekcijai pagal genomines vertes pieno išeigai didinti. Skirtingų 
beta kazeino genotipų įtaką pieno kiekiui yra statistiškai reikšminga 
(P<0,05). 

Aukščiausias genomines vertes pagal baltymų kiekį turėjo beta kazeino 
AB genotipo karvės. 54,6 proc. Lietuvos pieninių karvių AB genotipo ir 
42,0 proc. AA genotipo Lietuvos pieninių karvių turėjo aukštesnius nei 6 
genominius balus. Aukščiausią genominį balą 10 pagal pieno baltymų kie-
kio požymį Lietuvos pieninių karvių populiacijoje turėjo 2,5 proc. beta ka-
zeino AA genotipo karvių. Skirtingų beta kazeino genotipų įtaka pieno 
baltymų kiekiui nebuvo statistiškai reikšminga (P = 0,859).  

Beta kazeino genotipai AA ir AB pagal pieno baltymingumo požymį 
gavo aukštus genominius balus nuo 5 iki 10. 100 proc. Lietuvos pieninių 
karvių AB genotipo ir 72,5 proc. AA genotipo turėjo aukštesnius nei 6 
genominius balus, 18,2 proc. beta kazeino AB genotipo karvių turėjo 
aukščiausią pieno baltymingumo balą 10. Skirtingų beta kazeino genotipų 
įtaka pieno baltymingumui pagal genominius balus buvo statistiškai reikš-
minga (P<0,001). Beta kazeino B alelis didina pieno baltymingumą, aukš-
čiausius balus gavo AB genotipo karvės (3.2.2.2.1 pav.). 
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3.2.2.2.1 pav. Beta kazeino genotipų pasiskirstymas pagal pieno kiekio, 

baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genomines vertes 
Vidutiniai pieno kiekio genominiai balai Lietuvos pieninių galvijų 

populiacijoje įvairavo nuo 5,91 balo (AA beta kazeino genotipui) iki 4,73 
(AB beta kazeino genotipui), pieno baltymų kiekio genominiai balai Lietu-
vos pieninių galvijų įvairavo nuo 6,64 vidutinio balo (AB beta kazeino ge-
notipui) iki 6,06 (AA beta kazeino genotipui), pieno baltymingumo genomi-
niai balai Lietuvos pieninių galvijų įvairavo nuo 8,73 (AB beta kazeino 
genotipui) iki 7,28 (AB beta kazeino genotipui). Statistiškai reikšmingai 
skyrėsi pieno kiekio genominiai balai tarp beta kazeino AA-AB genotipų 
(P<0,05) ir pieno baltymingumo genominiai balai tarp beta kazeino AA-AB 
genotipų (P<0,001) (3.2.2.2.2 pav.). 
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3.2.2.2.2 pav. Beta kazeino genotipų pasiskirstymas pagal vidutines pieno 

kiekio, baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genomines vertes 

Faktorinė dispersinė analizė parodė, kad beta kazeino genotipas turi 
įtakos 3,8 proc. pieno kiekio genetinės variacijos (P<0,05), 0,5 proc. pieno 
baltymų kiekio genetinės variacijos ir 8,1 proc. pieno baltymingumo varia-
cijos (P<0,001). 

3.2.2.3. Pieno baltymo beta laktoglobulino polimorfizmo sąsajos  
su produkcijos genominiais balais 
Palyginus laktoglobulino genotipus pagal pieno kiekio genominių balų 

pasiskirstymą, nustatyta, kad 53,0 proc. AA genotipo Lietuvos pieninių 
karvių, 28,0 proc. AB genotipo Lietuvos pieninių juodmargių karvių 16,1 
proc. BB genotipo Lietuvos pieninių karvių pagal pieno kiekio požymį tu-
rėjo aukštesnius nei 6 genominius balus. Aukščiausią genominį pagal pieno 
kiekį 9 gavo 6,1 proc. AA genotipo karvių ir 2,2 AB genotipo karvių, kurios 
turi aukštą genetinį potencialą ir geras galimybes selekcijai pagal genomines 
vertes pieno išeigai didinti. Skirtingų beta laktoglobulino genotipų įtaka 
pieno kiekiui yra statistiškai reikšminga (P<0,01), beta laktoglobulino A ale-
lis didina pieno primilžį 42 proc. beta laktoglobulino AA genotipo Lietuvos 
pieninių karvių, 43,1 AB genotipo karvių ir 48,4 proc. BB genotipo karvių 
turėjo pieno baltymų kiekio genominius balus, didesnius nei 6. Genominį 
balą 10 turėjo 3,2 proc. beta laktoglobulino BB genotipo karvių. Skirtingų 
beta laktoglobulino genotipų įtaka pieno baltymų kiekiui nebuvo statistiškai 
reikšminga (P = 0,66).  
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Beta laktoglobulino AA, AB ir BB genotipų Lietuvos pieninės karvės pa-
gal pieno baltymingumo požymį gavo genominius balus nuo 5 iki 10. Aukš-
čiausias genomines vertes pagal pieno baltymingumą turėjo beta laktoglobu-
lino BB genotipo karvės. 44,0 proc. beta laktoglobulino AA genotipo karvių, 
85,0 proc. AB genotipo ir 90,4 proc. BB genotipo turėjo pieno baltymingumo 
genominius balus, aukštesnius nei 6. 9,7 proc. beta laktoglobulino BB 
genotipo karvių turėjo aukščiausią pieno baltymingumo požymio genominę 
vertę – 10 balų. Tai rodo geras šių galvijų galimybes selekcijai pagal pagei-
daujamą požymį. Skirtingų beta laktoglobulino genotipų įtaka pieno balty-
mingumui pagal genominius balus buvo statistiškai reikšminga (P<0,001), 
beta laktoglobulino B alelis didina pieno baltymingumą (3.2.2.3.1 pav.). 

 
3.2.2.3.1 pav. Beta laktoglobulino genotipų pasiskirstymas pagal pieno 

kiekio, baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genomines vertes 

Vidutiniai pieno kiekio genominiai balai Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje įvairavo nuo 6,51 balo (AA beta laktoglobulino genotipui) iki 
5,42 (BB beta laktoglobulino genotipui), pieno baltymų kiekio genominiai 
balai įvairavo nuo 6,55 vidutinio balo (BB beta laktoglobulino genotipui) iki 
5,96 (AA beta laktoglobulino genotipui), pieno baltymingumo genominiai 
balai įvairavo nuo 7,94 (BB beta laktoglobulino genotipui) iki 6,50 (AA 
beta laktoglobulino genotipui). Statistiškai reikšmingai skyrėsi pieno kiekio 
genominiai balai tarp beta laktoglobulino AA-BB ir AB-BB genotipų 
(P<0,01) ir pieno baltymingumo genominiai balai tarp beta laktoglobulino 
AA-BB ir AB-BB genotipų (P<0,001). Beta laktoglobulino A alelis didina 
pieno kiekį, o B alelis didina pieno baltymingumą (3.2.2.3.2 pav.). 
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3.2.2.3.2 pav. Beta laktoglobulino genotipų pasiskirstymas pagal vidutines 

pieno kiekio, baltymų kiekio ir pieno baltymingumo genomines vertes 

Faktorinė dispersinė analizė parodė, kad beta laktoglobulino genotipas 
turi įtakos 8,4 proc. pieno kiekio genetinės variacijos (P<0,01), 1,2 proc. 
pieno baltymų kiekio genetinės variacijos ir 20,6 proc. pieno procentinio 
baltymų kiekio genetinio svyravimo (P<0,001). 

3.2.2.4. Pieno baltymų kapa kazeino, beta kazeino ir beta 
laktoglobulino polimorfizmų sąsajos su pieno kokybės rodikliais 
Ištyrę kazeino kiekio piene priklausomybę nuo kapa kazeino, beta 

kazeino ir beta laktoglobulino genotipų nustatėme, kad kazeino kiekis kito 
nuo 2,24 g/100 g, kurį turėjo AA kapa kazeino genotipo karves iki 2,96 g/ 
100 g ir kurį turėjo BB kapa kazeino genotipo karvės. Galimybių santykis, 
kad BB kapa kazeino genotipo karvės turės didesnį kazeino kiekį piene 1,3. 
Galimybių santykis, kad BB beta laktoglobulino genotipo ir AB beta kazeino 
genotipo karvės turės didesnį kazeino kiekį piene 1,1 (3.2.2.4.1 pav.). 
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3.2.2.4.1 pav. Kazeino kiekio prikausomybė nuo pieno baltymų genotipų 

Ištyrę somatinių ląstelių kiekio priklausomybę nuo kapa kazeino, beta 
kazeino ir betalaktoglobulino genotipo nustatėme, kad somatinių ląstelių 
kiekis kito nuo 123 tūkst. ląst./100 ml, kurį turėjo BB beta laktoglobulino 
karves, iki 321 tūkst. ląst./100 ml, kurį turėjo AB beta kazeino genotipo 
karvės. Galimybių santykis, kad BB kapa kazeino genotipo karvės turės 
mažesnį somatinių ląstelių kiekį piene nei BB genotipo 1,27. Galimybių 
santykis, kad AB beta kazeino genotipo karvės turės mažesnį somatinių 
ląstelių kiekį piene nei AA genotipo 1,82 (3.2.2.4.2 pav.). 

 
3.2.2.4.2 pav. Somatinių ląstelių kiekio prikausomybė  

nuo pieno baltymų genotipų 
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3.3. Galvijų sveikatingumo požymių selekcija  
pagal genominius žymenis 

Duomenys apie genų, lemiančių letalias autosomines recesyvines juod-
margių galvijų ligas BLAD, DUMPS ir CVM, Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje pateikti 3.3.1 lentelėje. 

BLAD ligą lemiantis alelis su taškine mutacija A→G (383), pasireiš-
kiantis neutrofilų funkcijos pokyčiais, kurie lemia nuolatinius veršelių infek-
cijų protrūkius, rastas 0,0025 dažniu, heterozigotų individų nustatyta 0,5 
proc. tirtojoje populiacijoje.  

DUMPS ligą sukeliančio alelio su taškine mutacija C→T (405), pasi-
reiškiančio ankstyvu embrionų mirtingumu dėl uridino monofosfato sintazės 
trūkumo, tarp tirtųjų galvijų neradome. CVM ligą sukelia mutacija gene 
SLC35A3 G→T (559), kuri pasireiškia stuburo išsigimimais, karvės abor-
tuoja arba veršeliai gimsta negyvi. Tarp tirtųjų karvių CVM mutuoto alelio 
dažnis buvo 0,005, heterozigotų individų nustatyta 1 proc. tirtojoje populia-
cijoje (3.3.1 lentelė). 

3.3.1 lentelė. BLAD, DUMPS ir CVM ligų paplitimas Lietuvos pieninių gal-
vijų populiacijoje 

Genetinė liga Genotipų dažniai Alelių dažniai 
BLAD/CD18 
genas 

TL/TL TL/BL BL/BL TL BL 
0,995 0,005 0 0,9975 0,0025 

CVM/SLC35A3 
genas 

TV/TV TV/CV CV/CV G T 
0,99 0,01 0 0,995 0,005 

DUMPS/UMPS 
genas 

TP/TP TP/DP DP/DP TP DP 
1 0 0 1 0 

CD18 geno genotipai: TL/TL – homozigotas, sveikas, neturintis BLAD sutrikimo; TL/BL – 
heterozigotas, mutuoto alelio platintojas, bet sveikas, BL/BL – abiejų mutavusių alelių 
nešiotojas, sergantis. 
UMPS geno genotipai: TP/TP – homozigotas, sveikas, neturintis DUMPS sutrikimo; 
TP/DP – heterozigotas, mutuoto alelio platintojas, bet sveikas, DP/DP – abiejų mutavusių 
alelių nešiotojas, sergantis. 
SLC35A3 geno genotipai: TV/TV – homozigotas, sveikas, neturintis CVM sutrikimo; 
TV/CV – heterozigotas, mutuoto alelio platintojas, bet sveikas, CV/CV – abiejų mutavusių 
alelių nešiotojas, sergantis.  

2000 m. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje buvo rasti 5 proc. hete-
rozigotinių galvijų BLAD geno nešiotojų ir nepageidajamo geno platintojų 
populiacijoje, 2002 m. – 4 proc., 2004 m. – 2 proc., mes 2017 m. nustatėme 
0,5 proc. BLAD geno nešiotojų (3.3.1 pav.). 
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3.3.1 pav. BLAD geno paplitimo monitoringas Lietuvos pieninių galvijų 

populiacijoje 2000–2017 metais 

Pakitusio alelio dažnis, kuriam esant homozigotinės būklės pasireiškia 
liga, nuo 2000 iki 2017 m. tendencingai mažėjo. Tarp Lietuvoje auginamų 
pieninių galvijų 2000 m. šio alelio dažnis buvo 0,025, o 2017 m. – tik 0,005 
(3.3.2 pav.). 

 
3.3.2 pav. BL alelio paplitimo monitoringas Lietuvos pieninių galvijų 

populiacijoje 2000–2017 metais 
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4. TYRIMŲ REZULTATŲ APTARIMAS 

Genominės informacijos panaudojimas galvijų genetiniame vertinime 
atnešė revoliucinių pokyčių pieninių galvijų selekcijoje [12, 62, 64, 204]. 
Genominėje selekcijoje veislinės vertės nustatymas paremtas šimtų ar 
tūkstančių molekulinių žymenų, o ne paties gyvulio ar jo tėvų bei protėvių 
informacija. Naudojant molekulinius žymenis, tikslios veislinės vertės gali 
būti nustatytos abiejų lyčių galvijams ankstyvajame amžiuje, o tai yra 
naudinga mažinant kartų intervalą, praleidžiant vertinimo pagal palikuonis 
etapą [12, 205]. Genominė selekcija suteikia daug privalumų gerinant gene-
tinį pieninių galvijų produkcijos ypatybių potencialą. Svarbiausi veiksniai, 
skatinantys greitesnį genetinio potencialo didinimą, yra didesnis jaunų gy-
vulių prognozuojamos genetinės vertės tikslumas, trumpesnis intervalas tarp 
kartų, nes intensyviau naudojami jauni, aukštos genetinės vertės patelės ir 
patinai; padidėjęs selekcijos intensyvumas, nes veisėjai gali atlikti genomi-
nius tyrimus, kad būtų galima patikrinti didesnę potencialiai elitinių gyvulių, 
esančių jauno amžiaus, grupę. Padidinus selekcijos tikslumą ir intensyvumą 
ir sumažinus intervalus tarp kartų, ekonomiškai svarbių pieno produkcijos 
požymių genetinės pažangos greitis gali būti maždaug dukart padidintas. 
Pieninių galvijų genominė selekcija pritaikyta daugelyje valstybių, garsėjan-
 čių dideliu pieno produkcijos kiekiu [68–71].  

Pieninių galvijų genominei selekcijai naudojamos įvairaus tankio DNR 
mikrogardelių technologijos. Mes genominei selekcijai naudojome pieninio 
galvijo genominio vertinimo sistemą „Igenity“ [206]. Sistema „Igenity” lei-
džia vykdyti genominę selekciją ir atskiroje galvijų bandoje, veislėje ir 
visoje populiacijoje. Genominė selekcijos sistema „Igenity“ naudoja DNR 
informaciją, ji padeda suprasti ir valdyti gyvulių potencialą turėti ir perduoti 
ekonomiškai svarbius požymius. „Igenity“ pieninių galvijų profilis parodo 
gyvulių genetinį potencialą, ištirtą naudojant DNR esančius vieno nukleo-
tido polimorfizmus kaip daugybę žymenų, ir paverčiamas į pieninės formos, 
pieno kiekio, riebalų kiekio, riebalų procento, baltymų kiekio ir baltymų 
procento, somatinių ląstelių kiekio, pieninės formos genominius balus. Ge-
nominio profilio koreliacija su fenotipiais požymiais buvo ištirta keturiose 
galvijų populiacijose skirtingoms galvijų veislėms, laikomoms skirtingomis 
sąlygomis, individų skaičius populiacijoje svyravo nuo 4 000 iki 6 000 
galvijų panaudojant daugialypį statistinį modelį [206]. 

Mūsų tyrimai parodė, kad Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 
nustatyti vidutiniai genominiai balai pieno kiekiui – 6,01, baltymingumui – 
7,26, baltymų kiekiui – 6,18, riebumui – 5,80, riebalų kiekiui – 6,19, pro-
duktyvaus amžiaus požymiui – 6,26, somatinių ląstelių skaičiui – 5,38 ir 
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pieninei formai – 5,18 koreliuoja su tarptautinės pieninių galvijų populia-
cijos, genominiais profiliais. Nustatėme, kad Lietuvos pieninių galvijų vidu-
tinė genominė vertė kai kuriems požymiams buvo didesnė nei vidutiniai 
genominiai balai tarptautinėje pieninių galvijų populiacijoje, pavydžiui, 
pieno riebalų kiekio požymiui – 0,09 genominio balo, pieno kiekiui – 1,49 
balo, pieno baltymų kiekiui – 0,78 balo, pieninei formai – 0,11 balo. 

