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IVADAS

Gyvulininkystés sektorius, lyginant su augalininkyste, yra maziau patrau-
klus dé¢l didesniy darbo iStekliy poreikio, nepertraukiamo darbo proceso ir su-
détingy aplinkosaugos, gyviny geroves bei veterinarijos reikalavimy, kuriy
igyvendinimui reikia dideliy investicijy. Gyvulininkystés produkcija greitai
genda, todél reikalauja didesniy investicijy tolimesniam apdorojimui bei per-
dirbimui. Gyvulininkystés plétra taip pat priklauso ir nuo gyvuliy bei gyvu-
linés kilmés produkty realizacijos situacijos vidaus ir uzsienio rinkose bei
gyventojy perkamosios galios. Taciau nezitirint | tai, Lietuvoje pieno tkis ir
toliau i8lieka viena i$ prioritetiniy zemes tikio Saky.

Lietuvoje veisiamos dvi pieniniy galvijy populiacijos: juodmargiy bei Za-
lyjy ir Zalmargiy galvijy. Juodmargiy populiacija sudaro 73 proc. visy Lietu-
voje laikomy pieniniy galvijy, o zalyjy ir zalmargiy — 27 proc. [1]. Lietuvos
zalyjy ir zalmargiy populiacija sudaro trylika galvijy veisliy: Lietuvos zalieji,
anglerai, Danijos zalieji, Latvijos dvylieji, Vokietijos zalieji, airSyrai, Svicai,
Svedijos Zalieji, Estijos Zalieji, hol$teinai, simentaliai, Norvegijos Zalieji ir
Olandijos zalieji. Didziausig Lietuvoje laikomy zalyjy ir zalmargiy galvijy
populiacijos dalj sudaro Lietuvos Zalieji galvijai. Si veislé daugiau nei §imta
mety buvo kuriama ir tobulinama, vietinius galvijus gerinant su kulttriniy
veisliy buliais, daugiausia Danijos zalaisiais [2]. Lietuvos Zalyjy galvijy veis-
1¢ pasizymi unikalia genetine jvairove ir yra gerai prisitaikiusi prie vietiniy
tkininkavimo salygy.

Taciau Siuo metu galvijy veislininkystéje vyksta procesai, kurie kelia vis
didesnj susirlipinimg dél genetiniy iStekliy jvairovés praradimo [3]. Siekiant
didesnio pelno ir dél stipriai iSvystytos komercinés selekcijos, tradicinés vie-
tinés veislés yra pakei¢iamos didelio produktyvumo industrinémis veislémis,
del to kai kurios veislés iSnyksta, o kai kurios atsiduria pavojaus bikl¢je, ir tai
budinga ypa¢ ekonomiskai i§sivys¢iusioms 3alims [4]. Sie procesai vyksta ir
Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje. Jy gerinimui plac¢iai naudojama auksto
produktyvumo komerciniy veisliy, daugiausia hol$teiny ir zalmargiy holstei-
ny, genetiné medziaga. Ir tik nedidelé dalis Lietuvos zZalyjy galvijy veisiama
grynuoju veisimu. Tod¢l Lietuvos Zalieji galvijai Siuo metu yra skirstomi |
senojo genotipo (veisiami grynuoju biidu) ir atviros populiacijos.

Siekiant i§saugoti senojo genotipo Lietuvos Zaluosius galvijus, 2001 me-
tais buvo pradétas jy iSsaugojimo darbas. PradZioje buvo suformuota 100
karviy banda Skaistgirio Zemes iikio bendrovéje (Joniskio r.). 2011 metais,
bendrovei atsisakius veisti galvijus grynuoju veisimu, LSMU Gyvulininkys-
tés institute pradéta formuoti senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy banda,
vykdomas selekcinis darbas ir kaupiamas geny bankas. Nors privatiis augin-
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tojai dar laiko pavieniy $ios veislés karviy, bet bendras Salyje grynuoju veisi-
mu veisiamy karviy skaicius yra labai mazas ir sudaro tik 0,04 proc. visy pie-
niniy karviy skaiciaus Lietuvoje [1]. Dabartiniu metu populiacija sumazejusi
iki kritinés ribos, todél biitina plésti veislés iSsaugojimo darbus ir pritaikyti
efektyvias priemones.

Ne maziau démesio reikia skirti ir veislininkystés darbui su atvira Lietu-
vos zalyjy galvijy populiacija. Didelj démes;j skiriant gyvuliy produktyvumo
gerinimui ir efektyvinimui, gali biiti prarandamos unikalios veislés savybés ir
neuztikrinamas genetinés jvairovés islaikymas.

Nors veislé pasizymi unikaliomis savybémis, jos néra pakankamai iSnau-
dojamos. Todé¢l siekiant efektyviau panaudoti veislés unikalius bruozus ir pa-
tobulinti populiacijos valdyma bei genetiniy iStekliy iSsaugojimo strategija,
o tuo paciu ir padidinti konkurencinguma, biitina jvertinti Lietuvos Zalyjy
galvijy funkcines produktyvigsias savybes ir nustatyti jy rySius ir sgveikas su
genetiniais ir ekonominiais rodikliais.

Darbo tikslas

Ivertinti Lietuvos zalyjy galvijy populiacijos viduveislinj genetinj poten-
ciala, produktyvigsias bei fenotipines savybes, panasumus/skirtumus su Eu-
ropos zalyjy galvijy populiacijomis ir apskai¢iuoti funkciniy pozymiy eko-
nomines vertes, jtakojanc¢ias populiacijos efektyvuma ir konkurencinguma.

Darbo uzdaviniai

1. Atlikti Lietuvos zalyjy galvijy kilmés analizg, jvertinant genetinj poten-
ciala, viduveisling struktiirg ir genetinius rysius.

2. Atlikti Lietuvos Zalyjy galvijy genetinius tyrimus, siekiant nustatyti po-
puliacijos viduveislinj ir tarpveislinj kintamumag ir genetinius rySius su
Europos zalyjy galvijy populiacijomis (genetinj panaSuma/skirtuma).

3. ISanalizuoti Lietuvos zalyjy galvijy produktyviyjy bei fenotipiniy sa-
vybiy pokycius ir jvertinti funkciniy pozymiy jtakg ekonominiams ro-
dikliams.

Darbo naujumas ir praktiné reik§mé

Zemés tikio gyviiny genetiniai iStekliai ir jy genetiné jvairové yra unikalus
ir nepakei¢iamas miisy paveldas ir turtas, kurj privalome iSsaugoti ateities
kartoms. Genetinés jvairovés iSlaikymas ir veisliy unikaliy savybiy iSsau-
gojimas gali buti pagrindiniu raktu sékmingam tkiniy gyviny populiacijy
prisitaikymui prie neiSvengiamy esamy ir biisimy poky¢iy. Taciau pastaruo-
ju metu stebimas labai spartus gyviiny genetiniy istekliy jvairovés nykimas
ir jy praradimas. Rinkos globalizacija, dideli gamybos sistemy ir vartotojy
pageidavimy pokyciai, taip pat beatodairiSkas specializuoty veisliy veisimo
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proceso intensyvéjimas sumazina mazy populiacijy ekonominj gyvybinguma
ir konkurencinguma. Todél vienintelis biidas i§saugoti ir integruoti mazas po-
puliacijas i bendra veislininkystés sistema yra jas identifikuoti, apibiidinti ir
jvertinti ju specifines genetines, funkcines ir ekonomines savybes. Sios Zinios
turéty biti pritaikytos tobulinant veisimo strategijas bei gamybos schemas
siekiant padidinti veisly konkurencingumg panaudojant jy unikaluma.

Disertacinio darbo naujumg sudaro i§samus atviros ir uzdaros Lietuvos
zalyjy galvijy populiacijy struktiiry pokyciy jvertinimas, atsizvelgiant | vi-
duveisling geneting jvairove. Pirmag kartg buvo atliktas Lietuvos zalyjy gal-
vijy populiacijy genetinis charakterizavimas remiantis pavieniy nukleotidy
(SNP) tyrimais, taip pat atliktas Siy populiacijy tarpveislinis palyginimas su
kitomis Europos Zalyjy galvijy populiacijomis. Be to, pirma karta Lietuvoje
buvo apskaiciuotos ir jvertintos Lietuvos Zalyjy galvijy funkciniy pozymiy
ekonomingés vertés, leidZian¢ios nustatyti kaip Sie poZymiai veikia galvijy po-
puliacijy ekonominj efektyvuma ir konkurencinguma. Atliktas produktyviyjy
ir fenotipiniy savybiy kompleksinis vertinimas, kuris leido jvertinti veislinio
selekcinio darbo su Siomis populiacijomis rezultatus.

Gauti Lietuvos zalyjy galvijy genetinio potencialo jvertinimo ir genetiniy
tyrimy rezultatai yra svarbiis optimizuojant veisimo programy jgyvendinima,
nes suteikia vertingy duomeny genetinés jvairovés iSsaugojimo ir selekcijos
strategijy tobulinimui. Pritaikyti diferencijuoti veisimo sprendimai uztikrina
genetinés jvairovés iSlaikyma uzdaroje populiacijoje, tuo paciu didindami
produktyvumg ir konkurencingumga atviroje populiacijoje. Tokiu biidu $ios
strategijos sudaro saglygas efektyviai panaudoti genetinius iSteklius ir uzti-
krinti tvary produktyvumo augima, prisidedant prie ilgalaikio gyvulininkys-
tés sektoriaus vystymo.

Atlikta galvijy veisliy fenotipinio vertinimo analizé ir kitose Europos $a-
lyse naudojamy vertinimo praktiky jvertinimas leidzia konstatuoti, kad prak-
tikoje didesnj démesj reikia skirti galvijy funkciniy pozZymiy gerinimui, ypac
akcentuojant gyvuliy sveikatg ir ilgaamziSkuma, o taip pat praplésti Lietuvos
zalyjy galvijy veisimo strategijoje tatkomg genetinio vertinimo modelj, jtrau-
kiant svarbiausius funkcinius pozymius.
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1. LITERATUROS APZVALGA

1.1. Pieninés galvijininkystés reik§mé

Naminés karvés protévis aurochas (lot. Bos taurus primigenius) — 1§ Eu-
ropos kiles daugumos Siuolaikiniy pieniniy ir mésiniy galvijy veisliy pradi-
ninkas. Siy daugiau nei 8000 mety Europoje gyvenanéiy galvijy populiacijas
laikui bégant veiké tauty raida ir judéjimas bei kultiiriniai mainai [5]. Taciau
pagrindinés galvijy veislés susiformavo evoliucionavus senosioms vietinéms
populiacijoms. Siam procesui jtakos turéjo ne tik natiiralds, bet ir dirbtiniai
aplinkos veiksniai [6]. Pasieke skirtingas vietoves, gyviinai pamazu prisitaiké
prie specifiniy aplinkos salygy ir naujyjy Seimininky ,.kultiiriniy lukes¢iy*,
ir tai sudaré galimybes atsirasti gyvuliy genetinei jvairovei. Europos gyvuli-
ninkystei istoriSkai biidingi dideli fenotipy skirtumai tarp jvairiy geografiniy
regiony galvijy populiacijy [7].

Veislé apibiidinama kaip didelé bendros kilmés gyvuliy grupé, turinti pa-
nasius morfologinius, fiziologinius ir tkinius poZymius, kurie nuolat perduo-
dami palikuonims. Siekiant veisimo tiksly, svarbu iSsaugoti veislés savybes ir
jvairove, nes kiekvienos veislés praradimas atima galimybes i$ ateities karty
ir nutraukia ilgalaikes istorines raidas, perduodant jvairias veisles ir tipus 1§
kartos j kartg [8]. Kalbant apie veisle kaip apibrézta gyviiny grupe su speci-
finémis savybémis, svarbu paminéti, kad $is terminas yra glaudZiai susijes su
platesniu reiSkiniu — populiacija, kuri apima bet kokig gyviny grupe, turin-
¢ig bendry genetiniy charakteristiky arba gyvenancig tam tikroje geografinéje
vietovéje, nepriklausomai nuo to, ar ji yra formaliai pripaZzinta kaip veislé [9].

Jungtiniy Tauty maisto ir Zemés tikio organizacija Zzemés iikio gyviiny
veisles skirsto pagal geografinj veisliy paplitimg ir prisitaikyma prie vietos
salygy. Vietinés veislés, — tai i§ vienos Salies kilusios ar vienoje Salyje susi-
formavusios veislés. Tarpvalstybinés veislés sutinkamos daugiau nei vienoje
Salyje. Taip pat veislés yra skirstomos ir pagal prisitaikymga prie vietos salygy
[8]. Adaptuotos prie vietos salygy veislés (senosios ir / arba vietinés veis-
1és), — tai veislés, susiformavusios ar sukurtos tam tikroje geografinéje terito-
rijoje ir prisitaikiusios prie vietos saglygy. IS uzsienio importuotos veislés — tai
veislés, adaptuotos prie vietiniy sglygy (produkcijos sistemy), veisiamos Sa-
lyje ne maziau kaip 40 mety ir turin¢ios ne maziau kaip SeSias kartas, gautas
toje Salyje.

XVIII amziaus pradzioje Europoje prasidéjusi pramonés revoliucija, | ga-
mybos procesus jtraukusi ir miesty gyventojus, padaré didele jtaka Zmoniy
mitybos pokyciams: did¢jo pieno ir mésos paklausa [10]. Todél buvo pradétas
laipsniskas vietiniy veisliy keitimas produktyvesnémis veislémis [8,11]. Vé-
liau, XIX amziuje, produktyvioms veisléms (tokioms kaip HolSteino fryzai,
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simentaliai, Danijos zalieji, anglerai ir kiti) vystantis ir plintant | dauguma
Europos Saliy, vietinés veislés pradéjo prarasti svarba, jy teikiamos produk-
cijos gamyba tapo nepakankama, veislés pradétos gerinti produktyvesnémis,
o laikui bégant, kai kurios netgi i§nyko [6]. Siuo metu FAO duomeny bazéje
DAD-IS isSvardintos 534 Europos Saliy galvijy veislés, 1§ kuriy 464 priskirtos
vietinéms arba regioninéms, o 130 veisliy jau yra iSnykusios.

Europos zalieji galvijai, jskaitant ir Lietuvos zaluosius ir zalmargius galvi-
jus, —unikalus genetinés jvairoveés 3altinis [12]. Zalyjy pieniniy galvijy veisliy
gyvuliai yra laikomi visoje Europoje [13], tac¢iau didziausios populiacijos au-
ginamos Siaurés Europos Salyse (162000 karviy): Suomijos airSyrai (70000
karviy), Svedijos Zalieji (66000 karviy) ir Danijos Zalieji (26000 karviy).
Europos Zalieji galvijai gerai prisitaiko prie vietos salygy, taciau sunkiai kon-
kuruoja su kitomis produktyviomis pieninémis veislémis, o tai kelia pavojy
Ju tolesniam egzistavimui.

1.2. Istoriné Lietuvos Zalyju galviju veislés raida

Istoriné Lietuvos zalyjy galvijy populiacijos evoliucija, prasidéjusi nuo se-
nyjy amziy, pasieke svarby vystymosi etapg XIX amziaus antroje puséje iki
Pirmojo pasaulinio karo. Tai laikotarpis, kuris laikomas pirmuoju Lietuvos
pieniniy veisliy kiirimo etapu. Tuo laiku, remiantis prof. J. Petrai¢io surink-
tais duomenimis, | misy Salj buvo jveZta Danijos Zalyjy, anglery, Olandijos,
Jutlandijos ir Svedijos juodmargiy, ostfryzy, $vicy, air§yry, Svedijos zalmar-
giy, simentaliy, Sorthorny ir kity veisliy galvijy. Vis délto jy naudojimas vie-
tinéms veisléms gerinti nebuvo planingas [14].

ReikSmingas indélis miisy vietiniy galvijy gerinime tenka Danijos zalie-
siems galvijams, kurie j Lietuvos Siaurinius ir Siaurés ryty regionus atveZzti jau
XIX amziaus pabaigoje [15]. 1892 metais 1§ Danijos | Ginkiiny dvarg buvo
atvezta 40 verSingy telyCiy ir 2 buliai (1.2.1 pav.). IS Sio dvaro Danijos zalieji
paplito po Siaurinius Lietuvos rajonus ir reikSmingai pagerino vietiniy galvijy
populiacijg. Paskui, iki pat Pirmojo pasaulinio karo, reguliariai buvo jvezama
po keleta buliy ir telyCiy, taciau veislés nebuvo skirstomos pagal rajonus, o
galvijai jvezami, neatsizvelgiant j vienos ar kitos veislés iSplitimg. Tik véliau
Lietuvos Siaurés ir ryty regionuose pradé¢jo formuotis zalyjy galvijy masy-
vas [14]. Tuo laikotarpiu, mazdaug per 10 mety, grafy Zubovy dvaruose jau
laikyta apie 1500 karviy, i§ kuriy pus¢ — Danijos Zalyjy. IS Ginkiiny, Me-
demrodés ir kity dvary Danijos Zalieji ir jy misriinai toliau sékmingai plito po
apylinkes [16].
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1.2.1 pav. 1892 metais is Danijos j Ginkiinus (Siauliy r,) atvesta
Danijos Zalyjy veislés karvé

Atkuriant Pirmojo pasaulinio karo nuniokota nepriklausomos Lietuvos
zemes tikj, buvo skiriamas démesys vietiniy galvijy veisliy gerinimui. 1924
metais susiktré Lietuvos zalyjy veislés galvijy augintojy ir Lietuvos vietiniy
galvijy gerinimo draugijos, kurios 1933 metais susijungé su Lietuvos centrine
galvijy kontrolés rateliy sgjunga ir sudaré Lietuvos galvijy auginimo ir kon-
trolés rateliy sajunga. Sios organizacijos kaip tik ir riipinosi Danijos Zalyjy
galvijy jvezimu ir jy planiniu veisimu Lietuvoje [14,15].

Tuo metu dar tesési XIX amziaus pabaigoje prasidéjusi diskusija dél gal-
vijy gerinimo biuidy. Dalis pasisakiusiyjy maté tik vieng gerinimo biidg — im-
portuoti kultiiriniy veisliy galvijus, kiti agitavo uz nuosaiky vietiniy galvijy
gerinimg. Tac¢iau su laiku abejoniy dél pastarojo biido — saikingo kultiiriniy
veisliy naudojimo — vis mazejo [17].

DidZiausig jtaka veislés formavimui padaré 1922—-1937 metais jvezti 437
Danijos zalieji galvijai, i§ kuriy 103 — buliai. Sie galvijai turéjo reik§minga
jitaka dabartinei veislés genealoginei struktirai, jie yra Siuolaikiniy Lietuvos
zalyjy galvijy linijy ir giminingy grupiy pradininky artimesni arba tolimes-
ni protéviai. I§ tuo laikotarpiu jvezty galvijy paminétini buliai Eske LT600,
Caras LT455, Mikelis LZ 1, Baronas LT181, Nordgaard LZ35, Baublys LZ7,
Erdvilas LT456, Princas LZ43 ir kiti [15,18]

Nors 1941 metais buvo jsteigti pirmieji Lietuvos zalyjy galvijy veislinin-
kystés tikiai, pradétas galvijy bonitavimas ir atkurti kooperatiniai bei valsty-
biniai kergimo punktai [19], deja, per Antraji pasaulinj karg labai nukentéjo
dvarai, kuriuose buvo produktyviausios zalyjy galvijy bandos. Taip pat didele
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zalg padarée kolektyvizacija, pazangiy tikininky trémimas, jy bandy sunaikini-
mas. Tai labai apsunkino veislininkystés darba, bet jo nenutraukeé.