Pieno, riebalų ir baltymų kiekiai rutiniškai yra matuojami jau šimtmetį. 
Kiekybiniai požymiai turėjo skirtingą ekonominę reikšmę skaičiuojant 
bendrąjį pelną [207], tačiau pageidaujamas šių požymių progresas priklauso 
nuo jų vidutinio paveldimumo [208]. Ankščiau buvo naudojami skirtingi 
selekcijos metodai, nuo paprasto fenotipinio įvertinimo iki geriausio lini-
jinio objektyvaus prognozavimo (BLUP). Selekcijos perversmas įvyko, kai 
buvo pradėtas taikyti genominės selekcijos metodas. Vieno nukleotido poli-
morfizmo žymenys, naudojami „Igenity“, identifikuoja genetines variacijas, 
kurios padeda reguliuoti pieno kiekį, baltymų ir riebalų kiekį, nemažinant 
vaisingumo ir nedidinant inbrydingo [209, 210]. 

Pieninės formos analizė parodė, kad karvės, turinčios aukštus pieninės 
formos balus, yra labiau linkusios į medžiagų apykaitos, reprodukcijos ir ka-
nopų bei kojų ligas. Tirtojoje Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje žemą 
pieninę formą, turėjo 8,5 proc. galvijų. Pieninė forma yra glaudžiai susijusi 
su produktyviuoju amžiumi, ypač dėl jo poveikio reprodukcinėms ypaty-
bėms. Gyvuliai, „Igenity“ profilyje gavę 10 balų pieninei formai, turės žemą 
pieninę formą – gerą ilgaamžiškumo rodiklį. Kiekvienas papildomas pro-
duktyvaus amžiaus mėnuo gali būti paverčimas į pridėtinę vertę karvei per 
papildomą produkciją. 

Produktyvus amžius [211] – tai gyvulio ilgaamžiškumo rodiklis, pagrįs-
tas tuo, kiek laiko karvė laktuoja pieną per savo gyvenimą. Ilgiau gyvenan-
tys gyvuliai paprastai yra pelningesni nei trumpiau gyvenantys, ypač kai 
auginimo kaina nuo gimimo iki laktacijos laikotarpio yra didelė. Produkty-
vaus amžiaus paveldimumas yra palyginti žemas (h2 = 0,08), ir selekcijos 
tikslumas jaunų gyvulių, kurie turi mažai palikuonių su tiesioginiais skerdi-
mo duomenimis, paprastai yra žemas [212]. Nepaisant šių iššūkių, požymis 
turi didelę ekonominę vertę ir šiuo metu 22 proc. dėmesio skiriama šiam 
požymiui kombinuotame ekonominiame indekse. Tirtoje Lietuvos pieninių 
galvijų populiacijoje aukštus produktyvaus amžiaus genominius balus, svy-
ruojančius nuo 8 iki 10, nustatėme 23 proc. tirtųjų galvijų. Produktyvus 
amžius turi stiprią koreliaciją su vaisingumu ir kitais geros fizinės būklės 
požymiais.  

Somatinių ląstelių kiekis (SLK) yra daugelio gamintojų pelno varomoji 
jėga ir potencialus mastito rodiklis. Tai yra tešmens sveikatos matas, apskai-
čiuojamas pagal somatinių ląstelių skaičių, kuris yra susijęs su pieno liaukų 
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infekcija, mastitu. SLK yra svarbus rodiklis, nes jis stipriai susijęs su klini-
kiniu ir subklinikiniu mastitu ir jį daug lengviau įvertinti nei pieninių galvijų 
mastitą [213, 214]. Jautrumas mastitui pieno pramonėje turi didelę ekono-
minę reikšmę dėl nuostolių, susijusių su sumažėjusia pieno gamyba, netin-
kamu vartoti pienu, ankstyvu brokavimu, padidėjusiomis veterinarinės prie-
žiūros ir gydymo išlaidomis ir pakaitinių gyvulių kaina [215]. Kadangi 
„Igenity“ profiliai gali būti nustatomi bet kuriame galvijo amžiuje, SLK 
„Igenity“ analizė gali būti naudojama norint identifikuoti veršelius ir tely-
čias, kurios potencialiai gali turėti didelį SLK ir taip pat jautrumą mastitui, 
iki patenkant į bandą. Gyvulys, kurio balas yra 10, gali būti labiau jautrus 
mastitui nei gyvulys su genominiu balu 1.  

Somatinių ląstelių skaičiui pageidaujamus žemus genominius balus, 
svyruojančius nuo 1 iki 3, nustatėme 16,0 proc. Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijos.  

Genominės selekcijos efektyvumas priklauso nuo telyčių, kurias pasi-
renkame pakeitimui, genominės vertės. Vertindamas telyčių bandą, jei geno-
minė telyčių vertė yra per žema, ūkininkas gali nuspręsti įsigyti telyčių, 
turinčių tam tikrą genominę vertę atskiriems požymiams, priklausomai nuo 
pasirinktos selekcijos krypties [216]. Įvertinę Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje karvių ir telyčių pasiskirstymą pagal genominius balus, nusta-
tėme, kad aukštus pieno kiekio požymio genominius balus (8–10), rodančius 
potencialą aukštam primilžiui, turėjo 7,1 proc. daugiau telyčių nei karvių 
(P<0,05). 14,0 proc. daugiau telyčių nei karvių turėjo vidutinius somatinių 
ląstelių skaičiaus požymio genominius balus (5–6), rodančius atsparumą 
mastitui. 11,6 proc. ir 4,5 proc. daugiau telyčių nei karvių turėjo vidutinius 
pieno baltymingumo ir pieno riebumo požymių genominius balus (5–6) 
(P<0,05). Aukštesni telyčių nei karvių genominiai balai rodo, kad Lietuvos 
pieninių galvijų populiacijoje yra genetinis potencialas genominei selekcijai 
vykdyti. 

Genominės selekcijos, kaip naujos priemonės, naudojimas veisiant gal-
vijus duoda didelę ekonominę naudą [217]. Genominės selekcijos pritaiky-
mas JAV sumažino intervalą tarp kartų šešeriais metais. Šis laimėjimas pri-
sidėjo prie visų kitų pokyčių raidos. Analizė parodė, kad genetinis galvijų 
pagerinimas padidino pieno, riebalų ir baltymų kiekį, kai buvo pradėta 
taikyti genominė selekcija. Pasiektas pieno, riebalų ir baltymų kiekių padi-
dėjimas atitinkamai 71, 111 ir 81 proc. [205]. Tyrimuose su genominio vei-
simo schemų modeliavimu taikant vertes nuo maždaug 20 [42] iki 100 proc. 
[67], atskleidžiama, kad genetinės naudos didėjimas priklauso nuo selek-
cijos intensyvumo ir tyrimuose numanomo kartos intervalo. Palyginę du 
genominės selekcijos modelius Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje, nu-
statėme, kad vykdant genominę selekciją tik pieno kiekio didinimo krypti-
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mi, prognozuojamas pieno kiekis padidėjo 21 proc., tačiau pablogėjo kiti 
svarbūs pieninių galvijų požymiai – sumažėjo pieno riebumo bei pieno 
baltymingumo genominis potencialas, padidėjo somatinių ląstelių genominis 
balas. 

Vykdant genominę selekciją visų pieninių požymių gerinimo kyptimi, 
suteikiant jiems vienodą svarbą, pieno kiekis sumažėjo 4proc., tačiau kitų 
selekcionuojamų požymių pridėtinė vertė padidėja: pieno riebumo padidėjo 
12 proc., produktyvaus amžiaus 14 proc., somatinių ląstelių kiekio sumažėjo 
15 proc. Tai parodo, kad karvės mažiau jautrios mastitui.  

Genominiai pieninių galvijų profiliai gali būti įtraukti į tarptautinę 
pieninių galvijų genominių profilių duomenų bazę. Tada ūkininkas gali 
nustatyti savo atskiro gyvulio ar net visos bandos vietą pagal jos genetinį 
potencialą, palyginti su beveik 500 000 individų tarptautinėje duomenų 
bazėje genominiais profiliais. 

„Igenity“ profilio išsamumas leidžia stebėti požymius, kurie svarbiausi 
rentabilumui. Naudojant patogią balų sistemą kartu su pateiktas genominiais 
įvertinimais galima palyginti ir stebėti genetinį progresą bandoje. Gyvulių 
ištyrimas ankstyvajame amžiuje yra stiprus genetinis pagrindas daugybei 
veisimo, atrankos ir valdymo sprendimų. Galvijų įvertinimas pagal 
genominius profilius leidžia atrinkti galvijus su geriausiais genominio 
profilio variantais pagal visus pieninių galvijų požymius, t.y. gyvulius su 
aukščiausiomis genominėmis vertėmis [218]. 

Vykdant galvijų selekciją svarbūs ne tik kiekybiniai požymiai, kurių 
genetinis potencialas didinamas taikant genominės selekcijos metodą, bet ir 
kokybiniai požymiai, kurių fenotipiniai pokyčiai priklauso nuo vieno geno 
polimorfizmo. Vieni iš tokių svarbių galvijų kokybinių požymių yra pieno 
baltymai kapa kazeinas, beta kazeinas, beta laktoglobulinas, kurių skirtingi 
variantai skirtingai veikia pieno technologines ypatybes, tinkamumą sūrių ir 
varškės gamybai. Vienas iš modernių būdų pagerinti pieno kokybę yra gene-
tinis arba biotechnologinis metodas, MAS (selekcija pagal genetinius žyme-
nis) [79, 219]. 

Norint turėti tikrai aukštos veislinės vertės gyvulį nustatant genominį 
pieninio galvijo profilį ištiriami ir pieno kokybę lemiantys genetiniai pieno 
baltymų žymenys [220].  

Pieno baltymų polimorfizmo tyrimai vystėsi įvairiomis kryptimis 
siekiant ištirti cheminę pieno baltymų evoliuciją ir rasti įmanomų panašumų 
su kitais baltymais, patvirtinti ryšius tarp skirtingų rūšių ar veislių, fiksuoti 
pakitimus, vykstančius laike ar erdvėje tam tikroje gyvulių populiacijoje, su-
prasti genetinių variantų biologinę svarbą. Naujų šiuolaikinių biomolekul-
inių metodų naudojimas atvėrė naujų galimybių pieno baltymų polimor-
fizmo tyrimuose.  
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Sąsajos tarp pieno baltymų polimorfizmo, produkcijos ypatybių, pieno 
sudėties ir pieno perdirbimo ypatybių bei skirtingų baltymų lokusų poveikio 
kiekybiniams požymiams buvo ištirtos ir aprašytos keliuose tyrimuose [83, 
90, 111, 221]. Kapa kazeino ir beta kazeino A alelis yra susijęs su didesne 
pieno išeiga [78], daugiausiai pieno pagamina AA genotipą ir AB genotipą 
turintys galvijai. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje nustatėme, kad 
kapa kazeino (P<0,05), beta kazeino (P<0,05) ir beta laktoglobulino 
(P<0,01) A alelis didina pieno kiekį (P<0,05). Pieno kiekio aukščiausius 
genominius balus Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje turėjo beta lakto-
globulino AA genotipo karvės – 6,51 genominio balo. Per tyrimus paste-
bėta, kapa kazeino ir beta kazeino B alelio ir BB genotipo svarba pieno 
technologinėms ypatybėms [86, 88, 93, 95, 96]. Pieniniams galvijams kapa 
kazeino ir beta kazeino B variantas yra susijęs su didesniu baltymų kiekiu, 
geresne varškės kokybe ir padidėjusia sūrio išeiga. Lietuvos pieninių galvijų 
produkcijos požymių genominių verčių koreliacija su pieno baltymų geno-
tipais parodė, kad kapa kazeino, beta kazeino (P<0,001), beta laktoglobulino 
(P<0,001) B alelis didina pieno baltymingumą. Aukščiausiu pieno baltymų 
kiekio ir baltymingumo genominius balus Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje turėjo beta kazeino AB genotipo karvės – 6,64 genominio balo 
ir 8,73 genominio balo atitinkamai. B alelis yra susijęs su pieno atsparumu 
temperatūrai, trumpesniu koaguliacijos laiku. Dėl trumpesnio mažų micelių 
formavimosi laiko varškė būna pakankamai tvirta [78, 222]. O AA genotipą 
turinčių galvijų piene yra mažesnė kapa kazeino ir beta kazeino 
koncentracija ir formuojasi didelės micelės, dėl to sumažėja varškės išeiga 
[223]. Nors pats beta laktoglobulinas nedalyvauja nekaitinto pieno fermenti-
niame koaguliacijos procese, buvo įrodyta, kad beta laktoglobulino gene-
tiniai variantai gali turėti įtakos žalio pieno koaguliacijos ypatybėms [147]. 
Nustatyta, kad beta laktoglobulino B alelis yra susijęs su didesne sūrių 
išeiga, nei beta laktoglobulino A alelis. Per kelis tyrimus buvo pastebėtas 
reikšmingas beta laktoglobulino A ir B alelių poveikis baltymų kiekiui, 
baltymų sudėčiai ir kazeino kiekiui piene [85, 148]. Keli tyrimai patvirtino, 
kad beta laktoglobulino polimorfizmas turi įtakos ne tik pieno perdirbimo 
ypatybėms, bet ir produkcijos ypatybėms, tokioms kaip pieno kiekis, balty-
mų procentinis kiekis piene ir pieno baltymų kiekis kilogramais [153]. 
Lietuvos pieninių galvijų populiacijos tyrimai parodė, kad beta laktoglobu-
lino genotipas turėjo 8,4 proc. įtakos pieno kiekio genetinei variacijai 
(P<0,01), 1,2 proc. pieno baltymų kiekio genetiniams pokyčiams ir 20,6 proc. 
pieno baltymingumo genetiniam svyravimui (P<0,001). 

Manoma, kad kapa, beta kazeino ir beta laktoglobulino genotipų identi-
fikavimas gali būti ekonomiškai svarbus selekcinis kriterijus formuojant 
pienines bandas, skirtas pramoninei pieno produktų gamybai [224].  
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Tarp galvijų labiausiai paplitę yra kapa kazeino A ir B aleliai, nors iš 
viso identifikuota net 11 alelių [86, 88, 110, 112, 113, 118]. Daugelyje 
pieninių galvijų veislių kapa kazeino A alelis randamas dideliu dažniu, kaip 
ir mūsų tyrimuose. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje kapa kazeino A 
alelį radome 0,724 dažniu, panašiu dažniu jis rastas Kinijos holšteinų, 
simentalių [102, 117], holšteinų, veisiamų Indijoje, Rusijos juodmargių ir 
Rusijos žalųjų, Kolumbijos holšteinų galvijų [223], Turkijos pilkųjų veislėse 
[86]. B aleliui skiriamas didelis dėmesys, nes jis yra susijęs su pieno 
technologinių ypatybių gerinimu. Intensyviai vykdoma selekcija atrenkant 
BB genotipą turinčias karves ir formuojant specifines galvijų bandas, kurių 
pienas tinkamas sūrių pramonei [90, 147]. Kapa kazeino B alelis dideliu 
dažniu rastas Italijos, Prancūzijos, Vokietijos, Jungtinės Karalystės (0,400–
0,840) galvijams, Rumunijos vietinių, džersių, simentalių veislėse [110, 
116, 118], mažesniu dažniu Turkijos (0,2979–0,3452), Kroatijos (0,130–
0,460), Lenkijos (0,33) ir Belgijos (0,190–0,280) galvijams [113], kaip ir 
mūsų gautais tyrimų rezultatais Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 
(0,224), mažu dažniu – Turkijos pilkiesiems ir aišyrams [86, 113]. Lietuvoje 
kapa kazeino geno polimorfizmas ankstesniais metais buvo tirtas keturiose 
galvijų veislėse. Pageidaujamo sūrių pramonėje kapa kazeino baltymo B 
alelio aukščiausias dažnis buvo nustatytas Lietuvos žalųjų galvijų veislėje 
[158].  

Pieno baltymo beta kazeino pieno pramonėje pageidaujamas B alelis ir 
BB genotipas dažniausiai randamas galvijams žemu dažniu. Tarp Estijos 
pieninių holšteinų B alelis aptiktas 0,024 dažniu [138], Vokietijos holštei-
nų – 0,026 dažniu [139], Čekijos pieninių galvijų 0,008 – dažniu [83]. Kaip 
ir kiti tyrėjai, Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje radome B alelį žemu 
dažniu 0,032. Beta kazeino B alelio žemas dažnis nustatytas JAV gernsio 
veislei (0,010–0,020) [225], herefordų veislei (0,010–0,060) [226], Turkijos 
pilkiesiems (0,029) [86]. Džersio veislėje Vokietijoje beta kazeino B alelis 
rastas šiek tiek aukštesniu 0,186 dažniu [139], taip pat Danijoje rastas 0,219 
dažniu [114]. Beta kazeino A alelis ir AA genotipas, lemiantis didesnį pieno 
primilžį, kitų tyrėjų ir mūsų tyrimų rezultatais, rastas vyraujantis Lietuvos 
pieninių galvijų populiacijoje. 