1951 metais Lietuvos zalyjy galvijy veislé buvo pripazinta savarankiska
veisle [14], taCiau net ir pripazinus veisle savarankiska, nuo 1956 mety Lie-
tuvos zaliesiems gerinti jvairiais selekcijos etapais naudotos veislés su skir-
tingomis biologinémis ir ikinémis savybémis [2]. Veislg imta veisti atviry
populiacijy principu, naudojant kity Zalyjy ir Zalmargiy veisling geneting me-
dziaga [20].

Ypac teigiamos jtakos veislés gerinimui turé¢jo 19561958 metais Salyje
atkurta gyvuliy veislininkystés sistema, pleciama galvijy produktyvumo kon-
trol¢ ir séklinimas [21].

Nuo 1956-yjy iki 1990 mety Lietuvos zaliesiems galvijams gerinti buvo
atvezta 1216 Danijos Zalyjy veislés galvijy — 242 buliai ir 974 telyc¢ios. Da-
lis Siy galvijy tapo rinktinémis karvémis ir buvo iSauginta nemazai vertingy
buliy, kurie pagerino Lietuvos Zalyjy veislés pieninguma, pieno riebumg ir
baltyminguma [22].

1960 mety sausio 1 dieng atliktas veisliniy galvijy suraSymas atskleide,
kad tuo metu Lietuvoje buvo 218059 Lietuvos zalyjy veislés veisliniai gal-
vijai ir 1206 dany, esty ir latviy Zalieji galvijai. Tuo metu buvo vykdomas
veisliy rajonavimas ir Lietuvos Zalieji galvijai apémé Siaurinius rajonus, taip
pat ryty ir pietry¢iy rajonus (1.2.2 pav.). Tac¢iau buvo zony, kuriose greta
Lietuvos zalyjy veislés galvijy buvo veisiami ir Lietuvos juodmargiai. Todél
buvo numatyta sudaryti istisus veisliy masyvus, t. y. ten, kur Lietuvos zalyjy
zonoje buvo Lietuvos juodmargiy, numatyta pastaruosius séklinti Lietuvos
zalyjy buliy sperma ir juos paversti Lietuvos zalaisiais, ir prieSingai su Lietu-
vos juodmargiais [14].
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1.2.2 pav. Lietuvos Zalyjy ir Lietuvos juodmargiy galvijy rajonavimas 1960 m.

Atkuriant karo nuniokotg galvijy wki, nuspresta jsivezti Lietuvos zalie-
siems galvijams giminingy galvijy, ypa¢ buliy, tad iki 1961 mety j Lietu-
va kasmet buvo jvezama nemazai Estijos zalyjy ir Latvijos dvylyjy veisliy
buliy, kurie sudar¢ Kams Bryderups LB836—c, Lapp AT 5581, Tousik AT
5559, Kungs Maksis LB 8420, Donis Odins LB 2029 ir kity buliy giminingas
grupes. 1957-1963 mety laikotarpiu i Lietuva buvo jvezti 65 Danijos Zalyjy
veislés buliai ir 172 tely¢ios i§ Danijos ir tuometinés Cekoslovakijos. Visi §ie
galvijai priklausé garsioms Danijos buliy Eske Stbg. 2240 ir Hojager Stbg.
2168 linijoms [15].

Vienas zZymiausiy Lietuvos Zalyjy galvijy veislés kiiréjy Juozas Petraitis
1963 metais i$skyre tris Lietuvos zalyjy galvijy veislés formavimosi etapus.
Pirmiausia, pasak jo, vyko neplaningas vietiniy galvijy miSrinimas su impor-
tuotais Danijos zalaisiais, olandy fryzais, airSyrais, $vicais, Svedy zalmargiais
ir kity didelio produktyvumo veisliy galvijais. Tuomet prasidéjo pirmame
etape gauty misriny iSstumiamasis / pakeiiamasis miSrinimas su Danijos
zalaisiais galvijais. Tokiu biidu gauti didelio produktyvumo galvijai buvo
ekonomiskai naudingi paSary atzvilgiu, taciau buvo palyginti maZzo mésin-
gumo, nepakankamai greitai brendo ir turé¢jo tam tikry eksterjero trikumy:
netiesig virSuting kiino linija, siauroka kriiting, smailg uzpakalj. Treciajame
etape buvo pasitelktas jterpiamasis misrinimas su Sorthorny veislés pieninio
tipo galvijais, kuris padidino Lietuvos zalyjy galvijy mésinguma, pataisé eks-
terjero trilkumus, pagreitino brendimg ir ypac teSmens vystymasi [ 14].

Lietuvos zalyjy galvijy veislé nuo 1966 mety buvo gerinama pagal selek-
cijos programas, anksc¢iau vadintas ,,planais®. Programos pradétos kurti tuo-
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met, kai i§ karvés Lietuvoje buvo primelziama vidutiniskai 3000 kg pieno per
metus [21].

1963—-1980 metais Zaluosius galvijus pradéta gerinti anglery veislés bu-
liais — j Lietuvg buvo jvezta 46 anglery veislés buliai [18]. ki 1978 mety
zaliesiems galvijams veisti ir gerinti buvo naudojami tik Lietuvos Zalyjy, Da-
nijos zalyjy, Estijos zalyjy, Latvijos dvylyjy ir anglery veisliy buliai. Véliau,
siekiant pagerinti karviy teSmens tinkamuma mechaniniam melZimui, buvo
panaudoti airSyry, dZersiy ir Zalmargiy holSteiny veisliy buliai. Nuo 1984
mety jvezamiems Danijos zaliesiems jau buvo jlieta Svicy ir Zalmargiy hols-
teiny veisliy kraujo [22].

1993 m. geguzés 26 d. buvo jkurta Lietuvos zalyjy galvijy gerinimo drau-
gija (nuo 1996—yjy vadinama asociacija). Norédami bendradarbiauti, 1993 m.
spalio 5 d. Danijos, Vokietijos, Lietuvos, Latvijos ir Estijos atstovai sukiiré
Europos Zalyjy galvijy augintojy asociacijy konfederacijg. Prie jos prisijunge
Svedijos zalmargiy ir Suomijos air$yry, Lenkijos ir Norvegijos zalyjy galvijy
asociacijos [23].

Lietuvos zaliesiems galvijams gerinti 1994-1995 m. jvezta jauny buliuky:
21 Danijos Zalasis, 5 anglerai ir 1 Svedijos Zalmargis. Labai palankiomis sa-
lygomis gauti ir Lietuvoje naudoti 2 Danijos Zalieji ir 7 anglery veislés buliai.
Pastarieji 9 buliai buvo jau jvertinti per palikuoniy produktyvumg Danijoje
ir Vokietijoje. 1996 metais j Upytés eksperimentinj uikj atveztos 59 Svedijos
zalmarges, o j Zvirbloniy Zemés iikio bendrove — 60 anglery veislés telygiy
[21].

Remiantis kontroliuojamy gyvuliy bandy produktyvumo duomenimis,
iki 1999 mety Zalyjy galvijy populiacijg sudaré Lietuvos Zalieji, anglerai ir
Danijos zalieji. Kitos pieninés veislés, tokios kaip airSyrai, Svicai, Vokieti-
jos zalmargiai ir Svedijos zalmargiai, sudaré atskira kity veisliy grupe. Nuo
19992000 mety Zalujuy galvijy populiacija buvo priskirta bendrai Zalyjy ir
zalmargiy populiacijai, kurig sudaré¢ Lietuvos zalieji, anglerai, Danijos zalieji,
airSyrai, §vicai, Vokietijos zalmargiai ir Svedijos zalmargiai galvijai [24].

Daugiau nei Simtg mety buvo kuriama ir tobulinama Lietuvos Zalyjy gal-
vijy veislé. Ji sukurta naudojant Danijos zaluosius, véliau gerinant Danijos
zalaisiais ir anglerais. Ketvirto deSimtmecio pabaigoje veislé buvo baigiama
kurti ir toliau tobulinama, panaudojant geriausiy uzsieniniy veisliy genetinj
potencialg [14, 15, 25].

Senojo genotipo Lietuvos zalaisiais galvijais buvo susirtipinta 1998 metais
Lietuvos Gyvulininkystés institute, prof. J. Sveis¢io sitlymu [26]. Siekiant
neprarasti specifiniy geny dél intensyvaus misrinimo, senojo genotipo Lietu-
vos Zalyjy galvijy saugojimas nuo 2001 mety buvo koncentruotas privaciame
Skaistgirio ZUB iikyje. Cia buvo saugoma 100 atrinkty karviy banda, kuriai
buvo parengtas specialus veisimo planas [19]. Taciau dél nepakankamos fi-
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nansinés paramos po deSimtmecio bendrové nutar¢ nutraukti ekonomiskai ne-
pelningg senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy veisimg. Siekiant iSsaugoti
senojo genotipo Lietuvos Zaluosius galvijus, 2011 metais islikusi genofondo
bandos dalis buvo perpirkta ir pradéta formuoti Lietuvos sveikatos moksly
universiteto Gyvulininkystés instituto Lietuvos iikiniy gyviny genetiniy iSte-
kliy apsaugos koordinavimo centre [22].