Kaip ir kapa bei beta kazeinai, beta laktoglobulinas yra vienas iš pieno 
baltymų, svarbių pieno pramonei dėl poveikio pieno technologinėms ypaty-
bėms. Nustatyta 15 skirtingų beta laktoglobulino alelių, bet A ir B aleliai yra 
labiausiai paplitę [161, 227]. BB genotipą turėjo 29 proc. Šveicarijos žalųjų 
galvijų, 49 proc. Siršyrų veislės galvijų, 45 proc. Džersio veislės galvijų, 74 
proc. Egipto vietinių pieninių galvijų [155]. Irano vietiniams galvijams beta 
laktoglobulino B alelis nustatytas 0,77 dažniu [154], Čekijos Fleckvicho 
galvijams – 0,489 dažniu [83]. Aukštas beta laktoglobulino B alelio dažnis 
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buvo nustatytas Holšteinų veislės galvijams Turkijoje (0,49–0,66) [86, 153, 
157], Irane (0,47) [154], Serbijoje (0,48) [150, 153], Estijoje (0,68) [138], 
Egipte (0,87) [155], Kinijoje [110, 152]. Argentinos holšteinams [112], kaip 
ir mūsų tyrimuose tarp Lietuvos pieninių galvijų, B alelis randamas panašiu 
dažniu (0,57), BB genotipą turėjo 27,3 proc. galvijų. Šiek tiek žemesnis 
dažnis – Lenkijos (0,34) ir Tailando (0,29) holšteinams.  

Pienas turi antikancerogeninį, imunomoduliacinį, antimikrobinį, antika-
riogeninį, antihipertenzinį ir hidrocholesteroleminį poveikį [228]. Tačiau, be 
teigiamų kokybinių pieno ypatybių, pieno baltymų sudėtis gali turėti 
neigiamos įtakos žmonių sveikatai. Du pagrindiniai aspektai yra galvijų 
pieno hipoalerginės ypatybės ir peptidų išsiskyrimas per biologines funk-
cijas, dėl pieno baltymų fermentinės proteolizės maisto skaldymo metu 
virškinamajame trakte [88, 140]. Virškinamajame trakte iš baltymo beta 
kazeino A1 ir B variantų veikiant fermentams suformuojamas beta kazo-
morfinas (BCM), kuris priklauso opioidinių peptidų grupei ir gali padidinti 
žmonių riziką susirgti kai kuriomis ligomis: išemine širdies liga, diabetu, 
ateroskleroze, staigios kūdikių mirties sindromu, autizmu, šizofrenija [131–
136]. Todėl aktualu identifikuoti beta kazeino A1 ir A2 alelius, kad būtų 
galimybė atrinkti karves, turinčias tik A2A2 genotipą, ir iš tokių galvijų 
gaminti funkcinį pieną. Toks specifinis pienas ir jo produktai gaminami 
Naujojoje Zelandijoje ir Australijoje. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje 
A1 alelį radome 0,261 dažniu, A2 alelį – 0,739 dažniu. Archajiškoje Lietu-
vos šėmųjų veislėje A1 alelį turėjo 52 proc. karvių, A2 alelį – 48 proc. kar-
vių. Archajiškoje Lietuvos baltnugarių galvijų veislėje A1 alelį turėjo 38 proc. 
karvių, A2 alelį – 62 proc. karvių. Rastas dideliu dažniu Lietuvos pieninių 
galvijų populiacijoje beta laktoglobulino A2 alelis sudaro labai palankias 
sąlygas vykdyti teigiamą selekciją šio alelio atžvilgiu ir formuoti galvijų 
bandas, kurios gamins A2A2 pieną, kuris turi didelę pasaulio rinkos nišą. 

Genominė selekcija vykdoma ne tik gerinant galvijų produktyvumo, 
reprodukcijos, pieno kokybės požymių genetinį potencialą, bet ir vertinant 
galvijų sveikatingumo požymius. Pieninių galvijų populiacijoje dėl tarptau-
tinio nedidelio aukštos genetinės vertės reproduktorių naudojimo, kurie 
buvo ir recesyvinių, genetinių ligų alelių nešiotojai, žymiai sumažėjo gene-
tinė įvairovė, daugelis genų perėjo į homozigotinę būseną ir dėl to pieninių 
galvijų populiacijoje pradėjo intensyviai reikštis genetinės ligos, nešančios 
didelius ekonominius nuostolius, nes daugelis jų yra letalios. Atlikus galvijų 
letalių genetinių ligų BLAD, DUMPS ir CVM paplitimo pieninių galvijų 
populiacijoje retrospektyvinį įvertinimą nustatyta, kad, CVM ir BLAD yra 
vieni dažniausiai pasitaikančių paveldimų genetinių defektų, atsiradusių 
Holšteinų veislės galvijams per pastaruosius dešimtmečius. Tyrėjai nustatė, 
kad BLAD alelio dažnis 2000 m. pasiekė 24 proc., o CVM alelių dažnis 
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Vokietijos holšteinų populiacijoje nuo 2001 iki 2007 m. svyravo nuo 9 iki 
16 proc. [169].  

Galvijų BLAD ligą lemiantis alelis BL (A→G, 383), pasireiškiantis 
neutrofilų funkcijos pokyčiais, kurie lemia nuolatinius veršelių infekcijų 
protrūkius, Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje rastas 0,025 dažniu, 
heterozigotinių galvijų BL/TL ligą lemiančio alelio nešiotojų ir platintojų 
nustatyta 0,5 proc., homozigotinių galvijų BL/BL, sergančių BLAD, ne-
rasta. Lietuvoje 2000 m. rasta 6,7 proc. BLAD ligą lemiančio pakitusio geno 
nešiotojų tarp rinktinių karvių. Iš 146 tirtųjų bulių rasti 4 nešiotojai. 2002 m. 
nešiotojų rasta 3 proc. tarp rinktinių karvių, o 2004 m. – 2 proc. tarp 
rinktinių karvių ir 1 buliukas. Visi veisliniai buliai, buliukai ir rinktinės 
karvės, kurie naujai patenka tarp veislinių gyvulių, yra privalomai tiriami 
dėl BLAD sutrikimo [30]. Panašus BL alelio dažnis rastas ir tarp Čekijos 
galvijų – 0,82 proc. [187], Turkijos holšteinų – 0,84 proc. [229], Kinijos 
holšteinų – 0,69 proc. [230]. Tačiau BL alelis daug didesniu dažniu 
nustatytas Indijos holšteinų-fryzų galvijams – 2,99 proc. [231], Irano holš-
teinams – 03,3 proc. [232], Amerikos holšteinams – 8,2 proc. [233], Len-
kijos holšteinams-fryzams – 7,9 proc. [203], Turkijos holšteinų karvėms – 
4,0 proc. [234]. 

Galvijų DUMPS ligą sukeliantis alelio DP (C→T, 405), pasireiškiantis 
ankstyvu galvijų embrionų mirtingumu dėl uridino monofosfato sintazės 
trūkumo, Lietuvos pieninų galvijų populiacijoje nenustatytas. Turkijoje taip 
pat nebuvo nustatyta DUMPS genetinio sutrikimo nešiotojų [184, 229, 234]. 
Panašūs rezultatai gauti ir kitų pasaulio mokslininkų Lenkijoje [182], 
Čekijoje [187], Vokietijoje [235], Indijoje [231], Irane [236] ir Rumunijoje 
[237]. Tačiau mutantinis DUMPS ligos alelis 1–2 proc. dažniu buvo nusta-
tytas JAV holšteinų veislės galvijams 0,96 proc. Argentinos holštenų bu-
liams [234], Kinijos holšteinų galvijams – 0,06 proc. [186]. 

 Galvijų CVM ligą sukeliantis alelis CV (G→T, 559), pasireiškiantis 
embriono stuburo išsigimimais, Lietuvos pieninų galvijų populiacijoje rastas 
0,005 dažniu, heterozigotinių galvijų CV/TV, ligą lemiančio alelio nešiotojų 
ir platintojų nustatyta 1 proc., homozigotinių galvijų CV/CV, sergančių 
CVM, nerasta. Turkijoje auginamų holšteinų veislės galvijų CVM mutavu-
sio alelio nešiotojų dažnis yra 3,4 proc., Kinijos pieno galvijų populiacijoje 
buvo 3,86 [188]. Dideliu dažniu CV alelis rastas Danijoje 31,0 proc. [189], 
Lenkijoje – 24,8 proc. [238], Japonijoje – 32,5 proc. [239], Švedijoje – 23,0 
proc. [240] ir Vokietijoje – 13,2 proc. [241], Kinijoje – 15 proc. [191]. Nuo 
2000 m. daugelyje šalių buvo vykdomos veisimo programos siekiant su-
mažinti CVM nešiotojų paplitimą. Taigi kai kuriose holšteinų populiacijose 
CVM sutrikimo nešiotojų dažnis vis dar yra didelis. Ištyrus Irano holšteinus, 
nebuvo identifikuota heterozigotinių galvijų [242]. Tai gali būti siejama su 
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mažu bulių, CV alelio nešiotojų, naudojimu veislei formuojantis ir vykdant 
tolesnę selekciją.  

Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje galvijų paveldimų letalių ligų, 
kurias lemia recesyviniai genai, nešiotojų ir platintojų kiekis sumažėjo dėl 
intensyvios selekcinės programos, pašalinant karves BLAD geno nešiotojas 
ir nenaudojant sėklinimui BLAD, DUMPS ir CVM heterozigotinių bulių. 
BL alelio galvijų nešiotojų sumažėjo nuo 6 proc. 2000 m. iki 0,5 proc. 2017 
metais. 

Genominės selekcijos taikymas pasauliniu mastu iš esmės pakeičia 
galvijų veisimo programas. Ši nauja selekcijos priemonė yra ypač naudinga 
pieninių galvijų veisimo programose, nes nebėra poreikio turėti visų galimų 
selekcijos kandidatų artimų giminaičių fenotipinių rodiklių. Pieninių galvijų 
veisimo programose genominė selekcija leidžia veisėjams nustatyti 
genetiškai geriausius galvijus ankstyvajame amžiuje. Galvijai, kuriems buvo 
ištirta DNR, gali gauti tikslią genomiškai įvertintą veislinę vertę, kol jie 
pasieks lytinę brandą. Taip mažėja kartų intervalai ir didėja genetinė pa-
žanga visiems tiksliniams požymiams [12, 63, 65, 243]. 
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IŠVADOS 

1. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje ištyrus pieninių galvijų geno-
minius profilius nustatyti vidutiniai genominiai balai pieno kiekiui 6,01, 
baltymingumui – 7,26, baltymų kiekiui – 6,18, riebumui – 5,80, riebalų 
kiekiui – 6,19, produktyvaus amžiaus požymiui – 6,26, somatinių 
ląstelių skaičiui – 5,38 ir pieninei formai – 5,18. Telyčių aukštesni 
genominiai balai nei karvių rodo, kad Lietuvos pieninių galvijų popu-
liacijoje yra genetinis potencialas vykdyti genominę selekciją (P<0,05). 

2. Palyginus Lietuvos pieninių galvijų genominius profilius su tarptautinės 
pieninių galvijų populiacijos genomo tyrimo duomenimis, nustatyta, 
kad Lietuvos pieninių galvijų vidutinis genominis potencialas yra 
didesnis pieno riebalų ir baltymų kiekio požymiui, pieno primilžiui ir 
pieninei formai. Lietuvos pieniniai galvijai gavo vidutinį aukštesnį 
genominį balą somatinių ląstelių skaičiui, rodantį, kad karvės turi 
didesnį genetiškai nulemtą jautrumą mastitui.  

3. Įvertintas pieninių galvijų genominis potencialas, taikant įvairius geno-
minės selekcijos modelius, parodė, kad vykdant genominę selekciją tik 
pieno kiekio didinimo kryptimi, karves pakeitus genomiškai įvertin-
tomis geriausiomis telyčiomis, vidutinis bandos genominis balas pakilo 
nuo 5,50 iki 6,41, bet, išskyrus pieno kiekio padidėjimą, genetinis kitų 
svarbių pieninių galvijų požymių potencialas sumažėjo. Vykdant 
genominę selekciją visų pieninių požymių gerinimo kyptimi, suteikiant 
jiems vienodą svarbą, vidutinis bandos genominis balas padidėjo nuo 
6,08 iki 6,45 su geresniu visų požymių genominiu potencialu. 

4. Įvertintas ekonominis efektas, taikant įvairius genominės selekcijos 
modelius, parodė, kad vykdant genominę selekciją tik pieno kiekio di-
dinimo kryptimi už pieno kiekio padidėjimą gautume 27 proc. daugiau 
pajamų, bet nuostolius neša pieno riebumo ir pieno baltymingumo 
sumažėjimas bei somatinių ląstelių skaičiaus padidėjimas. Vykdant 
genominę selekciją visų pieninių požymių gerinimo kyptimi pieno 
kiekio sumažėjimas neša 5 proc. nuostolių, bet produktyvaus amžiaus 
pailgėjimas atneša 14 proc. pelno, taip kaip ir visų kitų požymių 
genominio potencialo padidėjimas. 

5. Lietuvos pieninių galvijų populiacijoje pieno baltymo kapa kazeino BB 
genotipą, gerinantį pieno technologines savybes, turėjo 22,4 proc. tir-
tųjų karvių, beta laktoglobulino BB genotipą – 54,4 proc. karvių, karvių 
su beta kazeino BB genotipu nerasta. Lietuvos pieninių galvijų popu-
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liacijoje identifikuoti du pieno baltymo beta kazeino A alelio variantai – 
A1 ir A2 aleliai. A1 alelis, rastas 0,261 dažniu, A2 alelis rastas 0,739 
dažniu. A2A2 genotipą, tinkamą funkcinio pieno bei jo produktų ga-
mybai, turėjo 52 proc. karvių, turinčių puikias selekcijos ir specifinių 
galvijų bandų formavimo galimybes.  

6. Įvertinus pieno baltymų kapa kazeino, beta kazeino ir beta laktoglobu-
lino genų polimorfizmų sąsajas su produkcijos savybių genominėmis 
vertėmis nustatyta, kad kad kapa kazeino, beta kazeino ir beta 
laktoglobulino (P<0,05) A alelis didina pieno kiekio genominį poten-
cialą, o B alelis didina pieno baltymingumą (P<0,001). 

7. Ištyrę kazeino ir somatinių ląstelių kiekio piene priklausomybę nuo 
kapa kazeino, beta kazeino ir betalaktoglobulino genotipų nustatėme, 
kad BB genotipas didina kazeino kiekį. Nustatėme, kad kapa kazeino 
BB genotipo karvės turi 1,3 karto didesnę galimybę produkuoti daugiau 
kazeino piene ir 1,27 karto didesnę galimybę turėti mažesnį somatinių 
ląstelių kiekį piene bei pagerinti tešmens sveikatingumą nei AA geno-
tipo ir AB karvės. 

8. Atlikus galvijų letalių genetinių ligų BLAD, DUMPS ir CVM paplitimo 
pieninių galvijų populiacijoje įvertinimą rasta Lietuvos pieninų galvijų 
populiacijoje BLAD geno nešiotojų 0,5 proc., CVM geno nešiotojų – 
1 proc., DUMPS geno nešiotojų nerasta. Lietuvos pieninių galvijų 
populiacijoje paveldimų letalių ligų, kurias lemia recesyviniai genai, 
nešiotojų ir platintojų populiacijoje kiekis sumažėjo dėl intensyvios 
selekcinės programos, pašalinant karves mutuoto geno nešiotojas ir 
nenaudojant sėklinimui BLAD, DUMPS ir CVM heterozigotinių bulių.  
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REKOMENDACIJOS 

Rekomenduojame taikyti genominės selekcijos metodą kaip naują įran-
kį galvijų veisime, nešantį didelę ekonominę naudą tiek atskiroje galvijų 
bandoje, tiek atskiroje veislėje ar populiacijoje. Galvijų įvertinimas pagal 
genominius profilius sudaro galimybes atrinkti galvijus, turinčius geriausius 
genominio profilio variantus pagal visus pieninius galvijų požymius, t. y. 
aukščiausios veislinės genominės vertės gyvulius. Genominio profilio rezul-
tatus rekomenduojame naudoti nustatant veislinę genominę gyvulių vertę; 
reitinguojant gyvulius bandose, veislėse, populiacijose, priimant sprendimus 
dėl gyvulių brokavimo; vykdant ankstyvą telyčių ir buliukų atranką; vyk-
dant bulių motinų, atranką; įvertinant esamą bandos, veislės, populiacijos 
genetinį potencialą ir numatant genetinės pažangos kryptis. 
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SUMMARY 

INTRODUCTION 
In the last century, the genetic development of farm animals has been 

based on the registration of the traits and parentage information. The Best 
Linear Unbiased Prediction (BLUP) technique [1] was used to evaluate 
breeding values, according which selection have been carried out. Dairy 
cattle breeding programs have usually been based on progeny evaluation 
schemes, when there were approximately 100 daughters of the sire, whose 
prodigy data were obtained, when the bulls were around 5 years old. The 
best bulls were later widely used in the population. These traditional bree-
ding programs have been very effective since genetic progress has improved 
many selective traits. However, the limits of these traditional breeding 
programs are also well known, which primarily arise on purpose to 
constantly register phenotypes, which can be complicated for a variety of 
reasons. For example, the generation interval of dairy cattle is long, because 
only the traits of productivity of females can be considered. DNA markers 
can extend these limits because DNA can be collected from all, of any age, 
individuals and used to predict the genetic benefit of each individual. The 
genetic benefit of individuals is determined by the alleles which they have 
due to causative mutations which are based on the trait. For the last two 
decades, DNA markers have been used to investigate quantitative genomic 
traits [2], while using markers of genotypes in quantitative locus, the aim is 
to predict the genetic value of individuals [3]. 

The use of DNA markers in selection schemes is useful because it can 
increase the reliability of evaluation of breeding values, especially for young 
animals and those traits that are difficult to register [4, 13]. The increase in 
reliability can ultimately lead to greater genetic improvement. In spite of the 
considerable effort it was to undertake research and selection according to 
the markers, the effect was not as high as expected [5]. Meuwissen and his 
scholars [6] introduced a methodology for assessing breeding values using 
genome-wide markers. Due to the use of dense markers, each quantitive trait 
locus of the population was associated with some of the markers. In 
addition, since genomic markers were used, all quantitive traits locuses were 
evaluated at the same time. The selection based on these genomic predic-
tions of breeding values was named genomic selection [7]. 

In practice, genomic selection has recently begun to be used, as genetic 
markers identified in many cattle species were not sufficient and genotyping 
was still quite expensive. The recent development of DNA technology and 
genome sequencing has led to the discovery of thousands of single nucleo-
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tide polymorphisms (SNP) and a significant reduction in the costs of SNP 
genotyping. This has enabled practically adapting genomic selection and 
initiated various research. Many of the first studies of the genomic selection 
focused on genomic prediction models [8, 9], assessed the effect of popula-
tion parameters on the reliability of genomic prediction [10, 11] or com-
pared the traditional and genomic selection schemes [5, 12]. Later, when 
genomic data were obtained, genomic predictions were confirmed by real 
data, most often comparing genomic predictions with respect to the charac-
teristics of the offspring [14, 66]. With the results of these confirmatory 
studies, the benefits of genomic selection have become very clear. This has 
led the inclusion of genomic selection in dairy cattle breeding schemes in 
recent years [15]. 

1. AIM AND OBJECTIVES 

1.1. Aim of the study 
To investigate influence of genomic selection to improvement of cattle 

dairy and health traits. 

1.2. Objectives of the study 
1. To determine dairy cattle genomic profile for milk yield, milk 

protein content, milk protein %, fat content, milk fat %, somatic 
cell count, dairy form and productive life traits.  

2. Compare Lithuanian dairy cattle genomic profiles with interna-
tional dairy cattle population genomic investigation results. 

3. Evaluate genomic potential of dairy cattle and economic benefit 
applying different genomic selection models. 

4. Evaluate interfaces of milk protein kappa casein, beta casein and 
beta lactoglobulin gene polymorphism with dairy traits genomic 
values and milk quality parameters. 

5. To perform evaluation of cattle lethal diseases BLAD, DUMPS and 
CVM prevalence in Lithuanian dairy cattle population. 

1.3. Novelty and practical significance of the study 
Determined Lithuanian dairy cattle genomic profile and evaluated 

genomic potencial for milk yield, milk protein content, milk protein %, fat 
content, milk fat %, somatic cell count, dairy form and productive life traits 
refilles data of world dairy cattle population genomic diversity. It can be 
concluded that using genomic selection method in dairy cattle breeding 
schemes gives possibility to evaluate dairy cattle genomic potencial at an 
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very early stage, increases selection accuracy and intensity. While deter-
mining dairy cattle genomic profile for each animal, rating animals in herds 
according genomic profile results for separate traits and different traits 
combinations, selecting animals with the highest genomic scores and predic-
ting according rezults separate breed or population genetic improvement 
trends, it is possible to prognose economic effect in the beginning of 
genomic selection process.  

 Determined associations between milk protein polymorphisms and 
genomic values of productive traits, while carrying out genomic selection 
towards increasing milk protein content, increases number of cattle with 
kappa casein, beta casein and beta lactoglobulin B allele and BB genotype, 
prefered in cheese and curd industry. 

 Introduction of dairy cattle genomic profiles to international dairy 
cattle genomic data bases allowes to identify which place separate animal, 
whole herd or dairy cattle population has in international space. Genomic 
selection data is possible to use together with traditional breeding value 
determination methods. Possibility to perform genomic test early in animal 
life gives perfect genetic database for implemenation of many breeding, 
selection and management solutions.  

2. MATERIALS AND METHODS 

2.1. The studies were carried out according to the presented scheme 
(Fig. 2.1.1–2.1.4) 

 
Fig. 2.1.1. Scheme of the study 
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Fig. 2.1.2. The first stage of the research 

 
Fig. 2.1.3. The second stage of the research 

 
Fig. 2.1.4. The third stage of the research 
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2.2. Research material 
The cattle for research were selected in dairy herds, where breeding 

accounting and cattle productivity control were carried out. Farms are 
located in four different regions of Lithuania. In each dairy herd, 50 non-
related (based on the documentation of origin) cattle – cows and heifers – 
were selected. The cattle were healthy, kept and fed according to hygiene 
norms, the conditions for keeping and feeding were in line with veterinary 
requirements. 

Blood samples for genetic studies were taken from jugular vein into 
EDTA containing tubes, transported to laboratory and stored at minus 20 °C 
until genomic DNA extraction. Blood for genetic testing was carried out 
under aseptic conditions from Cephalic Vein in vacuum tubes (Vacutainer) 
with K2EDTA (ethylenediamine tetraacetate) anticoagulant. The tubes were 
marked. Fill in the datasheet. The blood was stored at +4 °C until the test. 
Hair for genetic research (with bulbs) were taken from the animal tail, from 
10 to 20 pcs, placed in special bags and marked.  

2.3. Research methods 
DNA extraction from hair roots was performed according N. Pečiulai-

tienė [196]. DNA extraction from blood leukocytes was performed by 
chloroform salt method according Miller et al. [197]. Genomic DNA con-
tent and purity were determined by spectrophotometric method (DNA/RNA 
Reader, Pharmacia). 

Identification of dairy cattle genomic profile. Genomic analysis of 
dairy cattle economical traits was carried out to evaluate genetic potential 
using a patented bovine SNP microchip „Igenity SNP panel“. The study was 
done at the Neogen Genomics Corporation Laboratory (USA). A total of 
72,000 SNP were investigated. A reference population of dairy cattle, that is 
genotyped and associated with phenotypica traits, consists of over 500,000 
cattle (www.igenity.com) [198].  

For each cattle, 360 single-nucleotide polymorphisms (SNP) encompas-
sing the entire bovine genome associated with milk yield, milk protein 
content, milk protein %, fat content, milk fat %, somatic cell count, dairy 
form and productive life phenotypes have been investigated. The informa-
tion of the cattle SNP (genotype) has been compared with the reference 
catlle SNP database. Correlations have been found between the SNP of the 
tested cattle and the reference animals SNP records. Since there are known 
interactions between the reference cattle populations SNP and phenotypes, 
links between the tested animal SNP and reference population phenotypes 
have been identified. For each tested cattle, “Igenity” dairy cattle genomic 
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profile was composed. The genomic profile of dairy cattle shows the 
genetically predicted values of the traits using genomic scores of 1 to 10. 
The highest score shows the best genomic value and the highest genetic 
potential for a certain feature. 

Evaluation of cattle genetical potencial. Analysis of the distribution 
of the cattle by genomic scores. Comparison of the genetic potential of the 
cattle and the genetic potential of the cattle from the “Igenity” database by 
the “Igenity Benchmark“ software (www.igenity.com). This software allows 
to estimate the location of the cattle group, herd, breed in more than half a 
million „Igenity” database based on genomic information. Evaluation and 
selection of cattle according to genomic information by “Igenity Custom” 
software (www.igenity.com). This software allows to apply a priority filter 
that shows the orientation and intensity of selection, for traits expressed by 
scores. The orientation of the selection was expressed by traits selection and 
the intensity, applying different values in percentage of the selected traits. 
The average genomic score varied from 1 to 10 was calculated for each 
individual. This process allowed to evaluate the cattle according to traits, 
which were selected as the most important, to reach the selection purpose. 
First selection model – calculations performed for the whole group of cattle, 
individually for cows and heifers. 100% significance was given for the 
amount of milk, 0% for fat content, 0% for fat percent, 0% for protein 
content, 0% for protein percent, 0% for productive life, 0% for somatic cell 
count and 0% for dairy form. 30% of low genetic potential in traits of dairy 
cattle cows was replaced by 30% of heifers that received high genomic 
scores, i.e. with a high genetic potential for the trait manifestation. The 
significances in percent of the first selection model for the selected traits 
were applied. Second selection model – calculations performed for the 
whole group of cattle, individually for cows and heifers. 25% significance 
was given for the amount of milk, kg, 15%. for fat content, 15% for milk 
protein content, 15% for productive life, 15% for somatic cell count and 
15% for dairy form. 30% of low genetic potential in traits of dairy cattle 
cows was replaced by 30% of the heifers, that received high genomic sco-
res, i. e. with a high genetic potential for the trait manifestation. The signifi-
cances in percent of the second selection model for the selected traits were 
applied. 

Economic effect evaluation of genomic selection. Genomic scores by 
the „Igenity Custom“ software (www.igenity.com) have been converted to 
the true rates of phenotypic traits – genomic scores of milk in kilograms, 
milk protein in percentage, milk protein amount in kilograms, milk fat in 
percentage, milk fat amount inkilogram, somatic cell count in ths/ml, pro-
ductive life in months. Phenotypic traits rates showed how much added va-
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lue each animal could give. The lowest genomic score 1 equates to a zero-
manifestation. The genomic potential of the cattle and the added genomic 
value expressed in the values of the phenotypic traits were converted into 
euros and the economic effect of genomic selection was evaluated. 

Kappa casein gene PCR-RFLP test method [200].  
The PCR reaction was carried out in thermocycler (G-storm, United 

Kingdom). PCR mix – 12 µl ddH2O, 5 µl 10xPCR buffer, 2.5 µl dNTP 
(2 mM), 3 µl MgCl2 (50 mM), 2.5 µl CSN3 1 (20 pmol); 2.5 µl CSN3 2 
(20 pmol); 0.5 µl BSA; 2 µl Taq (1U/ml) polymerase (Thermo Scientific, 
Lithuania). The digestion of PCR product was performed using endo-
nucleases HaeIII/ HindIII (Thermo Scientific, Lithuania) (Table 2.3.1). 

Table 2.3.1. The primers, PCR profile, PCR product size and restriction 
enzymes used for identification of milk protein kappa casein gene polymor-
phism. 

Milk 
protein 

Primers PCR profile PCR 
product 

size 

Restriction 
endonuclease 

Kappa 
casein 

CSN3 1 5´–
AGCGCTGTGAGAAA 
GATG –3 
 
CSN3 2 5´–
GTGCAACAACACTG 
GTAT –3´ 

94 °C 3 min  935 bp HindIII 
94 °C 30 s 30 

cycles 
 HaeIII 

58 °C 30 s 
72 °C 30 s 
72 °C 5 min  

 
To separate alelles A, B and E 20 μl PCR product was digested with 

10.5 μl restriction mix (8 μl ddH2O, 2 μl 10xMbuf., 0.5 μl. HaeIII/HindIII). 
The samples were left in the thermostate for night (15 h) at 37 °C (Table 
2.3.2). 

Table 2.3.2. PCR fragments sizes in bp of kappa casein gene after the 
digestion with restriction endonuclease 

Genotype Restriction endonuclease, fragment sizes in bp 
HindIII HaeIII 

A/A 935 641 + 294 
A/B 935 + 520+ 415 641 + 294 
A/E 935 641 + 496 + 294 + 145 
B/B 520 + 415 641 + 294 
B/E 935 + 520 + 415 641+ 496 + 294 + 145 
E/E 935 496+294 + 145 
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Kappa casein genotypes were determined by electrophoresis using 
restricted PCR product fractionated by electrophoresis method on 3% 
agarose gel (Thermofisher Scientific Baltics), 100 V for 50 min and 
analysed under UV light (wave length 300 nm) by „MiniBisPro“ videodocu-
mentation system (Herolab). 

Beta casein gene test method. Investigations of the A and B alleles 
polymorphism of bovine beta casein genes were performed at the Neogen 
Genomics Corporation Laboratory (USA). The allele-specific oligonucleo-
tide polymerase chain reaction (ASO-PCR) [138], was used to determine the 
variants, A1 and A2, of the cattle beta casein gene (Table 2.3.3). 

Table 2.3.3. Primers used for identification of milk protein beta casein A1 
and A2 alleles polymorphism 

Allele Direction Primers 
A1 Forward 5’-TCCCTTCCCTGGGCCCATCCA-3’ 

Reverse 5’-TCAGTGAGAGTCAGGCTCTGG-3’ 
A2 Forward 5’-TCCCTTCCCTGGGCCCATCCC-3’ 

Reverse 5’-TCAGTGAGAGTCAGGCTCTGG-3’ 
 
The PCR mixture consists of 2.5 μl forward and reverse primers 

(biomers.net), 2.5 μl Buffer (10xDreamTaq Green Buffer ((with 20mM 
MgCl2), Thermo Scientific), 2.5 μl dNTP (5 mM, Thermo Scientific), 4.75 
μl water without RNase (Thermo Scientific), 0.25 μl Taq polymerase 
(DreamTaq DNA Polymerase 5U/μl Thermo Scientific) and investigated 
DNA. A separate reaction was performed to identify each allele (10 μl of 
DNA and 15 μl of PGR into the tube) (Table 2.3.4). 

Table 2.3.4. PCR profile and PCR product size used for identification of 
milk protein beta casein polymorphism 

Milk protein PCR profile PCR product size 
Beta Casein 95°C 2 min  208 bp 

95°C 30 s 35 cycles 
64°C 30 s 
72°C 30 s 
72°C 7 min  
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Beta lactoglobulin gene PCR-RFLP test method. Genotyping for 
beta lactoglobulin was done using PCR-RFLP method [200].  

The PCR reaction was carried out in thermocycler (G-storm, United 
Kingdom ). PCR mix – 4.95 µl ddH2O, 2.5 µl 10xPCR buffer, 2 µl dNTP (2 
mM), 2 µl MgCl2 (50 mM), 1.5 µl BLg 2, 1.5 µl BLg 3, 0.25 µl BSA, 0.3 µl 
Taq (1U/ml) polymerase (MBI Fermentas, Lithuania). The digestion of PCR 
product was performed using endonuclease HaeIII (MBI Fermentas, Lithua-
nia) (Table 2.3.5). 

Table 2.3.5. Primers, PCR profile, PCR product size and restriction enzy-
mes used for identification of milk protein beta lactoglobulin polymorphism 

Milk 
protein 

Primers PCR profile PCR product 
size 

Restriction 
enzyme 

Beta lacto-
globulin 

JBLG 2: 5ꞌ- TGT GCT 
GGA CAC CGA CTA 
CAA AAA G-3ꞌ 
JBLG 3: 5ꞌ- GCT CCC 
GGT ATA TGA CCA 
CCC TCT-3ꞌ 

94 °C 3 min  247 bp HaeIII 
94 °C 40 s 35 

cycles 58 °C 50 s 
72 °C 50 s 
73 °C 5 min  

 
To separate alelles A, B 10 μl PCR product was digested with 10.5 μl 

restriction mix (8 μl ddH2O, 2 μl 10xMbuf., 0.5 μl. HaeIII (MBI Fermentas, 
Lithuania, 10 units/20 ml)). The samples were left in the thermostate for 
night (15 h) at 37 °C. Restricted PGR product was fractionated by electro-
phoresis method on 4% agarose gel (Thermofisher Scientific Baltics), 100 V 
for 50 min and analysed under UV light (wave length 300 nm) by 
„MiniBisPro“ videodocumentation system (Herolab) (Table 2.4.6). 

Table 2.3.6. PCR fragments sizes in bp of beta lactoglobulin gene after the 
digestion with restriction endonuclease 

Genotype Restriction endonuclease, fragment sizes in bp 
HaeIII 

A/A 148 + 99 
A/B 74+74+99+99+148 
B/B 74 + 74 + 99 

 
Tests for milk quality traits. Samples of 50 ml raw milk for testing 

were taken during evening milking according to the milk sampling rules 
(LST EN ISO 707: 1999 + P: 2003 Milk and milk products – Sampling 
rules). Milk composition and quality studies were performed by “Pieno 
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tyrimai”. Samples of milk composition and quality assay were collected to a 
special container, which collects mixed milk amount from individual cow. 
Samples of raw milk were preserved with „Sedupol” tablets (containing 
8 mg bronopol and 0.3 mg natamycin per tablet). After placing the prieser-
vative, the milk was well mixed. Preserved milk samples in special 
containers at a temperature of not more than 6–8 °C in two hours were 
delivered to the laboratory. Milk protein content was determined by the 
Lactoscope, based on the measurement of specific mean infra-red wave-
length absorption of the test component (LST ISO 9622: 2000). 