Atkiirus Lietuvos nepriklausomybe ir atsiradus galimybei keisti visuome-
nés pozilirj ] gyviny genetiniy iStekliy i§saugojima, jau 1992 metais Lietu-
va Rio de Zaneire pasirasé Jungtiniy Tauty biologinés jvairovés konvencija,
kurig Seimas ratifikavo 1995 metais, ir jsipareigojo saugoti savo genetinius
iSteklius. Jungtiniy Tauty Biologinés jvairovés konvencija — tai tarptauting
sutartis, kurios pagrindiniai uzdaviniai yra biologinés jvairoveés i§saugojimas,
tvarus jos komponenty naudojimas ir saZiningas bei teisingas naudos, gauna-
mos i§ genetiniy istekliy, pasidalijimas. Sig sutartj yra pasiraiusios i§ viso
193 salys [27].

1995 metais Lietuvos senosios vietiniy baltnugariy ir $¢émy galvijy veislés
pripazintos saugotinomis tarptautiniu mastu ir buvo jtrauktos j Pasaulio ze-
més tikio gyviiny jvairovés duomeny banka, jsteigta prie Tarptautinés maisto
ir Zemés tkio organizacijos [3]. 2000 metais papildomai jtrauktos ir XX am-
ziuje sukurtos veislés: senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (olandisko tipo)
ir zalieji galvijai (daniSko genotipo). Visos §ios vietiniy galvijy veislés yra
priskiriamos prie nykstanciy [3], trys i$ Siy veisliy yra nykstancios — saugo-
mos, 0 viena — senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacija — kritinés
biikles ir galinti iSnykti, jei nebus pritaikytos ir jgyvendintos tinkamos veisi-
mo ir valdymo strategijos.

2005 metais prasidejusi programa ,,Nykstan¢iy Lietuvos senyjy veisliy
gyvuliy ir naminiy pauksciy i§saugojimas‘ suteiké postiimj tikininkams jsi-
traukti ] senyjy vietiniy veisliy auginima, teikiant jiems finansing¢ paramg ir
skatinant biologinés jvairoveés plétra tikiuose.

Senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai iki 2007 mety buvo jrasomi ]
kilmés knygg kartu su kitais atviros zalyjy ir zalmargiy populiacijos galvijais.
Tai neleido tinkamai stebéti Siy galvijy, 1§ kuriy gaunama maziau pajamy,
lyginant su kitomis tarptautinémis ar pagerintomis veislémis, todel 2008 m.
senojo genotipo galvijai buvo atskirti ir jiems suteiktas atskiras veislés kodas
(94) [28]. Siekiant gauti aiskesnj vaizda apie iSsaugojimo darbus, 2019 me-
tais buvo patvirtintos naujos veisimo programos su grieztais reikalavimais
grynajam veisimui, todel pagrindinéje kilmés knygos dalyje pateikiami duo-
menys tapo itin svarbiis veisliy analizei atlikti [29]. 1.2.3 paveiksle parodyti
Lietuvos zalyjy (senojo genotipo ir atviros populiacijos) galvijy veisliy vys-
tymosi svarbiausi jvykiai laiko juostoje nuo 1892 mety.
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IS 1.2.3 paveikslo duomeny matyti, kad nuo 2000 mety Lietuvos zalyjy
galvijy veisle suskirstyta i dvi: Lietuvos zalyjy ir zalmargiy, kuri yra orien-
tuota ] veislés gerinimg kity Saliy veisline medziaga [30] ir senojo genotipo
Lietuvos zalyjy galvijy — veislés autentiSkumo ir genetinio paveldo i§saugo-
jimas [22]. Sis suskirstymas atveria galimybe detaliai i$analizuoti ir palyginti
Jjy veisimo programas (1.2.1 lentel¢).

1.2.1 lentelé. Pagrindiniai Lietuvos Zalyjy galvijy atviros populiacijos ir se-
nojo genotipo veisimo programy kriterijai

LIETUVOS ZALIEJI GALVIJAI

KRITERIJAL ATVIRA POPULIACIJA SENOJO GENOTIPO
GENETINIS VEISLES | Leidziamas gerinimas kity Neleidziamas genetinis
GERINIMAS Saliy veisline medziaga gerinimas kitomis veislémis
VEISLES Maziau pabréziamas, Stipriai pabréziamas,
AUTENTISKUMO daugiau démesio skiriama siekiama i§laikyti veislés
ISSAUGOJIMAS savybiy gerinimui i$skirtines savybes

VEISLES GERINIMO

Aktyvus veisliy gerinimas,
siekiant jveisti pageidaujamas

Orientuojamasi j veislés

STRATEGIJA savybes savybiy i§saugojima
VEISLES GENETINE Didinama jtraukiant naujg ge- Gali mazéti dél jvaisos ir
IVAIROVE neting medziaga riboto geny srauto
IVAISOS RIZIKA Mazesné dél didesnés Didéja, nes veisimas vyksta tik
VEISLEJE genetinés jvairovés mazos populiacijos viduje

Saltinis: sudaryta autorés.

1.3. Lietuvos Zalyjy galviju eksterjeras, produktyvumas ir veislinés
vertés nustatymas

Atviros populiacijos Lietuvos zalieji galvijai (1.3.1 ir 1.3.2 pav.). Atsi-
zvelgiant ] tai, kad Lietuvos Zalyjy veislé savarankiSka veisle oficialiai buvo
pripazinta 1951 metais, yra ypac¢ svarbu turéti aiSky vaizda apie tai, kaip at-
rodé Lietuvos Zalieji galvijai tuo istoriniu laikotarpiu. J. Petraitis [14] atidziai
iSnagrinéjo Lietuvos zalyjy veislés galvijy eksterjera, remdamasis 1930-1939
mety 2718 karviy ir 251 buliaus duomenimis, taip pat jtraukdamas j anali-
z¢ 1959 mety 595 karviy duomenis. Tyrimas atskleide, kad Lietuvos Zalyjy
veislés galvijai iSsiskiria savo pieno tipo kiino struktiira, pasiZzymincia lengva
ir sausa sudétimi. Jy kailio spalva varijuoja nuo prinokusios vy$nios raudo-
numo iki tamsiai dvylos, durpinés arba raudonai juodos, o nemaza dalis Siy
gyviiny pasizymi baltomis démémis jvairiose kiino vietose. Siy démiy kiekis
skiriasi tarp individy, tac¢iau augintojai paprastai nevertina jy kaip trikumo,
jei galvijy produktyvumas, ypac pieno riecbumas, yra aukstas. Be to, dauge-
lio galvijy nagos yra tamsiai pilkos ar juodos, o ragai — Sviesiis su tamsiais
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galais. Lietuvos zalyjy veislés galvijy oda pasizymi plonumu ir elastingumu.
Buliy galvos yra vidutinio sunkumo, o karviy — lengvos ir sausos. Jy liemuo
yra ilgas, gilus, platus, o kriitiné — ilga, gili bei plati. Mentés yra ryskios ir
tvirtai pritvirtintos, su vidutinio nuozulnumo bruozais. Pilvas platus, didelis,
o teSmuo — gerai i§vystytas, vidutinio dydzio arba didelis, platus, gilus ir si-

metriskas.
i - . s ™, F’

1.3.1 pav. Atviros populiacijos Lietuvos zalmargé karve
(J. Darbuto nuotr.)

1.3.2 pav. Atviros populiacijos Lietuvos zalyjy karviy banda
(J. Darbuto nuotr.)

Taciau $iuo metu apibiidinti atviros populiacijos Lietuvos zaluosius galvi-
jus yra sudétinga, pagal 2019-2023 mety Lietuvos Zalyjy galvijy patvirtinta
gerinimo programa, Lietuvos Zalyjy ir Zalmargiy galvijy genetiniame gerini-
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me tiesiogiai dalyvauja SesSiy Konfederacijos nariy veislés. Be to, gerinimui
pasitelkiama ir Konfederacijai nepriklausanciy Svicy, Zalmargiy, holSteiny,
dzersiy, véliau — montbeliardy bei pieniniy simentaliy veisliné medZziaga.
Produktyvumo, stambumo, eksterjero, konstitucijos tvirtumo ir galiiniy geri-
nimui naudojami Danijos Zalieji galvijai. Anglerai, pasiZymintys auksta pie-
no kokybe ir puikiomis vaisos bei teSmens savybémis, naudojami Lietuvos
7alyjy ir zalmargiy galvijy minéty savybiy gerinimui. Svedijos Zalieji galvijai
pasirinkti dél jy jtakos produktyvumo ir vaisos savybiy gerinimui. Zalmargiy
holsteiny buliy dukterys yra stambesnés, aukstesnés, ilgesnés, platesniy klu-
by, geriau isreikSto pieno tipo, su geresnémis teSmens savybémis. Todél jie
placiai naudojami Lietuvos zalyjy pieningumui ir minétoms eksterjero savy-
béms gerinti.

Senojo genotipo Lietuvos Zalieji galvijai (1.3.3 ir 1.3.4 pav.) yra tvirtos,
pakankamai Svelnios konstitucijos, Zalos jvairaus atspalvio spalvos. Karviy
galva vidutinio didumo, sausa, kaklas ilgas, neplatus, mazai raumeningas,
be pagurklio. Ragai vidutinio ilgio ir storio, nukreipti j Sonus ir } priekj. Lie-
muo ilgas, gilus, kriitiné ilga, gili, didelés apimties. Oda vidutinio storumo,
elastinga. Kojos — vidutinio ilgumo, daznai labiau sulenktos ties kulk§nimi,
su tvirtomis tamsiomis nagomis. TeSmuo vidutinio didumo, gilus, speniai
cilindriski, reciau kuigiski, daznai ilgesni — 67 cm ilgio, ties kryziumi —
130-135 cm. Suaugusio buliaus svoris — iki 900 kg, karvés — 500 kg. 2007
mety duomenimis, Skaistgirio z. @i. bedrovés saugomos senojo genotipo Lie-
tuvos zalyjy galvijy bandos vidutinis produktyvumas buvo 5500 kg, pieno
riebumas — 3,65 proc., o baltymingumas — 3,5 proc. [19].