The number of somatic cells was determined by flow cytometry method 
using the Somascope gauge according to LST EN ISO 13366-2: 2006 + AC: 
2007 “Milk. Somatic cell count.2nd part. Fluorooptoelectronic Meter 
Guide”. The number of somatic cells in milk is expressed in ths.cells/ml. 
The amount of casein was determined by the reference method using an 
approved international standard LST EN ISO 8968-2: 2002 for the determi-
nation of nitrogen in milk. The amount of casein in milk is expressed in 
g/100 g of milk.  

Improvement of cattle health traits by genetic markers 
Investigation of polymorphism of the genes for BLAD, DUMPS and 

CVM diseases in cattle were performed at the “Neogen Genomics” 
Corporation Laboratory (USA). 

Testing method for mutation c. 383 A→G in CD18 gene,  
causing BLAD disease in cattle 
BLAD disease is caused by point mutation in CD18 gene of the cattle 

first chromosome. Single nucleotide mutation was determined as change 
adenin to guanin in 383 position. PCR-RFLP test method was used to 
determine polymorphism of BLAD gene. Primers used for identification of 
mutated allele: 

forward 5ꞌ-GAATAGGCATCCTGCATCATATCCACCA-3ꞌ; 
reverse 5ꞌ-CTTGGGGTTTCAGGGGAAGATGGAGTAG-3ꞌ. 
If animal has two mutated alleles, his genotype is BL/BL. Such animal 

is sick. 
If animal has one mutated allele, his genotype is BL/TL. Such animal is 

not sick, but is carrier and distributor of mutated allele. 
If animal does not have mutated alleles, his genotype is TL/TL. Such 

animal is healthy. 
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Testing method for mutation c.405 C→T in UMPS gene,  
causing DUMPS disease in cattle 
DUMPS disease is caused by point mutation in UMPS gene of the 

cattle first chromosome. Single nucleotide mutation was determined as 
change citozin to timine in 405 position. PCR-RFLP test method was used 
to determine polymorphism of DUMPS gene. Primers used for identifi-
cation of mutated allele: 

forward 5ꞌ-GCAAATGGCTGAAGAACATTCTG-3ꞌ; 
reverse 5ꞌ-GCTTCTAACTGAACTCCTCGAGT-3ꞌ. 
If animal has two mutated alleles, his genotype is DP/DP. Such animal 

is sick. 
If animal has one mutated allele, his genotype is DP/TD. Such animal is 

not sick, but is carrier and distributor of mutated allele. 
If animal does not have mutated alleles, his genotype is TD/TD. Such 

animal is healthy. 

Testing method formutation c.559 G→T SLC35A3 in SLC35A3 
gene, causing CVM disease in cattle 
CVM disease is caused by missens mutation in SLC35A3 gene of cattle 

third chromosome. The study was performed by sequencing method.  
If animal has two mutated alleles, his genotype is CV/CV. Such animal 

is sick. 
If animal has one mutated allele, his genotype is CV/TV. Such animal 

is not sick, but is carrier and distributor of mutated allele. 
If animal does not have mutated alleles, his genotype is TV/TV. Such 

animal is healthy. 

2.4. Statistical data analysis 
Statistical data analysis was performed using the data collection and 

analysis program package SPSS 22.0 (Statistical Package for Social Science 
22 for Windows). Using the Kolmogorov-Smirnov test, the assumption of 
the continuity of the variables was verified. The following descriptive 
statistics were used for the tested characteristics: the arithmetic mean and its 
deviation, the median (minimum and maximum value), and the frequency 
variables for the qualitative variables. The effect of genomic score, kappa 
casein, beta casein and beta lactoglobulin genotypes on the dairy charac-
teristics in the standard lactation duration – milk content, protein content 
and protein content was determined using the single-factor dispersion 
analysis ANOVA (post-hoc Fisher LSD criterion (α = 0.05). The influence 
of kappa casein, beta casein and beta lactoglobulin genotypes on the 
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genomic score was assessed by analyzing the distributions and evaluating 
their differences by nonparametric methods (χ2 test, Kruskal Wallis test). 
The frequencies of alleles and genotypes of kappa casein, beta casein and 
beta lactoglobulin polymorphism were investigated using a χ2 test to deter-
mine the deviation from the Hardy-Veinberg equilibrium. 

3. RESULTS 
3.1. Dairy cattle genomic selection of quantitative traits 
High genomic scores ranging from 8 to 10 points for productive life 

received 23% of tested animals, for milk yield – 13.0% of animals, for fat 
amount – 25.5% of animals, for fat percent – 17.0% of animals, for protein 
amount – 27.0% of animals, for protein percent – 41.5% of animals, for 
dairy form – 8.5% of animals. Low genomic scores raging from 1 to 3 
points which are prefable for somatic cell score received 16.0% of animals. 
Middle genomic scores ranging from 5 to 6 points for productive life 
received 41.0% of tested animals, for milk yield – 44.5% of animals, for fat 
amount – 34.0% of animals, for fat percent – 29.0% of animals, for protein 
amount – 36.0% of animals, for protein percent – 23.0% of animals, for 
dairy form – 42.5% of animals, for somatic cell score received 24.0% of 
animals. Low genomic scores ranging from 1 to 3 points for productive life 
received 5.0% of tested animals, for milk yield – 6.0% of animals, for fat 
amount – 12.5% of animals, for fat percent – 18.0% of animals, for protein 
amount – 7.5% of animals, for protein percent – 0.0% of animals, for dairy 
form – 19.0% of animals, for somatic cell score received 24.0% of animals. 
High genomic values not prefable for somatic cell score ranging from 8 to 
10 received 13.5% of tested animals (Table 3.1.1). 
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High genomic scores ranging from 8 to 10 points for productive life 
received 20% of tested cows, for milk yield – 8.4% of cows, for fat 
amount – 28.3% of cows, for fat percent – 22.1% of cows, for protein 
amount – 21.7% of cows, for protein percent – 45.7% of cows, for dairy 
form – 13.4% of cows. Low genomic scores ranging from 1 to 3 points 
which are prefable for somatic cell score received 28.4% of cows. Middle 
genomic scores raging from 5 to 6 points for productive life received 45.0% 
of tested cows, for milk yield – 55.0% of cows, for fat amount – 26.7% of 
cows, for fat percent – 30.5% of cows, for protein amount – 41.7% of cows, 
for protein percent – 20.1% of cows, for dairy form – 38.3% of cows, for 
somatic cell scor received 26.7% of cows. Low genomic scores ranging 
from 1 to 3 points for productive life received 5.0% of tested cows, for milk 
yield – 8.3% of cows, for fat amount – 16.7% of cows, for fat percent – 
8.5% of cows, for protein amount – 10.0% of cows, for protein percent – 
0.0% of cows, for dairy form – 16.7% of cows. High genomic values not 
prefable for somatic cell score ranging from 8 to 10 received 15.1% of 
tested cows (Table 3.1.2). 
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High genomic scores ranging from 8 to 10 points for productive life 
received 20.0% of tested heifers, for milk yield 15.5% of heifers, for fat 
amount – 25.5% of heifers, for fat percent – 13.4% of heifers, for protein 
amount – 29.1% of heifers, for protein percent – 39.2% of heifers, for dairy 
form – 5.7% of heifers. Low genomic scores raging from 1 to 3 points, 
which are prefable for somatic cell score received 28.6% of heifers. Middle 
genomic scores ranging from 5 to 6 points for productive life received 
43.0% of tested heifers, for milk yield – 42.9% of heifers, for fat amount – 
36.8% of heifers, for fat percent – 35.0% of heifers, for protein amount – 
33.7% of heifers, for protein percent – 31.6% of heifers, for dairy form – 
35.7% of heifers, for somatic cell score received 40.7% of heifers. Low 
genomic scores ranging from 1 to 3 points for productive life received 2.2% 
of tested heifers, for milk yield – 3.9% of heifers, for fat amount – 8.1% of 
heifers, for fat percent – 10.5% of heifers, for protein amount – 7.0% of 
heifers, for protein percent – 0.0% of heifers, for dairy form – 16.7% of 
heifers. High genomic values not prefable for somatic cell score ranging 
from 8 to 10 received 17.4% of tested heifers (Table 3.1.3). 
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Comparing distribution according genomic scores between cows and 
heifers was determined that high genomic scores for milk yield (8–10), 
showing potential for high milk yield had 7.1% more heifers than cows 
(P<0.05). 14% more heifers than cows had average genomic scores (5–6) 
for somatic cell scores, showing resistance to mastitis. 11.6% and 4.5% 
more heifers than cows had higher average genomic scores (5–6) for milk 
protein % and milk fat % (P<0.05). Less heifers than cows received 
(P<0.05) low genomic scores for traits like: productive life, milk yield, milk 
fat and protein amount, showing heifers better genetic potencial for milk 
production traits. 

Comparing Lithuanian dairy cattle genomic profiles with international 
dairy cattle population, comprising of more than half million genomic 
profiles in “Igenity” database, by “Benchmark Igenity” custom sort prog-
ram, was determined that Lithuanian dairy cattle average genomic value was 
higher for milk fat amount 0.09 point, milk yield 1.49 point, milk protein 
amount 0.78 point, dairy form 0.11 point. Determined less than average 
“Igenity” dairy cattle population genomic value for milk fat % 1.00 score, 
for protein % 0.94, for productive life 0.54. For somatic cell score lower 
genomic point shows positive trait expression and is desirable, but in 
Lithuanian dairy cattle population genomic points for somatic cell score is 
higher 0.18 than the average “Igenity” dairy population genomic point. 
After determination that Lithuanian dairy cattle average genomic values was 
higher for fat %, milk yield, milk protein amount and dairy form distribution 
and comparison with “Igenity” cattle population was analized according 
these traits (Table 3.1.4). 

Table 3.1.4. Comparison of average genomic values of Lithuanian dairy 
cattle with cattle of the “Igenity” population 

Traits Lithuanian dairy cattle 
average genomic values 

“Igenity” international 
dairy cattle population 
average genomic values 

Fat, kg 6.19 6.10 
Fat, % 5.80 6.80 
Milk yield, kg 6.01 4.50 
Productive life, months 6.26 6.80 
Protein, kg 6.18 5.40 
Dairy form 5.18 5.07 
Protein, % 7.26 8.20 
Somatic cell score, (×1000, ml) 5.38 5.10 
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Comparing Lithuanian dairy cattle distribution according dairy form 
genomic scores with distribution of cattle in international dairy cattle popu-
lation, by Benchmark “Igenity” custorm sort program was determined that 
genomic scores ranging from 8 to 10 had 8.5% of Lithuanian dairy cattle 
population and 5.0% “Igenity” dairy cattle population, average genomic 
value ranging from 4 to 7 points got 73.0% of Lithuanian dairy cattle popu-
lation, and 75.0% of “Igenity” dairy cattle population, low genomic values 
ranging from 1 to 3 got 19.0% of Lithuanian dairy cattle population and 
19.0% genity dairy cattle population. Comparing Lithuanian dairy cattle 
distribution according milk fat amount genomic scores with distribution of 
cattle in international dairy cattle population, by Benchmark “Igenity” 
custorm sort program was determined that genomic scores ranging from 8 to 
10 had 25.5% of Lithuanian dairy cattle population and 7.0% “Igenity” 
dairy cattle population, average genomic value ranging rom 4 to 7 points got 
63.0% of Lithuanian dairy cattle population, and 88.0% of “Igenity” dairy 
cattle population, low genomic values ranging from 1 to 3 got 13.0% of 
Lithuanian dairy cattle population and 5.0% “Igenity” dairy cattle popula-
tion. Comparing Lithuanian dairy cattle distribution according to milk 
protein amount genomic scores with distribution of cattle in international 
dairy cattle population, by Benchmark “Igenity” custorm sort program was 
determined that genomic scores ranging from 8 to 10 had 27.0% of 
Lithuanian dairy cattle population and 10.0% “Igenity” dairy cattle popula-
tion, average genomic value ranging from 4 to 7 points got 65.0% of Lithua-
nian dairy cattle population, and 88.0% of “Igenity” dairy cattle population, 
low genomic values ranging from 1 to 3 got 8.0% of Lithuanian dairy cattle 
population and 15.0% “Igenity” dairy cattle population. Comparing Lithua-
nian dairy cattle distribution according milk yield genomic scores with 
distribution of cattle in international dairy cattle population, by Benchmark 
“Igenity” custorm sort program was determined that genomic scores ranging 
from 8 to 10 had 13.0% of Lithuanian dairy cattle population and 6.0% 
“Igenity” dairy cattle population, average genomic value ranging from 4 to 
7 points got 82.0% of Lithuanian dairy cattle population, and 79.0% of 
“Igenity” dairy cattle population, low genomic values ranging from 1 to 3 
got 5.0% of Lithuanian dairy cattle population and 12.0% “Igenity” dairy 
cattle population. 

We carried out analysis of the selectable traits added values of dairy 
cattle according to genomic profile results. Cattle in “Igenity” reference 
population are ranked according correlation between genomic informacion 
and phenotypic traits. Genomic scores are related to additive phenothypic 
traits value. Comparing SNP genomic data of tested animals with SNP data 
of reference animals each animal gets certain genomic score for each trait. 
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Best cows, having genomic score 10 for milk yield, had genomic potential 
give 1175 kg milk per lactation more than cows that got genomic score 1. 
Cows having genomic score 10 for productive age have genomic potential 
give production 5.5 month longer cows that got genomic score 1. Cows 
having genomic score 10 for fat amount have genomic potential give 33 kg 
more per lactation in comparison with cows getting genomic score 1. Cows 
having genomic score 10 for protein amount have genomic potential give 
19 kg more per lactation in comparison with cows getting genomic score 1 
(Table 3.1.5). 

Table 3.1.5. Added values of dairy cattle selectable traits based on genomic 
scores 

Genomic 
scores 

Added values of selectable traits based on genomic scores 
Milk yield, 

kg 
Fat amount, 

kg 
Protein amount, 

kg 
Productive life, 

months 
10 1,175 33 18 5.5 
9 970 28 16 4.6 
8 853 24 14 4.1 
7 731 21 12 3.5 
6 617 18 10 3.0 
5 504 14 8 2.4 
4 387 11 6 1.9 
3 263 7 4 1.7 
2 150 4 3 1.3 
1 0 0 0 0 
 
Investigation revealed, that 3% of cattle that got genomic score 9 for 

milk yield, could give extra 5,820 kg milk per lactation, in comparison with 
cattle who got genomic score 1. So if in population we have 13% of cattle, 
that got high genomic scores ranging from 8 to 9, we can get extra 22,880 
kg of milk per lactation. So if in tested population we have 25.5% cattle, 
that got high genomic scores for fat amount ranging from 8 to 10 and 27% 
cattle, that got high genomic scores for protein amount ranging from 8 to 10 
we can get extra 1,396 kg of fat and 800 kg of protein per lactation. So if in 
tested population we have 25.5% cattle, that got high genomic scores for fat 
amount ranging from 8 to 10 and 27% cattle. If in tested population we have 
20.0% cattle, that got high genomic scores for productive life ranging from 
8 to 10, we can get extra 200.1 month of most productive cow lactation and 
get 450,121 kg milk, 27,464 kg milk fat amount, 15,738 kg milk protein 
amount (Table 3.1.6). 
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Table 3.1.6. Added values of Lithuanian dairy cattle (all tested population) 
selectable traits based on genomic scores 

Genomic 
scores 

Added values of Lithuanian dairy cattle (all tested population) selectable 
traits based on genomic scores 

Milk yield, 
kg 

Fat amount, 
kg 

Protein amount, 
kg 

Productive life, 
months 

10 0 528.0 72.0 27.5 
9 5,820.0 196.0 224.0 41.4 
8 17,060.0 67230 504.0 131.2 
7 32,164.0 735.0 408.0 157.5 
6 33,318.0 702.0 440.0 144.0 
5 17,640.0 406.0 224.0 81.6 
4 11,223.0 231.0 150.0 32.3 
3 2,367.0 126.0 24.0 11.7 
2 450.0 28.0 32.0 1.7 
1 0 0 0 0 