1.3.3 pav. Senojo genotipo Lietuvos Zaloji karvé
(Saltinis: https://gic.lsmuni.lt/en/node/13)
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1.3.4 pav. Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy karviy banda (J. Darbuto nuotr.)

Veislinés vertés nustatymas. Ukiniy gyviiny veislininkystés pagrindas —
vykdoma gyvuliy produktyvumo kontrol¢. Lietuva jau nuo 1996 mety yra
Tarptautinio gyvuliy apskaitos komiteto (ICAR), vienijancio per 70 visateisiy
ir 30 asocijuoty (neturin¢iy balsavimo teisés) nariy (Isakymas Nr. 3D-683),
nar¢. Per pastaruosius penkiasdeSimt mety ICAR i8sivysté | pasauling organi-
zacija, kuri nustato standartus ir gaires gyviiny registracijai, identifikavimui
ir genetiniam vertinimui. Sios organizacijos viena i§ darbo grupiy — ,.Inter-
bull* centras (Tarptautinis buliy vertinimo komitetas), kuris priklauso Svedi-
jos zemés iikio moksly universiteto Gyviiny veislininkystés ir genetikos de-
partamentui. Norint kryptingai siekti veislininkystéje uzsibrézty tiksly, labai
svarbu kaupti ir analizuoti su tkiniy gyviny produktyvumu, genetinés ko-
kybés tyrimy ir kilmés nustatymu susijusius duomenis, uztikrinti operatyvy
duomeny patekima j vieninga duomeny bazg, jy apibendrinima, sisteminima,
veislinés vertés nustatymg ir laiku pateikimg vartotojams.

Galvijy genetinio vertinimo pagal eksterjero poZymius metodika pareng-
ta vadovaujantis Tarptautinio gyvuliy apskaitos komiteto (angl. International
Committee for Animal Recording; ICAR) ir Tarptautinés buliy vertinimo tar-
nybos (angl. International Bull Evaluation Service; Interbull) patvirtintomis
rekomendacijomis [31].

Pieniniy veisliy galvijy veislinei vertei nustatyti taikomas genetinio jver-
tinimo metodas: vieno pozymio BLUP (Geriausias nepriklausomas gyvuliy
vertinimo metodas, angl. Best linear unbiased prediction). Sis metodas yra
naudojamas jvairiose Salyse taip pat ir Lietuvoje gyvuliy veislinei vertei nu-
statyti. Galvijai, atsizvelgiant | jy veisle, vertinami juodmargiy arba zalyjy ir
zalmargiy galvijy populiacijoje atskirai.
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1.4. Tyrimy kryptys Lietuvoje ir uZsienyje

Pieno gamyba yra reikSminga agro-maisto pramonés Saka Europos Sajun-
goje (ES) [32], taip pat ir Lietuvoje, kur ji sudaro mazdaug penktadalj visos
zemes tkio produkcijos ir uzima prioriteting pozicija Zemes tkio sektoriu-
je [33]. Pagrindinis pieninés galvijininkystés sektoriaus tikslas yra padidinti
pieno gamybos apimtis. Lietuvoje, pagal pieno kontrolés duomenis, karviy
produktyvumas nuo 2005 iki 2021 mety padidéjo 1,5 karto [1]. Lietuvoje
veisiamos dvi pieniniy galvijy populiacijos: juodmargiy bei zalyjy ir Zalmar-
giy. Juodmargiy populiacijg sudaro 73 proc. visy Lietuvoje laikomy pieniniy
galvijy, zalyjy ir zalmargiy — 27 proc.

Dabartin¢ Lietuvos zalyjy ir Zalmargiy galvijy populiacija suformuota,
Lietuvos zaliesiems pirmiausia jliejus Danijos Zalyjy ir anglery kraujo, véliau
veislé pagerinta pasitelkus §vicy ir Zalmargiy hol3teiny, dar véliau — Svedijos
7alyjy ir Suomijos bei Kanados air§yry veisles. Siuo metu Lietuvoje laikomy
zalyjy ir zalmargiy galvijy populiacija sudaro dvylika zalyjy galvijy veisliy:
Lietuvos zalieji, anglerai, Danijos zalieji, Latvijos dvylieji, Vokietijos Zalieji,
airSyrai, $vicai, Svedijos Zalieji, Estijos Zalieji, hol3teinai, simentaliai ir Nor-
vegijos zalieji [1].

Pasaulio Salyse, kur pienin¢ galvijininkysté yra pasiekusi puikiy rezultaty
(JAV, Kanadoje, Olandijoje, Vokietijoje, Danijoje ir kt.), karviy atrankai pa-
gal jy iSvaizda jau seniai skiriama daug démesio [34]. Pagal karvés eksterjerg
1§ dalies galima spresti apie jos produktyvuma, sveikatos bikle ir ilgaamzis-
kuma [35]. Lietuvoje selekcinis darbas orientuojamas j galvijy primilzj bei
pieno riebumo, ypac baltymingumo, didinima.

Kaip vienas tinkamiausiy metody pageidaujamoms galvijy savybéms
sparciai gerinti yra giminingy veisliy, issiskirian¢iy tomis pageidaujamomis
savybémis, naudojimas [36]. Nors giminingy veisliy, pasizyminciy pageidau-
jamomis savybémis, naudojimas yra vienas i§ efektyviausiy biidy sparciai
gerinti galvijy savybes, svarbu nepamirsti iSlaikyti gerinancios veislés auten-
tiSkuma, uztikrinant jos unikalumo i§saugojimg.

Mokslininkai, atlik¢ tyrimus su Lietuvos pieniniais galvijais, nustate, kad
pagal bendrg kiino i$sivystyma apibiidinanciy poZymiy ir karviy dikinio nau-
dojimo trukmes koreliacing analize, zemesnés Zalosios bei zalmargés karveés
yra geriau prisitaikiusios prie Salies Gikiniy salygy ir yra ilgiau naudojamos
pieno tikiuose [37].

Mokslininky grupé [38], analizuodama 1997-1998 mety skirtingy geno-
tipy karviy pieno baltyminguma, nustaté, kad holSteinais pagerinty Lietuvos
zalyjy karviy kilméje didéjant holsteiny kraujo kiekiui, pieno baltymingumas
turi tendencija palaipsniui mazéti, o pieno baltymy produkcijos kiekis didéja,
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nors statistiSkai patikimi rezultatai buvo skirtumas (6,4 kg) tik esant 50 proc.
holsteiny kraujo.

J. Darbuto [36] atliktas anglery veislés jtakos Lietuvos Zaliesiems tyrimas
parodé, kad anglery telycaités bei Lietuvos zalyjy ir anglery /', (pirmos kar-
tos palikuones, turinCios 50 proc. anglery veislés kraujo ir F, (antros kartos
palikuonés, turin¢ios 75 proc. anglery veislés kraujo) palikuonés augo pa-
kankamai greitai. Anglery veislés ir ja pagerintos Lietuvos Zalosios iSaugo
aukstesnés, su gilesne kriitine. Anglery veislés telycios ir karvés po pirmo ap-
siver§iavimo turéjo pieno tipo galvijams budingesnius eksterjero pozymius,
o F| ir F, palikuonés paveld¢jo tarpinj Sios veislés ir Lietuvos Zalyjy galvijy
eksterjera.

Petrakova su bendraautoriais [2] iStyré zinomos ir nezinomos kilmés Lie-
tuvos Zalyjy karviy produktyviasias savybes ir nustaté, kad kilmés zinomu-
mas turéjo statistikai patikimos jtakos karviy produktyvumui. Zinomos kil-
més karviy pieningumas, pieno baltymy ir riebaly kiekis, didéjant laktacijy
skaiciui, mazéjo, o per paskutines laktacijas buvo mazesnis negu neZinomos
ir nevisiSkai zinomos kilmés karviy. Taciau karvés, kuriy ne visa kilmé zino-
ma, gyveno ilgiau.

Dél savo funkciniy savybiy ir geros sveikatos zalyjy pieniniy galvijy veis-
1és atlieka svarby vaidmenj Europos pieno sektoriuje [39]. Nors jy paplitimas
daznai apsiriboja nedideliais geografiniais regionais, yra zinoma, kad tokios
tradicinés veislés gerai prisitaikiusios prie vyraujanciy aplinkos salygy [40].
Siuolaikinés Europos Zalyjy pieniniy galvijy veislés pla¢iai paplitusios tiek
Europoje, tiek uz jos riby, taciau mazy galvijy populiacijos susiduria su tam
tikrais i§§tikiais. Vienas jy — genetinio augimo pagreitis. Sis aspektas yra labai
svarbus, nes padid¢jus atotriikiui nuo komerciniy galvijy veisliy (pvz., Hols-
teino fryzy), vietinés galvijy veislés tampa vis maziau konkurencingos [41],
todél iikininkams jos yra ekonomiskai neperspektyvios. Kalbant apie pro-
dukcijos gamyba, Zalieji galvijai paprastai laikomi prastesniais nei HolSteino
fryzy veislés, taCiau daznai jie pranoksta pastaruosius funkciniais pozymiais,
tokiais kaip vaisingumas, gera sveikata ir verSiavimosi savybes [42,43].

Nyman su grupe mokslininky [39] akcentuoja, kad veislés formavimas ir
selektyvus veisimas lémé genetiniy skirtumy atsiradimg ir sumazino efektyvy
populiacijos dydj, dél ko iSnyko daug galvijy veisliy, padaugéjo nykstanciy
veisliy, ir visa tai tur¢jo jtakos zalyjy galvijy genetinei jvairovei Europoje.
Zalyjy galvijy veislés laikomos visoje Europoje ir gali bati skirstomos j di-
desnes (jprastas) veisles ir mazesnes — vietines [44]. Mazesnés zalyjy galvijy
veislés naudojamos tik vietoje, tam tikruose regionuose, o didesnés — dauge-
lio Saliy pagrindinéje gamybos aplinkoje. Vietiniy zalyjy veisliy iSsaugojimas
yra bitinas, norint iSlaikyti geneting jvairove [45]. Praeityje tradiciniy veisliy
labai sumazéjo, nes jas pakeité labai produktyvios veislés [11]. Todél vietinés
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populiacijos paprastai turi siaurg geneting baze, kuri riboja atrankos galimy-
bes. Tikslingas mazy veisliy genetinis valdymas yra ypac¢ svarbus, siekiant
uztikrinti $iy veisliy i§saugojima [46].