 
Investigation revealed, that 1.7% of cows that got genomic score 9 for 

milk yield, could give extra 1,649 kg milk per lactation, in comparison with 
cows which got genomic score 1. So if in population we have 8.4% of cows, 
that got high genomic scores ranging from 8 to 9, we can get extra 7,364 kg 
of milk per lactation. So if in tested population we have 28.3% cattle, that 
got high genomic scores for fat amount ranging from 8 to 10 and 21.7% 
cows, that got high genomic scores for protein amount ranging from 8 to 10 
27% we can get extra 705 kg of fat and 661.2 kg of protein per lactation. If 
in tested population we have 20.0% cows, that got high genomic scores for 
productive life ranging from 8 to 9, we can get extra 172.3 month of most 
productive cow lactation and get 124,803 kg milk, 11,948 kg milk fat 
amount, 11,206 kg milk protein amount (Table 3.1.7). 
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Table 3.1.7. Added values of Lithuanian dairy cattle (cows) selectable traits 
based on genomic scores 

Genomic 
scores 

Added values of Lithuanian dairy cattle (cows) selectable traits based on 
genomic scores 

Milk yield, 
kg 

Fat amount, 
kg 

Protein amount, 
kg 

Productive life, 
months 

10 0 495.0 61.2 0 
9 1,649.0 47.6 320.0 76.36 
8 5,715.1 162.4 280.0 95.94 
7 10,965.0 420.0 432.0 140.0 
6 22,643.9 360.0 400.0 150.0 
5 9,223.2 93.8 200.4 96.0 
4 5,147.1 91.3 99.6 38.0 
3 867.9 81.9 40.0 13.0 
2 750 20.0 19.8 0 
1 0 0 3.34 0 

 
If in population we have 15.5% of cattle, that got high genomic scores 

ranging from 8 to 9, we can get extra 13,681.8 kg of milk per lactation. If in 
tested population we got 25.5% of heifers with genomic scores ranging from 
8 to 10 for fat amount we can get extra 679.6 kg of fat and 29.1% of heifers 
with genomic scores ranging from 8 to 10 for protein amount we can get 
extra 426.4 kg of protein per lactation. If in tested population we have 
20.0% heifers, that got high genomic scores for productive life ranging from 
8 to 10, we can get extra 86.2 month of most productive heifers lactation 
and get 116,004 kg milk, 5,762 kg milk fat amount, 3,615 kg milk protein 
amount (Table 3.1.8). 
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Table 3.1.8. Added values of Lithuanian dairy cattle (heifers) selectable 
traits based on genomic scores 

Genomic 
scores 

Added values of Lithuanian dairy cattle (heifers) selectable traits based 
on genomic scores 

Milk yield, 
kg 

Fat amount, 
kg 

Protein amount, 
kg 

Productive life, 
months 

10 0 171.6 45.0 12.1 
9 3,783.0 145.6 72.0 10.1 
8 9,894.8 362.4 309.4 64.0 
7 19,079.1 331.8 194.4 88.2 
6 17,461.1 336.6 205.0 69.0 
5 7,358.4 253.4 105.6 48.0 
4 4,489.2 129.8 84.0 18.2 
3 1,025.7 50.4 10.0 2.0 
2 0 11.6 13.5 1.2 
1 0 0 0 0 

In the first genomic selection model we selected animals by cattle 
“Custom Igenity” program giving 100% priority to increase milk yield with 
no attention to other dairy traits. We left in the herd 70% of cows with 
highest genomic scores for milk yield and replaced 30% of cows that got 
lowest genomic scores for milk yield with 30% of the best heifers for milk 
yield trait according SNP data. It was calculatad that average extra milk 
amount according genomic scores for cow per lacation in tested population 
is 548 kg. After selecting 70% of the best cows (genomic potential for extra 
milk 641 kg per cow per lactation), in herd were 30% of cows is replaced by 
30% of best heifers (genomic potential for extra milk 876 kg per heifer per 
lactation), milk amount genomic potential coud be increased up to 148 kg 
extra per cow per lactation or 14,800 kg per lactation per 100 cow herd. 
Average herd genomic score after replacement of cows by genomically 
evaluated heifers increased from 5.50 up to 6.41. But carrying out selection 
only for increased milk amount other important dairy traits become worse – 
decreased milk fat % and milk protein % genomic potential, increased 
somatic cell score genomic value (Table 3.1.9). 
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In the first genomic selection model coverting genomic scores to 
production traits records and production records to money in Eur, giving 
100% priority to increase milk yield with no attention to other dairy traits, 
we got 148 Eur for extra milk yield per cow (0.27 Eur for one kg milk) in 
herd before genomic selection, 173 Eur per cow from 70% of best selected 
cows, 237 Eur from 30% best selected heifers and 188 Eur per cow in the 
herd where 30% of cows with the lowest genomic scores replaced by 30% 
of heifers that got the highest genomic scores. Profit increase in Eur per 
lactation in first genomic selection model would be in 100 herd cow 
4,000 Eur for milk yield and 1,100 Eur for milk amount got for prolonged 
productive age. Selected the best genomically evaluated heifers give 
237 Eur profit per animal, if all cows would be replaced by the best heifers, 
the increase in profit could reach 8,900 Eur for milk yield and 7,000 Eur for 
prolonged productive life (Table 3.1.10). 

Table 3.1.10. Economic evaluation of added genomic value when selection 
is made to increase the amount of milk (100% for milk amount, kg) 

Dairy cattle Milk amount per lactation 
per cow, EUR /  

for 100 cows herd, EUR 

Prolonged productive life in 
months if the average milk 

amount per lactation per one 
cow is 5,600 kg, EUR / 

for 100 cows herd, EUR 
Cows 148/14,800 446/44,600 
Cows – 70% selected 
based on the best genomic 
score for milk 

173/17,300 448/44,800 

Heifers 142/14,200 516/51,600 

Heifers – 30% selected 
based on the best genomic 
score for milk 

237/23,700 481/48,100 

Herd with 30% cows 
replaced by 30% heifers 

188/18,800 457/45,700 
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In the second genomic selection model we selected animals by cattle 
“Custom Igenity” program giving selection preasure to all dairy cattle 
important traits – 25% to milk yield, 15% fat %, 15% protein %, 15% 
productive life, 15% somatic cell count and 15% dairy form. We left in the 
herd 70% of cows with the highest genomic scores for milk yield and 
replaced 30% of cows that got the lowest genomic scores for milk yield with 
30% of the best heifers for milk yield trait according SNP data. It was 
calculatad that average extra milk amount according to genomic scores for 
cow per lacation in tested population is 548 kg. After selecting 70% of the 
best cows (genomic potential for extra milk 553 kg per cow per lactation), 
in herd were 30% of cows is replaced by 30% of the best heifers (genomic 
potential for extra milk 524 kg per heifer per lactation), milk amount 
genomic potential decreased in 24 kg per cow per lactation or 2,400 kg per 
lactation per 100 cow herd. Average herd genomic score afer replacement of 
cows by genomically evaluated heifers increased from 6.08 up to 6.45. But 
despite of the decrease of milk amount in genomic selection model where 
selection preasure is given to all dairy cattle traits other important dairy 
traits genomic potencial increased – milk fat % from 0.28 upto 0.32, milk 
fat amount from 16 up to 21 kg per cow per lactation, productive age could 
be increased from 2.95 up to 3.45 month per cow, decreased somatic cell 
count show higher genomic potencial for better udder health of cows 
(Table 3.1.11). 
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Profit increase in Eur per lactation in first genomic selection model 
would be in 100 herd cow 4,000 Eur for milk yield and 1,100 Eur for milk 
amount got for prolonged productive age. Selected the best genomically 
evaluated heifers give 237 Eur profit per animal, if all cows would be 
replaced by the best heifers, the increase in profit could reach 8,900 Eur for 
milk yield and 7,000 Eur for prolonged productive life. 

In the second genomic selection model coverting genomic scores to 
production traits records and production records to money in Eur, giving 
equal selection preasure to all dairy cattle important traits, we got 148 Eur 
for extra milk yield per cow (0.27 Eur for one kg milk) in herd before 
genomic selection, 126 Eur from 30 % the best selected heifers and 141 Eur 
per cow in the herd where 30% of cows with the lowest genomic scores 
replaced by 30% of heifers that got the highest genomic scores. Profit 
deccrease in Eur per lactation in second genomic selection model would be 
7 Eur per cow, in 100 herd cow 700 Eur for milk yield. But prolonged 
productive age gives 7,500 Eur as well as increse in milk fat and decrease in 
somatic cell score showing better udder health (Table 3.1.12). 

Table 3.1.12. Economic evaluation of added genomic value when the 
selection priority is allocated equally to all the important traits of dairy 
cattle (25% milk, 15% fat, 15% protein, 15% productive life, 15% somatic 
cell count and 15% milk form) 

Dairy cattle Milk amount per 
lactation per cow, EUR / 
for 100 cows herd, EUR 

Prolonged productive life in months if 
the average milk amount per lactation 

per one cow is 5,600 kg, EUR /  
for 100 cows herd, EUR 

Cows 148/14,800 446/44,600 
Cows – 70% 
selected based on 
the best genomic 
score for milk 

149/14,900 502/50,200 

Heifers 128/12,800 473/47,300 
Heifers – 30% 
selected based on 
the best genomic 
score for milk 

126/12,600 641/64,100 

Herd with 30% 
cows replaced 
by 30% heifers 

141/14,100 521/52,100 



3.2. Dairy cattle genomic selection of qualitative traits 
Results of milk protein kappa casein, beta casein and beta 

lactoglobulin genetic analysis. We have found three kappa casein alleles in 
Lithuanian dairy cattle population. The highest frequency is found A allele – 
0.724, the lowest allele E – 0.052. B allele, having largest influence to milk 
technological properties, had 90% of tested cows. Six kappa casein genoty-
pes have been found in Lithuanian cattle population: AA (0.5), AB (0.379), 
AE (0.069), BB (0.023), BE (0.023), EE (0.006). Observed and expected 
genotype frequencies did not differ statistically significant (P = 0.185). With 
the highest frequency was found AA genotype. 50% of cows had this 
genotype. The lowest ferquency was found EE genotype. It had only 0.6% 
of tested cows. BB genotype, the most favourable to cheese production, was 
found in 2.3% of cows. We have found two beta casein alleles in Lithuanian 
dairy cattle population. The highest frequency was found A allele – 0.968, B 
allele – 0.032. Two beta casein genotypes have been found in Lithuanian 
cattle population: AA (0.937), AB (0.063). AA genotype had 93.7% of 
cows. There was no cows with BB genotype. Observed and expected 
genotype frequencies not differed statistically significant (P = 0.999). After 
analyzing scientific literature and understanding how much influence beta 
casein genotype has to human health we carried out extra investigation 
identifying A1 and A2 beta casein alleles. A1 allele is harmfull to human 
health because of formation of casomorfin in human digestive track. In 
Lithuanian dairy cattle population A1 allele is found with frequency 0.261, 
A2 with frequency 0.739. In old Lithuanian cattle breeds Lithunian grey and 
Lithuanian white backed A1 alelle had 52% of cows and 38% of cows 
repectively. A2 allele had 48% of Lithunian grey cattle and 62% of 
Lithuanian white backed cattle. We have found three beta casein genotypes 
in Lithuanian cattle population according A1 and A2 alelles: A1A1 (0.04), 
A1A2 (0.44) ir A2A2 (0.52). A2A2 genotype causing human health 
problems had 52% of tested cows. Observed and expected genotype 
frequencies not differed statistically significantly (P = 0.99). We have found 
two beta lactoglobulin alleles in Lithuanian dairy cattle population, in 
frequencies for A allele – 0.456, for B allele – 0.544. We have found three 
beta lactoglobulin genotypes in Lithuanian cattle population: AA (0.183), 
AB (0.544), BB (0.273). The most frequent was AB genotype, which had 
54.4% of cows. BB genotype favourable for cheese producton had 27.3% of 
cows. Observed and expected genotype frequencies did not differ statisti-
cally significant (P = 0.998). Evaluated observed and expected heterozi-
gocity in kappa and beta casein locuses showed that observed heterozigosity 
is lower than expected, but did not differ statistically significantly, so the 
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population according to Hardy Weinberg law is in genetic equilibrium 
(χ2 = 0.028; P≥0.05). Evaluated observed and expected heterozygocity in 
beta lactoglobulin locus showed that observed heterozygosity in higher than 
expected, but did not differ statistically significant, so the population 
according to Hardy Weinberg law is in genetic equilibrium (P≥0.05). Found 
higher heretozygosity than observed gives good opportunities to selection. 

We investigated relation between milk protein kappa casein, beta casein 
and betalactolgobulin polymorphisms and production traits genomic scores.  

Milk yield genomic scores varied in tested population from 1 to 9, 
protein amount and protein % from 1 to 10. 27% of cows had average 
genomic score 6 for milk yield and 10.5% of cows had average genomic 
score 7 for milk protein amount. Distribution of cows according to genomic 
scores showed that cows according to protein % had higher genomic scores 
than according to milk yield and milk protein amount (P<0.001) (Fig 3.2.1.). 

 
Fig 3.2.1. Lithuanian dairy cattle distribution according to genomic scores 

Comparison of kappa casein genotypes according to distribution of milk 
yield genomic scores showed that the highest genomic scores according to 
milk yield had AE and BE genotype cows. 35.6% of AA genotype, 27.7% 
of AB genotype and 25.0% of BB genotype cows had average genomic 
score for milk yield higher than 6. The highest genomic score 9 for milk 
yield got 2.3% kappa casein AA genotype and 4.6% kappa casein AB 
genotype cows. It was determined that kappa casein genotype statistically 
significant influences milk yield trait (P<0.05) (Fig. 3.2.2). 
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Fig 3.2.2. Distribution kappa casein genotypes according to milk yield (kg) 

genomic scores 

The highest genomic scores according to milk protein amount had 
kappa casein BB and BE genotype cows. 50.0% of both genotype cows had 
average genomic score for protein amount higher than 6. 40.6% of AA 
genotype, 43.2% of AB genotype and 41.6% of AE genotype cows had 
average genomic score for protein amount higher than 6. The highest 
genomic score 9–10 for protein amount got 25.0% of kappa casein BB 
genotype, and 50% kappa casein BE genotype cows, 6.8% of AB genotype 
and 7.3% of AA genotype cows. It was determined that influence to milk 
protein amount trait variation is not statistically significant to milk yield trait 
(P = 0.636) (Fig. 3.2.3). 
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Fig 3.2.3. Distribution kappa casein genotypes according to milk protein 

amount (kg) genomic scores 

All kappa casein genotypes according to milk protein % trait got high 
genomic scores varying form 5 up to 10. The highest genomic score 9–10 
for protein % got 50,0% of kappa casein BB genotype, 25.0% kappa casein 
AE genotype cows, 27.3% of AB genotype and 11.4% of AA genotype 
cows. It was determined that influence of kappa casein genotype to milk % 
amount trait shows tenedency that B allele increases milk protein %, but 
results were not statistically significant (P = 0.230) (Fig.3.2.4). 

 
Fig 3.2.4. Distribution kappa casein genotypes according  

to milk protein (%) genomic scores 
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Average milk yield genomic scores varied in Lithuanian cattle popu-
lation from 6.05 (AA kappa casein genotype) up to 5 (EE kappa casein 
genotype), for milk protein amount trait varied from 6.25 (BB kappa casein 
genotype) up to 6 (AE, BE, EE kappa casein genotypes), for milk protein % 
trait varied from 9 (EE kappa casein genotype) up to 7.18 (AA kappa casein 
genotype). Statistically significant average genomic scores differ between 
AA and AB genotypes for milk yield trait (P<0.05). Dispersion analysis 
showed that 2.8% of milk yield trait genetic variation (P<0.05), 0.2% of 
milk protein amount trait genetic variation (P<0.5) and 3.3% of milk protein 
% trait genetic genetic variation (P<0.05) depend on kappa casein genotype 
(Fig. 3.2.5). 

 
Fig 3.2.5. Distribution of kappa casein genotypes according to average milk 

yield, protein amount and protein % genomic scores 

Comparison of beta casein genotypes according to distribution of milk 
yield genomic scores showed that 34.6% of AA genotype and 9.1% of AB 
genotype cows had genomic score higher than 6 for milk yield. Highest 9 
genomic score for milk yield trait got 3.1% AA genotype cows, which have 
good genetic potencial and is suitable for genomic selection to increase the 
milk yield. It was determined that beta casein genotype statistically signify-
cant influences milk yield trait (P<0.05). Beta casein A allele is related to 
increased milk yield. 54.6% AB genotype cows and 42.0% of AA genotype 
cows had average genomic score for protein amount higher than 6. The 
highest genomic score 10 for protein amount got 2.5% of beta casein AA 
genotype. All beta casein genotypes according to milk protein % trait got 
high genomic scores varying form 5 up to 10. The average genomic scores 
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more than 6 got 100.0% of beta casein AB genotype and 72.5% of AA beta 
casein genotype cows. 18.2% of beta casein AB genotype cows got the 
highest genomic 10 score for milk protein %. It was determined that influen-
ce of beta casein genotype to milk % trait was statistically significant 
(P<0.001). Beta casein B allele increases milk protein % (Fig. 3.2.6). 