ReDiverse projektas ,,Europos pieniniy galviju viduveisliné ir tarp-
veisliné biojvairové — iSsaugojimas per panaudojima*. 2017-2021 metais
LSMU Gyvulininkystés instituto mokslininkai kartu su uzsienio partneriais i§
Danijos, Vokietijos, Latvijos, Nyderlandy, Norvegijos, Lenkijos ir Svedijos
vykdé¢ tarptautinj projekta ,,Europos pieniniy galvijy viduveisling ir tarpveis-
liné biojvairové — iS§saugojimas per panaudojimg“ (ReDiverse https://era-su-
san.eu/content/rediverse).

Sis projektas buvo jgyvendinamas pagal Europos programa ,,Horizontas
2020 projekto ERA-NET SusAn ,,Europos moksliniy tyrimy erdvé darnio-
se gyvulininkystés sistemose* Saukima, finansavimas projekto partneriams
skiriamas ERA-NET konsorciumo partneriy — finansuojanciy institucijy (mi-
nisterijy, agentiiry ir kt.), Lietuvoje finansavimas skirtas i§ Zemés iikio minis-
terijos tarptautiniy projekty programos lésy.

Projektas buvo skirtas unikaliy Europos zalyjy galvijy veisliy genetiniy
charakteristiky identifikavimui ir veisimo programy kiirimui, uztikrinant $iy
veisliy adaptacijg ateities poreikiams. Europos zalyjy pieniniy galvijy veis-
lés nors ir pasiZymi unikalia genetine jvairove, yra gerai prisitaikiusios prie
jvairiy vietiniy tikininkavimo salygy ir yra pranasesnés savo funkcinémis sa-
vybémis. Taciau pastaruoju metu $ios veislés kei¢iamos didesnio produktyvu-
mo, bet maziau prisitaikiusiomis veislémis [12, 39, 47]. Todél buvo parengtas
projektas, skirtas i§saugoti ir efektyviai panaudoti unikalia Europos Zalyjy
galvijy veisliy biologing jvairove.

Projekto metu buvo jvertinta Siaurés Europos kilmés Zalyjy galvijy popu-
liacijy genetiné kilmé ir genominis giminingumas [13], taip pat atlikta i§sami
Europos zalyjy galvijy jvaisos ir kilmés analizé [39]. Pritaikius naujus skai-
¢iavimo metodus buvo atliktas zalyjy galvijy funkciniy pozymiy ekonomingés
vertés vertinimas Lietuvoje, Vokietijoje ir Lenkijoje [29, 44, 48]. Taip pat
atlikta pieniniy galvijy fenotipinio vertinimo ir duomeny registravimo sis-
temy, taikomy Europos Salyse, iSsami analizé [49]. Susisteminta fenotipiniy
duomeny vertinimo analizé patalpinta ,,Interbull” centro duomeny bazéje.

1.4.1. Populiacijy genetinés struktiiros analizé

Efektyvus populiacijos dydis. Genetiné jvairové yra labai svarbi tiek
ekonominiu, tiek aplinkosauginiu pozitiriu, nes leidzia genetisSkai pagerinti
gyviino produkcijos pozymius [50, 51], o efektyvus populiacijos dydis (Ne)
yra pagrindinis populiacijos genetinés struktiiros rodiklis; jis turi svarbiy pri-
taikymo biidy evoliucinéje biologijoje, iSsaugojimo genetikoje ir augaly bei
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gyviny veisime, nes matuoja genetinio dreifo ir giminystés greitj bei daro
jtaka sisteminiy evoliuciniy jégy, tokiy kaip mutacija, atranka ir migracija,
veiksmingumui [52]. Populiacijos genetikoje, siekiant i§saugojimo tiksly,
genetinés jvairoveés vertinimui taikomi jvairlis metodai, i§ kuriy vienas la-
biausiai paplitusiy yra efektyvus populiacijos dydis (Ne), kurj pirmg karta
pateiké S. Wright‘as 1931 m. [53]. Sis metodas leidZia nustatyti evoliucinius
pokycius, atsiradusius dél atsitiktinio aleliy daZnio kitimo populiacijoje (geny
dreifo). Per daugelj mety pagrinding efektyvaus populiacijos dydzio teorija
toliau plétojo M. Kimura ir J. Crow [54], dar véliau — Crow ir Denniston [55];
Caballero [56]; Wang ir Caballero [57]; Nomura [58], kurie pateiké skirtin-
gus Ne apibrézimus. Taciau klasikiné efektyvaus populiacijos dydzio teorija
grindZiama, remiantis geny daznio variacijos (genetinio dreifo) kitimo grei-
¢iu arba jvaisos dazniu [52]. Efektyvus populiacijos dydis (Ne) apibréziamas
atsizvelgiant | Wright—Fisher idealizuota populiacija, kur geny dreifas yra
lygiavertis tam, koks yra matuojamas realioje populiacijoje [52]. Efektyvus
populiacijos dydis (Ne) yra esminis parametras, skirtas genetinés jvairovés
gyvulininkystés populiacijose vertinimui ir jy raidos per laikg stebéjimui. Ne
ir jo tendencijos suteikia reikSmingg informacija, leidzianCig stebéti genetine
jvairove gyvulininkystés populiacijose, aiSkinti pastebétus genetinio kinta-
mumo pokyc¢ius ir prognozuoti genetinés jvairoveés praradima [59, 60]
Ivaisos rodiklis. Atviry populiacijy genealoginé analizé, leidzianti re-
produkcijai naudoti kity veisliy individus, turi specifiniy savybiy, dél kuriy
sunku nustatyti realius analizuojamy gyviny genetinio kintamumo laipsnius
[61]. Analizuojant populiacijas, kurios laikui bégant gauna genetinj indél;j i$
kity populiacijy, reikia atsizvelgti | migracijos greitj, kad biity galima jvertinti
Jju genetinj kintamuma, atsizvelgiant | gimininguma ir efektyvy dydj [62].
Be to, atviros populiacijos veisimo strategijos jtaka genetiniam kintamumui
negali biiti tiesiogiai jvertinta vien skaiCiuojant efektyvy populiacijos dydj,
kadangi Sis parametras yra paveiktas iSorés populiacijy migracijos lygiy [63].
Siame kontekste, norint nustatyti genetinés kilmés populiacijy jtaka pradinin-
ky indéliui, biitina atlikti kilmés duomeny analizg, remiantis kilmés knygo-
mis. Toks metodas uZztikrina tikslesnj pradininky identifikavimg [63].
Veisliy, kurioms gresia iSnykimas, i$saugojimas ilga laikg buvo svarbus
klausimas. Sekant konvencijos [64] jgyvendinima, démesys iSsaugojimui
buvo iSpléstas, apimant veisliy vidine jvairove tiek mazose, tiek didelése po-
puliacijose, nors pastarosios néra laikomos iSnykimo pavojuje. Didelés po-
puliacijos yra esminés misy maisto gamybos dalis, todél bet koks jy buklés
pablogéjimas galéty sukelti iSpléstinius neigiamus padarinius. Susirlpinima
kelia keleto genetiskai panaSiy patiny intensyvus naudojimas, kurj leidzia
dirbtinis apvaisinimas, dél to padidéja jvaisos lygis. Biologinés jvairovés val-
dymas mazose populiacijose yra kritiSkai svarbus, taciau dar didesne reikSme
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igyja dideliy, pagrindiniy populiacijy valdymas. Kadangi jos atsakingos uz
didel¢ miisy maisto gamybos dalj, jy pablogéjimas turéty platy neigiama po-
veikj [65].

Nuo pra¢jusio amziaus pirmosios pusés pieniniy galvijy jvaisos laipsnis
sulauké nemazai démesio [66, 67]. Svarbu paminéti, kad populiacijos struk-
tiira lemia giminingumo did¢jima [68], o veisiant mazas populiacijas, gimi-
ningumas yra labai reik§mingas [69, 70]. Siuolaikiniy pieniniy galvijy gi-
miningy veisliy koncentracija ir genetinés jvairovés nykimas yra potenciali
problema [67]. Mazose populiacijose viena didziausiy problemy yra jvaisos
didéjimas, kurio jvertinimas yra sunkus ir kartais nepatikimas del trukstamy
kilmés duomeny [71].

Kadangi eil¢ mety Lietuvos zalyjy ir Zalmargiy populiacija gerinama jvai-
riomis uzsienio zalyjy veislémis, tai skatino mus iS§samiau apzvelgti uzsienio
Saltinius, norint giliau suprasti, kaip $i genetiné medZiaga galéjo paveikti da-
barting populiacija bei genetinés jvairovés aspektus tarptautiniame kontekste.

Serenseno ir kt. [68] tyrimas atskleidé¢, kad Danijos pieniniy veisliy gene-
tiné jvairové mazéja dél didéjancio giminystés lygio, kuris per kartg padidéjo
nuo 0,9 iki 1,1 proc. Ypa¢ pazymétina, kad Danijos holSteiny ir Dzersio veis-
liy geny fondas yra kiles 1§ santykinai nedidelio individy skai¢iaus, o Danijos
zalyjy veisléje pastebimas tik nedidelis genetinés jvairovés padidéjimas, ne-
paisant taip pat didéjancio giminystés lygio.

Nyman S. [39] ir bendaautoriai atliko i§samy Europos zalyjy veisliy gal-
vijy genetinés jvairoves tyrima, remdamiesi aStuoniy Europos Saliy — Lietu-
vos, Latvijos, Nyderlandy, Danijos, Svedijos, Suomijos, Vokietijos ir Lenki-
jos — galvijy kilmés duomenimis. Analizuotos duomeny bazés apimtis sieké
9073403 unikalius gyvinus, i$ kuriy 648 167 buvo i§ Lietuvos. Tyrime Za-
lieji pieniniai galvijai, apimantys jvairias veisles tokias kaip Lietuvos, Svedi-
jos, Danijos, Suomijos, Lenkijos, Norvegijos, Latvijos zalieji ir airSyrai, ku-
rie buvo analizuojami, lyginant juos su kitomis veislémis. Veisliy tarpusavio
geny dreifo analiz¢ atskleide, kad Zalyjy pieniniy galvijy veisléje daugiau nei
97 proc. tévy ir daugiau nei 91 proc. motiny buvo tos pacios veislés kaip ir jy
palikuonys, o Zalyjy pieniniy galvijy tévai ir motinos buvo placiausiai nau-
dojami kaip tévai anglery veislés (77 proc. ir 32 proc.) populiacijose. Be to,
atliktas tyrimas parodé, kad veislininkystés organizacijos veisimui naudojo
bulius i$ kity Saliy. Vokietijoje, Nyderlanduose, Norvegijoje ir Lenkijoje dau-
giau nei 93 proc. galvijy gimé i§ vietos tévy. Svedijoje, Danijoje ir Suomijoje
Sis skaicius buvo tarp 68 ir 76 procenty. Tuo tarpu Lietuvoje — tik 52 proc., o
Latvijoje — vos 28 proc. galvijy gimé¢ i$ Salies viduje gimusiy tévy, dél inten-
syvaus kity Saliy buliy naudojimo [39].
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1.4.2. Genetiniai tyrimai galvijininkystéje

Genetinés jvairoves, kurig formuoja evoliuciniai procesai, tokie kaip ge-
netinis dreifas, migracija, selekcija ir geografinis atsiskyrimas [44], stebe-
sena yra butina biojvairovés iSsaugojimo programy sudedamoji dalis. Visi
Sie formuojamieji veiksniai paliko pédsaky naminiy gyvuliy rasiy genome
[72]. 2003 metais, vadovaujant JAV mokslininkams Richardui Gibbsui ir
George’ui Weinstock’ui, buvo pradétas galvijy genomo sekos nuskaitymas.
Pirmoji galvijy genomo seka buvo nuskaityta i§ DNR, iSskirtos i§ herefordy
veislés karvés. Tuo paciu biidu galvijy genomy seka i§ dalies buvo nuskaityta
dar SeSioms karviy veisléms: holSteiny, angusy, dZersiy, limuziny, Norvegi-
jos zalyjy ir brahmany [73]. Buvo atrasta 37 470 vieno nukleotido polimorfiz-
my. Sujungus Siuos duomenis su visiskai nuskaitytu herefordy veislés karvés
genomu, buvo gautas komercinése veisimo programose vertingas genetiniy
pozymiy pagrindas, skirtas selekcijai pagal genetinius Zymenis bei genomi-
nei selekcijai [74]. 2007 metais galvijininkystéje pradétas naudoti komercinis
BeadChip 50K SNP tyrimas (Illumina, JAV). Genomo Zymeny (vieno nukle-
otido polimorfizmy, SNP) mikroschemy sukiirimas leidzia patikimai apibi-
dinti galvijy veisliy geneting jvairove ir populiacijos struktiirg. Be to, did¢jan-
tis genominiy jrankiy prieinamumas suteikia galimybe molekuliniu pagrindu
i8tirti gyvuliy populiacijy geny srautg ir genetinj rysj. Taip gaunama vertingy
1zvalgy apie istorines veisimo strategijas. Kartu tokia informacija padeda ge-
rinti dabartiniy veisliy genetinj valdyma [13]. Anot Dawido W. Burto [75],
galvijy genomo skenavimo projektas buvo genetikos ir genomikos pagrindas
artimiausiems dvideSimciai mety. Lyginant tradicing selekcijg (pagal kilme
ir fenotipg) su genomine, pastarosios pranaSumas yra tas, kad ji leidzia jau
ankstyvajame amziuje tiksliai atrinkti norimus bruozus, remiantis genomi-
némis prognozemis ir atsizvelgiant ] pozymius, kuriuos sunku arba brangu
iSmatuoti: vaisinguma, atsparuma ligoms, metano emisijg ir pasaro efektyvu-
ma, ir kita. Pienin¢je galvijininkystéje buliai tradiciSkai yra atrenkami pagal
palikuoniy tyrimus, kadangi jy genetinis pranasumas pieno gamyboje gali
bti tiksliai jvertintas tik remiantis jy duktery pieno gamyba. Palikuoniy ty-
rimai leidzia atlikti tikslig atranka, bet kartos intervalai trunka 5 metus ar il-
giau. Pagal geneting selekcija karty intervalas gali buiti sumazintas iki 2 mety,
potencialiai gaunant 60—120 proc. geneting nauda [73].

Genomines selekcijos metoda rekomenduojama taikyti ne tik atskiroms
galvijy bandoms, jis tinka ir visoms pieniniy galvijy veisliy selekcijos progra-
moms, nes kiekvieno gyviino genomin¢ informacija yra vertinama, remiantis
tarptautiniais duomenimis, suteikiant galimybe jvertinti veislés verte tarptau-
tiniu mastu bei dalyvauti tarptautinése pienininiy galvijy veisimo programose
[76, 77].
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Per pastarajj deSimtmet] atlikta daugybé genetiniy tyrimy, analizuojant
Europos Zaluosius galvijus, kurie atskleidée jdomiy genetiniy sasajy ir jvai-
rovés. Slagboom M. ir kiti [45] atliko analizg, kaip i§saugoti vietines zalyjy
galvijy veisles, jskaitant Vokietijos ir Lietuvos zaluosius galvijus, ir naudo-
Jant pagrinding zalua]q pieniniy galvijy veisle, apimancig Danijos, Suomijos ir
Svedijos Zaluosius. Siame tyrime buvo nagrinéjamos vietiniy ir pagrindiniy
zalyjy galvijy veisliy bendradarbiavimo galimybeés, siekiant didinti vietiniy
veisliy naudojimg ir geriau iSsaugoti geneting jvairove. Simuliacijos paro-
dé, kad net ir taikant griezta atranka, per deSimtmet] vietiniy veisliy dalis
mazéja dél genomy selekcijos. Taigi, norint i§saugoti vietines veisles, reikia
taikyti trumpesnio laikotarpio atrankos strategijas arba ieSkoti alternatyvy,
pavyzdziui, atrinkti gyvulius pagal uzsienio veisliy dalis ar taikyti optimalaus
indélio atranka [45].

Joana Stock ir kt. [78] tyrime buvo nagrinéjama, kaip genomy rotacinis
kryZzminimas tarp auksto produktyvumo Vokietijos holSteiny veislés ir ma-
zesnés Vokietijos anglery veislés gali padéti iSsaugoti vietines veisles, mazi-
nant svetimy geny jtakg ir iSnaudojant heterozés efektus. Taikant optimalaus
prisid¢jimo selekcijos metodus, buvo bandoma kontroliuoti jvaisos lygj, kar-
tu mazinant holSteiny galvijy veislés geny jliejimg j anglery galvijy veisleg.
Tyrimas parodé¢, kad nors kryZminimas gali sukurti pranasesnius palikuonis
ir sumazinti jvaisos didéjima, bandymas mazinti holsteiny geny jtaka anglery
veisl¢je, kartu ribojant vietinés giminystés did¢jima, buvo sudétingas ir ne
tiek efektyvus, kaip tikétasi. Tai lémé didelg genetine jvairove, bet maza ge-
netinj augimg ir nepastovius heterozes efektus.

T. Szmatota [79] iSanalizavo Lenkijos Zalyjy galvijy, dalyvaujanciy dvie-
jose veisimo programose — veislés gerinimo ir genetiniy iStekliy iSsaugojimo
populiacijas. Gerinimo programos tikslas — genetinis progresas pieno gamy-
boje ir kiino konstitucijoje, o i§saugojimo — Lenkijos Zalyjy genetiniy iStekliy
apsauga ir pradinés geny bazés iSlikimas. Laikui bégant, Sios populiacijos
i8siskyré su akivaizdziais pieno produktyvumo ir eksterjero patobulinimais
veislés gerinimo programoje. Mazas genetinio diferencijavimo lygis tarp jy
patvirtina bendrg kilme, o pagrindiniy komponenty analizé parodé¢ diferenci-
acijos zenklus, su dalimi vis dar genetiskai artimy individy. Gerinamoji popu-
liacija pasizymejo skirtingu praeityje vykusio kryzminimo lygiu, o tai parodé
aleliy daznio skirtumus dél atrankos pieno savybéms [79].

Svedijos mokslininkai Eriksson, Strandber ir Johansson [80] nustaté, kad
Svedijos holsteiny (SH) buliai ilgainiui pasizyméjo didesniu vidutiniu jvaisos
lygiu nei Svedijos zalyjy (SZ) veislés buliai, ypa¢ po 1999—yjy. 20152020
mety gimimo grup¢je vidutinis jvaisos koeficientas, remiantis homozigotis-
kumo seky analize, buvo 5,9 proc. SH ir 3,7 proc. SZ veisléje. Nors abie-
ju veisliy jvaisos koeficientai i§ pradziy mazéjo, véliau SH veisléje jie vél
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pradéjo didéti, o SZ veisléje isliko stabiliis. Sie rezultatai parodé biitinybe
atsizvelgti i jvaisos ir homozigotiSkumo lygiy pokycius, planuojant biisimas
veisimo strategijas, ypa¢ SH veisléje.