 
Fig 3.2.6. Distribution of beta casein genotypes according to milk yield, 

protein amount and protein % genomic scores 

Average milk yield genomic scores varied in Lithuanian cattle popula-
tion from 5.91 (AA beta casein genotype) up to 4.73 score (AB beta casein 
genotype), for milk protein amount trait varied from score 6.64 (AB beta 
casein genotype) up to score 6.06 (AA beta casein genotypes), for milk 
protein % trait varied from score 8.73 (AB beta casein genotype) up to score 
7.28 (AB beta casein genotype). Statistically significantly average genomic 
scores differed between AA and AB genotypes for milk protein % trait 
(P<0.001) (Fig. 3.2.7). 
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Fig 3.2.7. Distribution of beta casein genotypes according average milk 

yield, protein amount and protein % genomic scores 

Dispersion analysis showed that 3.8% of milk yield trait genetic 
variation (P<0.05), 0.5% of milk protein amount trait genetic variation 
(P<0.05) and 8.1% of milk protein % trait genetic genetic variation 
(P<0.001) depend on beta casein genotype. 

Comparison of beta lactoglobulin genotypes according to distribution of 
milk yield genomic scores showed that 53.0% of AA genotype, 28.0% of 
AB genotype and 16.1% BB genotype cows had genomic score higher than 
6 for milk yield. Highest 9 genomic score for milk yield trait got 6.1% AA 
genotype cows and 2.2% AB genotype cows, which has good genetic 
potencial and is suitable for genomic selection to increase of milk yield. It 
was determined that beta lactoglobulin genotype statistically significant 
influences milk yield trait (P<0.01). Beta lactoglobulin A allele is related to 
increased milk yield. 42.0% beta lactoglobulin AA genotype cows, 43.1% 
of AB genotype cows and 48.4% of BB genotype cows had average 
genomic score for protein amount higher than 6. The highest genomic score 
10 for protein amount got 3.2% of beta actoglobulin BB genotype. Beta 
lactoglobulin genotype influence to milk protein amount trait variation is 
not statistically significant (P = 0.66). Cows with all beta lactoglobulin 
genotypes according to milk protein % trait got high genomic scores varying 
form 5 up to 10. 44.0% of beta lactoglobulin AA genotype cows, 85.0% of 
AB genotype cows and 90.4% of BB genotype cows got higer than average 
6 genomic score for milk protein % trait. 9.7% of beta lactoglobulin BB 
genotype cows got the highest genomic 10 score for milk protein %. It 
shows good opportunities for genomic selection for this trait according milk 
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protein genotype. It was determined that influence of beta lactoglobulin 
genotype to milk % trait was statistically significant (P<0.001). Beta lacto-
globulin B allele increases milk protein % (Fig. 3.2.8). 

 
Fig 3.2.8. Distribution of beta lactoglobulin genotypes according milk yield, 

protein amount and protein % genomic scores 

Average milk yield genomic scores varied in Lithuanian cattle popula-
tion from score 6.51 (AA beta lactoglobulin genotype) up to score 5.42 (BB 
beta lactoglobulin genotype), for milk protein amount trait varied from score 
6.55 (BB beta lactoglobulin genotype) up to score 5.96 (AA beta lactoglo-
bulin genotypes), for milk protein % trait varied from score 7.94 (BB beta 
lactoglobulin genotype) up to score 6.50 (AA beta lactoglobulin genotype). 
Statistically significant average genomic scores differed between AA-BB 
genotypes and AB-BB genotypes for milk yield trait (P<0.01) and for milk 
protein % trait (P<0.001). Beta lacoglobulin A allele increases milk yield, 
while B allele milk protein % trait (Fig. 3.2.9). 
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Fig 3.2.9. Distribution of beta lactoglobulin genotypes according to 
average milk yield, protein amount and protein % genomic scores 

Dispersion analysis showed that 8.4% of milk yield trait genetic varia-
tion (P<0.01), 1.2% of milk protein amount trait genetic variation and 
20.6% of milk protein % trait genetic genetic variation (P<0.001) depend on 
beta lactoglobulin genotype. 

We have tested relation between milk casein amount and kappa casein, 
beta casein and beta lactoglobulin genotypes. Casein amount ranged from 
2.24 g/100 g milk for AA kappa casein genotype cows up to 2.96 g/100 g 
milk for BB kappa casein genotype cows. Chances ratio that kappa casein 
BB genotype cows will have higher casein amount is 1.3. Chances ratio that 
BB beta lactoglobulin and AB beta casein genotype cows will have higher 
casein amount is 1.1 (Fig. 3.2.10). 

 
Fig 3.2.10. Influence of milk protein genotype to casein amount in milk 
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We have tested relation between somatic cell count and kappa casein, 
beta casein and beta lactoglobulin genotypes. Somatic cell count ranged 
from 123 thous. cells/100 ml milk for BB beta lactoglobulin genotype cows 
up to 321 thous. cells/100 ml milk for AB beta casein genotype cows. 
Chances ratio that kappa casein BB genotype cows will have less somatic 
cell count is 1.27. Chances ratio that AB beta casein genotype cows will 
have less somatic cell count than AA genotype is 1.82 (Fig. 3.2.11). 

 
Fig 3.2.11. Influence of milk protein genotype to somatic cell score in milk 

3.3. Dairy cattle genomic selection of health traits 
We have tested cows for lethal autosomal recessive disorders widely 

distributed in black and white cattle population – bovine leukocyte adhesion 
deficiency (BLAD), deficiency of uridine monophosphate synthesis (DUMPS) 
and vertebral malformation (CVM). Recessive allele with point mutation 
A→G (383), causing BLAD disease, showing up by persistent heifers infec-
tions, caused by disfunction of neutrofils, found in Lithuanian cow popula-
tion with 0.0025 frequency, heterozygote individuals found 0.5%. Recessive 
allele with point mutation C→T (405), causing DUMPS disease, showing 
up by early embrion mortality, caused by defficiency of uridine monopho-
sphate synthesis, was not found in Lithuanian cows population. Recessive 
allele with point mutation SLC35A3 G→T (559), causing CVM disease, 
showing up by cows abortion or heifers stillbirth, found in Lithuanian cows 
population with 0.005 frequency, heterozygote individuals found 1.0% 
(Table 3.3.1). 
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Table 3.3.1. Prevalence of BLAD, DUMPS and CVM diseases in Lithuanian 
dairy cattle population 

Genetic disease Genotype frequency Allele frequency 
BLAD/CD18 gene TL/TL TL/BL BL/BL TL BL 

0.995 0.005 0 0.9975 0.0025 
CVM/SLC35A3 gene TV/TV TV/CV CV/CV G T 

0.99 0.01 0 0.995 0.005 
DUMPS/UMPS gene TP/TP TP/DP DP/DP TP DP 

1 0 0 1 0 
CD18 gene genotype: TL/TL = homozygote, without BLAD disorder; 
TL/BL = heterozygote, BL allele carrier, BL/BL sick.  
UMPS gene genotype: TP/TP= homozygote, without DUMPS disorder;  
TP/DP = heterozygote, DP allele carrier, DP/DP sick. 
SLC35A3 gene genotype: TV/TV = homozygote, without CVM disorder;  
TV/CV = heterozygote, CV allele carrier, CV/CV sick. 

In 2000 year 5% of heterozygote animals BLAD gene carriers were 
found in Lithuanian dairy cattle population, in 2002 year 4%, in 2004 year 
2%, we found 0.5% BL allele carriers and distributors of disease gene in 
population (Fig. 3.3.1). 

 
Fig 3.3.1. Monitoring of BLAD disease prevalence in Lithuanian dairy 

cattle population during 2000–2017 year 

Mutated allele BL, which in homozygote status causes bovine BLAD 
disease, frequency from 2000 year up to 2017 year had tendency to decrease 
because of intensive selection against this allele (Fig. 3.3.2.). 



 
 
 

169 
 

 
Fig 3.3.2. Monitoring of BL allele prevalence in Lithuanian dairy cattle 

population during 2000–2017 year 

4. DISCUSSION 
The use of genome information in the genetic evaluation of cattle led to 

revolutionary changes in dairy cattle selection [12, 62, 64, 204]. In genomic 
selection, breeding value is based on hundreds or even thousands of 
molecular markers, not information regarding the animal itself or its parents 
and ancestors. Using molecular markers, exact breeding values can be 
determined for both sexes of cattle at an early age, which is useful in 
reducing the generation interval by skipping the assessment according to the 
offspring [12, 205]. Genomic selection offers many advantages in 
improving the genetic potential of dairy cattle production. The most 
important factors contributing to an accelerated increase in genetic potential 
are: higher accuracy of predicted genetic value for young animals, shorter 
inter-generational intervals (because of the more intensive use of young 
females and males with high genetic value), and increased breeding 
intensity (because breeders can carry out genomic studies to test a larger 
group of potentially elite animals at a young age). By increasing the 
accuracy and intensity of breeding and reducing the intervals between 
generations, the genetic progress of the bioaccumulation potential of econo-
mically-important milk production can be approximately doubled. Genomic 
selection of dairy cattle has been introduced in many countries known for 
their elevated milk production [68–71].  

The genomic selection of dairy cattle utilizes a range of DNA 
microchips with different densities. We used the “Igenity” dairy cattle 
genomic evaluation system for genomic selection [206]. The “Igenity” 
system makes it possible to carry out genomic selection in separate bovine 
herds and breeds, and throughout the population. The “Igenity” genomic 
selection system uses DNA information to help understand and manage the 
potential of animals which possess and transmit economically important 
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traits. The “Igenity” dairy livestock profile shows the genetic potential of 
animals analysed using single nucleotide polymorphisms as multiple 
markers of DNA, converted into genomic scores for dairy form, milk 
content, fat content, fat percentage, protein content, protein percentage, and 
somatic cell count. The correlation of the genomic profile with phenotypic 
traits was investigated in four cattle populations of different cattle breeds 
reared under different conditions. The number of individuals in the 
population ranged from 4,000 to 6,000 head of cattle, and a multiple 
statistical model was used [206].  

Our research has shown that in the Lithuanian dairy cattle population 
the average genomic score for milk content was 6.01: protein level – 7.26, 
protein content – 6.18, fat level – 5.80, fat content – 6.19, productive age 
trait – 6.26, somatic cell count – 5.38, and dairy form – 5.18, which 
correlate to the genomic profiles of the international dairy cattle population. 
We determined that the average genomic value of Lithuanian dairy cattle for 
some attributes was higher than the average genomic scores for the 
international dairy cattle population, the milk fat content was 0.09 genomic 
points, milk quantity 1.49 points, milk protein content 0.78 points, dairy 
form 0.11 points.  

The levels of milk, fat and protein were measured routinely for a 
century. Quantitative attributes had a different economic value in the overall 
profit calculation [207], but the desirable progress of these traits depends on 
their average inheritance [208]. Previously, different selection methods were 
used, from simple phenotypic evaluation to best linear unbiased prediction 
(BLUP). The selection breakthrough occurred when the genomic selection 
method was applied. Single nucleotide polymorphism markers used for 
“Igenity” identify genetic variations that help regulate milk, protein and fat 
levels without reducing fertility or increasing inbreeding [209, 210].  

The milk form analysis showed that cows with high dairy scores tend to 
be more susceptible to metabolic, reproductive and hoof and foot diseases. 
The low dairy form of the dairy cattle studied in Lithuania was found to be 
8.5% of cattle. Milk form is closely related to productive age, mostly 
because of its effects on reproductive properties. Animals in the “Igenity” 
profile that scored 10 points in the dairy form category will have a low dairy 
form – a good longevity indicator. Each additional month of productive age 
may be a conversion to the added value of a cow through additional 
production.  

Productive age [211] is an indicator of the longevity of an animal, based 
on how long the cow lactates milk during its lifetime. Animals with a longer 
lifespan are generally more profitable, especially when the cost of raising 
them from birth to lactation is high. The inheritance of productive age is 
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relatively low (h2 = 0.08), and the accuracy of selection is usually low for 
young animals with few offspring with direct slaughtering data [212]. In 
spite of these challenges, the trait has high economic value, currently com-
prising 22% in the combined economic index. In the Lithuanian dairy cattle 
population that was analysed, high-yielding genome scores varying from 8 
to 10 points were found in 23% of the cattle tested. Productive age has a 
strong correlation with fertility and other signs of good physical condition.  

Somatic cell count (SCC) is the driving force behind most producers 
and is a potential indicator for mastitis. It is a measure of udder health, con-
verted from the number of somatic cells associated with mammary gland 
infections, and mastitis. SCC is an important indicator as, although it is 
closely associated with clinical and subclinical mastitis, it is much easier to 
evaluate than dairy cattle mastitis [213, 214]. Sensitivity to mastitis in the 
dairy industry is of major economic significance due to losses caused by the 
reduction of milk production, malnutrition, early discarding, increased 
veterinary care and treatment costs, and the cost of replacement animals 
[215]. Since “Igenity” profiles can be determined at any age in cattle, SCC 
analysis can be used to identify calves and heifers that potentially have a 
high SCC and, at the same time, sensitivity to mastitis, prior to entering the 
herd. An animal with a score of 10 may be more sensitive to mastitis than an 
animal with the genomic score of 1.  

We found the low somatic cell counts preferred for a genomic score 
ranging from 1 to 3 in 16.0% of the Lithuanian dairy cattle population.  

The efficiency of genomic selection depends on the genomic value of 
the heifers we choose for replacement. In evaluating a herd of heifers, if 
their genomic value is too low, the farmer may decide to purchase heifers 
with a certain genomic value for individual attributes, depending on the 
selected breeding direction [216]. Having estimated the distribution of cows 
and heifers among Lithuanian dairy cattle according to genomic scores, we 
found that 7.1% more heifers than cows (P<0.05) had high genomic scores 
(8–10) for milk quantity, indicating a high potential for milk yield (P<0.05). 
14.0% more heifers than cows had average genomic scores (5–6) for the 
somatic cell count, indicating resistance to mastitis. 11.6% and 4.5% more 
heifers than cows had average genome scores for signs of milk protein and 
milk fatty acids (5–6) (P<0.05), respectively. The heifers’ higher genomic 
scores compared to cows indicate that there is genetic potential for genomic 
selection in the Lithuanian dairy cattle population. 

The use of genomic selection as a new tool in cattle breeding can lead 
to significant economic benefits [217]. The introduction of genomic selec-
tion in the United States in 2008 reduced the interval between generations 
by six years. This achievement has contributed to the development of all 
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other changes. Analysis shows that genetic improvement in cattle increased 
the amount of milk, fat and protein when genomic selection was launched. 
Comparing the data for 2008 and 2014, the increase in milk, fat and protein 
content was 71%, 111%, and 81%, respectively [205]. In experiments which 
model genomic breeding schemes, values ranging from about 20% [42] up 
to 100% [67] reveal that the increase in genetic benefit depends on the 
intensity of selection and the range of implied generation in the study. By 
comparing two genomic selection models in the Lithuanian dairy cattle 
population, we determined that when genomic selection is carried out with 
the aim of increasing the milk quantity only, the predicted milk content 
increased by 21% and the productive age by 2%, but other significant dairy 
cattle traits deteriorated. When genomic selection is carried out to favour 
improvement in all dairy traits, giving them equal importance, the amount of 
milk produced increased only by 4%, but other important cattle trait 
indicators also improved: milk fat content increased by 12%, productive age 
by 14%, and somatic cell count decreased by 15%.  

The genomic profiles of dairy cattle may be included in the internatio-
nal database of dairy cattle genomic profiles, whereby the farmer can deter-
mine the location of his herd’s genetic potential in comparison with other 
herds of a separate breed, ranking a herd or an individual animal in the inter-
national database of almost 500,000 individuals, based on their genomic 
profiles. 

The completeness of the “Igenity” profile makes it possible to track the 
traits that are most important to profitability. Using a convenient scoring 
system, together with genomic estimates, it is possible to compare and 
monitor the genetic progress of the herd. Early examination of animals is a 
powerful genetic basis for many breeding, selection and management plans. 
Evaluation of cattle based on genomic profiles makes it possible to select 
bovines with the best variants of the genomic profile for all dairy cattle 
traits, i.e. animals with the highest genomic value [218]. 

In cattle selection, quantitative attributes, whose genetic potential is 
increased by means of the genomic selection method, as well as qualitative 
attributes, the phenotypic changes which depend on the polymorphism of a 
single gene, are important. One of the important qualitative features of dairy 
cattle is milk protein levels – kappa casein, beta casein, beta lactoglobulin, 
with different variants having different effects on the technological proper-
ties of milk and the suitability or production of cheese and cottage cheese. 
One of the modern ways to improve milk quality is the genetic or biotech-
nological method known as MAS (marker-assisted selection) [79, 219].  
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 In order to have livestock with truly high breeding value, the genetic 
markers of the milk proteins responsible for milk quality are also examined 
in determining the genomic profile of dairy cattle [220].  

Milk protein polymorphism studies have evolved in various directions 
in order to study the chemical evolution of milk proteins, find possible 
similarities with other proteins, confirm the relationships between different 
breeds or varieties, capture changes occurring over time or space in a certain 
animal population, and understand the biological role of genetic variants. 
The use of new, modern biomolecular methods has opened up new oppor-
tunities in the study of milk protein polymorphism.  

The relationships between milk protein polymorphism, production 
characteristics, milk composition and milk processing properties with the 
quantitative effects of the different protein loci have been studied and 
described in several papers [83, 90, 111, 221]. Kappa casein and beta-casein 
A allele are associated with higher milk yields [78] and most milk is 
produced by bovine animals having AA genotype and AB genotype. Several 
studies have shown the importance of kappa casein, beta casein B allele and 
BB genotype for the technological properties of milk [86, 88, 93, 95, 96]. 
For dairy cattle, the kappa casein and beta-casein B option is associated with 
higher protein content, better cottage cheese quality and increased cheese 
yield. The correlation of the genome values of Lithuanian dairy cattle 
production with milk protein genotypes showed that the B allele of kappa 
casein, beta casein (P<0.001) and beta lactoglobulin (P<0.001) increases 
milk protein content. The highest genomic scores in the Lithuanian dairy 
cattle population for milk protein content and protein level were found in 
AB genotype cows, with a 6.64 genomic score and 8.73 genomic score for 
beta-casein, respectively. B allele relates to the milk’s temperature resistan-
ce and shorter coagulation times. Due to the shorter formation time of small 
micelles, sufficiently firm curd is produced [78, 222]. Meanwhile, the milk 
of AA genotype cows has a lower concentration of kappa casein and beta 
casein, and large micelles are formed, thereby reducing the yield of cottage 
cheese [223]. Althouh beta lactoglobulin itself is not involved in the 
enzymatic coagulation process of non-heated milk, it has been shown that 
the genetic variants of beta-lactoglobulin may affect the coagulation proper-
ties of raw milk [147]. In addition, it was found that beta lactoglobulin B 
allele is associated with a higher yield of cheeses than beta-lactoglobulin A 
allele. Several studies have shown that beta lactoglobulin A and B alleles 
have a significant impact on protein content, protein composition and casein 
content in milk [85, 148]. Several studies have confirmed that beta lactoglo-
bulin polymorphism affects not only the properties of milk processing, but 
also production characteristics such as milk quantity, protein content in milk 
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as a percentage, and the amount of milk protein in kilograms [153]. Studies 
of the Lithuanian dairy cattle population showed that the beta lactoglobulin 
genotype had an 8.4% effect on the genetic variation of milk content 
(P<0.01), 1.2% of genetic changes in the milk protein content and 20.6% of 
genetic variation in milk protein (P<0.001). 

The identification of kappa, beta casein and beta lactoglobulin genoty-
pes thus may be an economically important selection criterion for the 
formation of dairy herds for industrial milk production [224].  

Casein A and B alleles are most prevalent in cattle, although a total of 
11 alleles have been identified [86, 88, 110, 112, 113, 118]. In most dairy 
cattle breeds, kappa casein A allele is found at a high frequency, as in our 
research. In the Lithuanian dairy cattle population, we found kappa casein A 
allele 0.724 times more often; it was found at a similar frequency in Chinese 
Holsteins, Simmental [102, 117], Holsteins bred in India, Russian black-
and-white and red cows, Colombian Holsteins [223], and Turkish Grey 
cattle [86]. B allele is given plenty of attention because it has the potential to 
improve the technological properties of milk. Intensive selection is carried 
out when choosing cows with the BB genotype and forming specific bovine 
herds suitable for the cheese industry [90, 147]. Kappa casein B allele was 
found with high frequency in cattle in Italy, France, Germany and the 
United Kingdom (0.400–0.840) in the local Romanian, Jersey and 
Simmental breeds [110, 116, 118], at a lower frequency in the cattle of 
Turkey (0.2979–0.3452), Croatia (0.130–0.460), Poland (0.33) and Belgium 
(0.190–0.280) [113], as well as in the results of our research in the 
Lithuanian dairy cattle population (0.224), with a low frequency in Turkish 
Greys and Ayrshires [86, 113]. In the past, the polymorphism of the kappa 
casein gene in Lithuania has been investigated in four cattle breeds. In the 
preferred cheese industry, the highest frequency of kappa casein protein B 
allele was found in the Lithuanian Red cattle breed [158].  

The milk protein beta casein B allele, preferred in the dairy industry, 
and the BB genotype are most commonly found in cattle with low 
frequency. Among Estonian dairy cows, the Holstein B allele was found at a 
frequency of 0.024 [138], in German Holsteins at 0.026 [139], and in Czech 
dairy cattle at 0.008 [83]. Like other researchers, we found the allele B at a 
low frequency (0.032) in the Lithuanian dairy cattle population. The low 
frequency of beta casein B allele was determined for the American 
Guernsey (0.010–0.020) [225], Herefords (0.010–0.060) [226], and Turkish 
Greys at (0.029) [86]. Among Jersey cows in Germany, the beta casein B 
allele was found to be slightly higher, at a frequency of 0.186 [139], quite 
similar to Denmark’s 0.219 [114]. The beta casein A allele and AA geno-
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type leading to a higher milk yield was found by other researchers and our 
research results to prevail among Lithuania’s dairy cattle population.  

Like kappa and beta caseins, beta lactoglobulin is one of the milk 
proteins important for the dairy industry due to its effect on tannic 
characteristics. There are 15 different alleles of beta lactoglobulin, but the A 
and B alleles are the most common [161, 227]. The BB genotype was found 
in 29% of Swiss red cattle, 49% of Ayrshires, 45% of Jersey cattle, and 74% 
of Egyptian Baladi cattle [155]. In local Iranian local bovines, beta lactoglo-
bulin B allele was found at a frequency of 0.77 [154], and among the 
Fleckvieh cattle of the Czech Republic at 0.499 [83]. A high beta lactoglo-
bulin B allele frequency was determined for the Holstein breed in Turkey 
(0.49–0.66) [86, 153, 157], Iran (0.47) [154], Serbia (0.48) [150, 153], 
Estonia (0,68) [138], Egypt (0.87) [155] and China [110, 152]. Argentine 
Holsteins [112], like in our studies of Lithuanian dairy cattle, have a similar 
B allele frequency (0.57), and the BB genotype was found in 27.3% of 
cattle. Slightly lower frequency was found in Polish (0.34) and Thai (0.29) 
Holsteins.  

Milk has anti-carcinogenic, immunomodulatory, antimicrobial, anti-
cariogenic, anti-hypertensive and hydro-cholesterolemic effects [228]. Ho-
wever, in addition to the positive qualities of milk, the composition of milk 
proteins can have a negative effect on human health. Two main aspects are 
the hypoallergenic properties of bovine milk and the release of peptides 
during biological functions due to enzymatic proteolysis of milk proteins in 
the digestive tract during digestion [88, 140]. In the digestive tract, under 
the effect of enzymes, beta casein A1 and B variants form beta-casomorphin 
(BCM), which belongs to the group of opioid peptides and can increase the 
risk of diseases such as ischemic heart disease, diabetes, atherosclerosis, 
sudden infant death syndrome, autism, schizophrenia in humans [131-136]. 
It is therefore important to identify beta casein A1 and A2 alleles in order to 
be able to only select cows with the A2A2 genotype and to produce 
functional milk from such bovine animals. Such specialty milk and its 
products are produced in New Zealand and Australia. In the Lithuanian 
dairy cattle population, we found A1 allele at a frequency of 0.261, and A2 
allele at 0.739. Beta casein A1 and A2 in archaic gene pool breeds of 
Lithuanian grey and Lithuanian white and back cattle were found. In the 
grey breed of Lithuania, A1 allele was found in 52% of cows and A2 allele 
in 48% of cows. In the Lithuanian grey cattle breed, A1 was found in 38% 
of cows and A2 allele in 62% of cows. The high frequency of beta 
lactoglobulin A2 allele in the Lithuanian dairy population was found to be 
very favourable for a positive selection of this allele and the formation of 
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cattle herds that would produce A2A2 milk, with its rather large niche in the 
world market. 

Genomic selection is carried out not only by improving the genetic 
potential of cattle productivity, reproduction and milk quality, but also by 
assessing the signs of bovine health. In the dairy cattle population, due to 
the international breeding of males with high genetic value despite also 
being the carriers of recessive, genetic disease alleles, genetic diversity has 
been significantly reduced. As a result, many genes have become homozy-
gous, producing abundant genetic diseases among the dairy cattle popula-
tion that cause significant economic losses, as many of them are lethal. 
After a retrospective assessment of the prevalence of the lethal genetic 
diseases of BLAD, DUMPS and CVM in the dairy cattle population, the 
following was established:  

 CVM and BLAD are some of the most common hereditary genetic 
defects of the Holstein breed in the past decades. Researchers have found 
that in 2000 the BLAD allele frequency was 24%, and the rate of CVM 
alleles in the German Holstein population from 2001 by 2007 ranged from 
9% up to 16% [169].  

The BL allele determining BLAD disease (A → G, 383) manifested as 
the changes of the neutrophil function that cause common outbreaks of 
infections among calves, was found at a frequency of 0.05 in the Lithuanian 
dairy cattle population; carriers of the allele leading to heterozygous cattle 
BL/TL disease was 0.5%, and no heterozygous animals with BL/BL, having 
BLAD were found. In Lithuania in 2000, 6.7% of key areas of altered gene 
leading to BLAD disease were found among selected cows. Of the 146 bulls 
tested, 4 carriers were found. In 2002, 3% of selected cows were carriers, 
and in 2004, 2% of selected cows and 1 young bull. All breeding bulls and 
selected cows that are newly introduced among breeding animals are 
compulsorily tested for BLAD disorder [30]. A similar BL allele frequency 
was found in 0.82% of Czech cattle 0.82% [187], of Turkish Holsteins [229] 
and 0.69% of Chinese Holsteins [230]. However, a much larger BL allele 
frequency was founded Indian Holstein Friesian cattle 2.99% [231], Iranian 
Holsteins 3.3% [232], American Holsteins 8.2% [233], Polish Holsteins 
Friesian 7.9% [203], Turkish Holstein cows 4.0% [234]. 

The DP allele causing DUMPS genetic disorder in cattle (C→T, 405), 
manifested as early mortality of cattle embryos due to the shortage of uri-
dine monophosphate synthase, was not found in the Lithuanian population. 
No key areas of DUMPS genetic disorder was found in Turkey [184, 229, 
234]. Similar results were obtained in the research done by other interna-
tional scientists in Poland [182], the Czech Republic [187], Germany [235], 
India [231], Iran [236] and Romania [237]. However, the mutant DUMPS 



 
 
 

177 
 

disease allele with 1–2% frequency was found in the Holstein breed of cattle 
in the USA, 0.96% in Argentine Holstein bulls [234], and 0.06% in Chinese 
Holsteins [186]. 

The CV allele causing CVM cattle disease (G → T, 559), manifested in 
malformations of the embryo’s spine, was found in the population of 
Lithuanian dairy animals at the frequency of 0.005, while the number of 
heterozygous bovines carrying the allele that causes the CV/TV disease was 
found to be 1%, and no homozygous bovine CV/CV affected by CVM was 
found. In Turkey, the frequency of Holstein bovine CVM mutated allele 
carriers was 3.4%, in the Chinese dairy population it was 3.86% [188]. A 
high frequency of CV allele was found in Denmark, coming in at 31.0% 
[189], in Poland at 24.8% [238], in Japan at 32.5% [239], in Sweden at 
23.0% [240], in Germany, at 13.2% [241], and in China 15% [191]. Since 
2000, breeding programs in most counties have been implemented to reduce 
the prevalence of CVM carriers. Thus, in some Holstein populations, the 
incidence of CVM disorder carriers is still high. The study of Iranian 
Holstein cattle did not identify heterozygous bovine animals [242]. This can 
be associated with the use of a small number of bulls carrying the CV allele 
for breeding, during the formation of the breed and further selection.  

In the Lithuanian dairy cattle population, the number of key areas of 
hereditary, lethal bovine diseases caused by recessive genes in the popula-
tion was reduced because of an intense selection programme, eliminating 
the BLAD gene carriers and not using BLAD, DUMPS and CVM 
heterozygous bulls for breeding. The number of BL allele carriers dropped 
from 6% in 2000 to 0.5% in 2017. 

The application of genomic selection on a global scale essentially 
changes bovine breeding programmes. This new selection tool is particu-
larly useful in dairy cattle breeding programmes since there is no need for 
having all phenotypic indicators for close relatives of potential breeders. 
Genomic selection in dairy cattle breeding programs allows breeders to 
identify genetically-optimal bovines at an early age. Bovines that have been 
DNA-tested can be given a precise, genomically evaluated breeding value 
before they reach puberty. This reduces generation intervals and enhances 
genetic progress for all targeted traits, as it allows for a significant reduction 
in intervals between generations and an inexpensive increase in the intensity 
of selection [12, 63, 65, 243]. 
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CONCLUSIONS 
1. Estimated by genomic dairy profiles, average genomic points of 

production traits in Lithuanian dairy cattle population were for milk 
yield – 6.01, milk protein content – 6.18, milk protein % – 7.26, fat 
content – 6.19, milk fat % – 5.80, somatic cell count – 5.38, dairy 
form – 5.18 and productive life – 6.26 traits. Ascertained higher 
genomic scores for heifers than cows (P<0.05) shows genetic potential 
for genomic selection in Lithuanian dairy cattle population.

2. Comparing Lithuanian dairy cattle genomic profiles with genomic data 
of international dairy cattle population, was determined that Lithuanian 
dairy cattle have higher genomic potential for milk fat and protein 
amount, milk yield and dairy form. In Lithuanian dairy cattle population 
genomic values for somatic cell score is higher than the average of 
international dairy population genomic score showing that cows have 
genetic predisposition to be more susceptible to mastitis.

3. Evaluated genomic potential of dairy cattle applying different genomic 
selection models showed, that carrying out selection only for increased 
milk amount average herd genomic score after replacement of cows by 
genomic evaluated heifers increased from 5.50 up to 6.41, but except 
increase in milk yield genetic potential for other important dairy traits 
become worse. Carrying out genomic selection with equal selection 
pressure to all dairy cattle important traits average herd genomic score 
increased from 6.08 up to 6.45 with higher genomic potential for all 
traits.

4. Evaluated economic effect of applying different genomic selection 
models showed, that carrying out selection only for increased milk 
amount the economic profit could be up to 27%, but losses could be of 
decreased milk protein and fat % as well as higher somatic cell score. 
Carrying out genomic selection with equal selection pressure to all 
dairy cattle important traits despite negligible decrease of milk yield, 
increase of genomic potential of productive age could give 14% more 
income as well as higher genomic potential for all other traits.

5. In Lithuanian dairy cattle population milk protein kappa casein BB 
genotype improving milk technological properties had 22.4% of tested 
cows, beta lactoglobulin BB genotype had 54.4% cows, cows with beta 
casein BB genotype not identified. We identified two beta casein A 
allele variants – A1 with frequency 0.261, A2 allele with frequency 
0.739. A2A2 genotype suitable for functional milk production had 52% 
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of cows showing good selection opportunities and specific cattle herd 
formation. 

6. Investigated connections between milk protein kappa casein, beta 
casein and beta lactoglobulin polymorphism and production traits 
genomic scores showed that kappa casein, beta casein and beta 
lactoglobulin A allele increases milk yield genomic potencial (P<0.05), 
while B allele milk protein content (P<0.001). 

7. Investigated relationship between milk casein amount and kappa casein, 
beta casein and beta lactoglobulin genotypes showed that BB kappa 
casein genotype cows will have 1.3 chances ratio for higher casein 
amount in milk than AA or AB genotypes. Investigated relationship 
between milk somatic cell count and kappa casein, beta casein and bet 
lactoglobulin genotypes showed that BB kappa casein genotype cows 
will have 1.27 chances ratio for lower somatic cell count milk and 
better udder health than AA or AB genotypes.  

8. Investigation of cows for letal genetic disorders BLAD, DUMPS and 
CVM prevalence in Lithuanian dairy cattle population showed 0.5% 
BLAD gene carriers and 1.0% CVM gene carriers. No cattle DUMPS 
gene carriers been found. In Lithuanian dairy cattle population number 
of cattle, carriers of heritable letal diseases caused by recessive genes 
decreased, because of intensive selection program, eliminating cows 
mutated gene carriers and not using heterozygote for BLAD, DUMPS 
and CVM bulls. 

RECOMMENDATIONS 
The genomic selection method is recommended for application not only 

to separate cattle herds but in the overall dairy breeds selection programs, as 
the genomic information of each animal is ranked in the international 
database, enabling international breeding value evaluation and participation 
in cross-country international dairy cattle breeding programs. 

The results can be used to make more accurate breeding decisions, 
assist in heifer selection, whether buying, selling or keeping replacements, 
improve voluntary culling decisions, select superior dams or donor animals, 
adjust management practices, take inventory of herd and establish a baseline 
for improvement, calculate the economic effect of genetic progress of the 
herd, by using genomic selection. 
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