1.5. Pieniniy galvijuy funkciniy poZymiy ekonominés vertés

Siuolaikiné veislininkysté sékmingai didina pieniniy galvijy produktyvu-
mo lygj, taciau pieno produkcijos i§ vienos karvés didéjimas, deja, susijes ir
su nepageidaujamu Salutiniu reiskiniu — ligy ir reprodukciniy problemy skai-
Ciaus augimu [81]. Winding ir kt. [82], pazyméjo, kad tkio valdymas ir gene-
tinis poveikis yra vertinami atskirai, taciau genetiniai duomenys, pavyzdziui,
genetinés koreliacijos tarp produkcijos ir sveikatos, gali kisti priklausomai
nuo aplinkos. Norint i§vengti pozymiy blogéjimo, produkcijos ir funkcines
savybes reikia gerinti palaipsniui, iSlaikant pusiausvyra [83]. Paprastai ap-
skaiciuotos jvairiy pozymiy veislinés vertés sujungiamos j bendrgjj veislinj
indeksa [84, 85]. Sis indeksas rodo pieno primil?j ir keleta funkciniy pozy-
miy, tokiy kaip verSiavimosi lengvumas, vaisingumas, ligos ir ilgaamzisku-
mas [83]. Funkciniy savybiy terminas apibiidina gyvuliy pozymius, kuriy po-
veikis karviy ekonominiam efektyvumui pasireiskia i§laidy maZinimu, o ne
produkty gamybos didinimu. Siekdami pagerinti bandos pelninguma, augin-
tojai vis labiau domisi tokiomis funkcinémis savybémis, kaip reprodukcija,
ilgaamziskumas ir sveikata.

Pastaruoju metu pieniniy galvijy veisimo tikslai dazniau siejami su tiesio-
giniais sveikatos rodikliais o ne su gryna finansine nauda [86, 87]. Pieniniy
galvijy veislininkystéje lemiamas veiksnys paprastai yra ekonominé verté
(EV), gaunama pasitelkus pieniniy galvijy bandos gamybos sistemos modelj
[88]. Wolfova ir Wolf [89] pazyméjo, kad apskaiCiuojant EV, svarbu tiksliai
apibrézti nagrinéjamus pozymius, atsizvelgti ] dominancio pozymio ir kity
poZymiy sgsajas bei tinkamai jas jvertinti. Kitas aspektas — dvigubo skaiciavi-
mo problema, kai EV apskai¢iuojama taikant modelius, ] kuriuos jtraukiamos
koreliacijos tarp pozymiy. OQstergaard ir kt. [88] siiilo sprendima, padedant]
koreguoti apskai¢iuotas veisliniy pozymiy EV, naudojant daugialype regresi-
jos analizg su tarpiniais kintamaisiais. Tai leidzia pasalinti ekonominj povei-
ki, kurj nulemia modeliuojamy pozymiy koreliacijos, ir taip i§vengti dvigubo
skai¢iavimo. Schmidtmann ir kt. [44] apibrézé EV kaip ribinj pozymio nau-
dinguma, atspindintj kiekvieno pozymio svarbg pieniniy galvijy veisimo tiks-
luose ir poveikj finansiniam pelnui, i§laikant visus kitus poZymius pastovius.

Kalbant apie bandos valdymo ir bandos sveikatinimo vaidmenj pieniniy
galvijy veisime, reikia atsizvelgti j tai, kad Siy rodikliy reikSmé nuolat didéja.
Be to, reikia jveikti i§Stkius, susijusius su auksto produktyvumo ir reproduk-
ciniy rodikliy pusiausvyra bei gyvuliy sveikatos iSlaikymu per visg jy gyve-
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nimo trukme. Pavyzdziui, ketoz¢ yra dazna auksto produktyvumo melZiamy
karviy liga ankstyvosios laktacijos laikotarpiu, lemianti dideles ekonomines
iSlaidas [44]. Juozaitieng¢ ir kt. [90], analizuodami Lietuvos juodmargiy kar-
viy verSiavimosi lengvuma, nustaté, kad 34,71 proc. gyvuliy prireiké pagal-
bos versiuojantis, o 3,11 proc. karviy verSiavimosi atvejy buvo jvertinti kaip
sunkis arba labai sunkis. Enting ir kt. [91] nustaté, jog vidutiniai ekonomi-
niai nuostoliai Olandijos pienininkystés tikiuose, atsirade dél klinikiniy skai-
tmenizuoty ligy, tenkanciy vienai Slubuojanciai karvei, sudaré vidutiniSkai
21 proc. sergamumo per metus. Taigi, pieniniy karviy bandos pelningumo
mazéjimas tiesiogiai siejasi su iSlaidomis sveikatos prieziiirai ir vaisingumui,
kurios taip pat yra pagrindiné priverstinio karviy skerdimo priezastis.

Lietuvoje tiesioginiai sveikatos pozymiai dar néra oficialiai jtraukti | na-
cionaling genetinio vertinimo sistema. Miisy Salyje pieniniy galvijy bendra
jvertinimo indeksa sudaro Sios grupés: produktyvumas, eksterjeras, somati-
niy lasteliy skaicius, vaisingumas ir ilgaamziSkumas. Vis délto pastebima,
kad funkciniams pozymiams gerinti pieniniy galvijy veislininkystéje skiria-
ma vis daugiau démesio.
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2. DARBO METODIKA

Mokslinis — tiriamasis darbas buvo atlieckamas 2019-2024 metais Lietu-
vos sveikatos moksly universiteto Gyvulininkystés institute. Tiriamojo darbo
schema pateikta 2.1 pav.

34



93

Tyrimo pavadinimas

Tyrimo objektas

1.1 | Atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZAP) n = 313214
Pagr. ir papild. KK sk. galvijai
1.2 | Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZSG) |(LZSG_PKKirP) n = 1266
1. Galvijy kilmés Pagr. KK skyr. galvijai (LZSG_PKK) n = 974
analizeé 13 Atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZAP)
" [n=301083 iki 2010 m.;genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
1.4 | Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZSG) |po 2011 m.; genotipai: 2550 proc. ir > 50 proc.
" |n=595
2.1 Atvira Lietuvos zalyjy galvijy populiacija (P) n = 84435, iki 2010 m.;genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
5 " | (E)n=21332; po 2011 m.;genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
. Fenotipiniuy duo- & - > o —
meny analizé 2.2 (S%K):nzlel:gu;z/elsmma LZAP populiacija (P) n = 9947, genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
Produkt P > — > — - ;
ELOS,[:U- e}r,:; ?gs ®), 2.3 | Siuo metu veisiama LZAP populiacija () n = 8392 pagal balus; genotipai: 2550 proc. ir > 50 proc.
24 Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZSG) |iki 2010 m.;genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
T {(P)n= 181, (E)=126 po 2011 m.; genotipai: 25-50 proc. ir > 50 proc.
3. Genetinés vertés | 3.1 |Lietuvos pieniniai galvijai
nustatymo metodiky 32 Kity 3aliy pieniniai galvijai (Norvegija, Danija, Svedija, Suomija, Estija, Lenkija, Latvija, Olandija, Belgija,
analizé *“ | Vokietija)
;Ilifenetiniai tyri- 4.1 | Atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZAP) (I) n = 99, (SNP) n = 290
i
Imunogenetiniai (/),
Pavieniy nukleotidy . . . .1 .. L . _ _
polimorfizmo nusta- 4.2 | Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZSG) (/) n =93, (SNP) n =10
tymas (SNP)
5. Funkciniy 5.1 |Atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZAP)
poZymiy ekonomi-
niy verc¢iy vertini- 5.2 | Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija (LZSG)

mas

2.1 pav. Tiriamojo darbo schema




Tyrimai buvo atlikti pagal tiriamojo darbo schema: galvijy kilmés analize,
fenotipiniy duomeny analizé, genetinio jvertinimo metodiky duomeny rinki-
mas, genetiniai tyrimai ir funkciniy pozymiy ekonominiy ver¢iy vertinimas.

2.1. Galvijy kilmés analizé

Naudojant Vokietijos Zemés iikio gyviiny genetikos instituto parengta
statisting programa ,,PopReport” [65], buvo atlikta Lietuvos zalyjy galvijy
(LZAP) ir Lietuvos juodmargiy galvijy (LJAP) atviry populiacijy bei senojo
genotipo Lietuvos zalyjy (LZSG_PKKirP) ir Lietuvos juodmargiy (LISG
PKKirP) galvijy populiacijy kilmés analizé. Sios populiacijos yra jragytos j
pagrindinj ir papildoma kilmés knygos (KK) skyrius.

Siekiant geriau suprasti saugomas senojo genotipo populiacijas ir iSvengti
atsitiktinés kity veisliy itakos, buvo iSskirtos atskiros populiacijos, kurias su-
daré¢ pagrindinio kilmés knygos skyriaus gyvinai, turintys tos pacios veislés
tévus (LZSG_PKK; LJSG_PKK).

Analizei atlikti buvo atrinkti analizuojamy populiacijy V] ,,Zemés tkio
duomeny centras®“ duomeny bazéje esanciy karviy, telyCiy ir buliy kilmés
duomenys: gyvulio ID, tévo ID, motinos ID, gimimo data, lytis. Analizés
metu buvo atlikta klaidy korekcija. IS analizuojamy duomeny buvo pasalinti
neteisingi jrasai, kuriy tévy arba motiny gimimo datos jvestos vélesnés negu
gauty jy palikuoniy. Pasalinti dublikatai. 2.1.1 lenteléje pateikta analizei nau-
doty duomeny informacija.

2.1.1 lentelé. Genealoginiy duomeny suvestiné

Tiriamyjy skaicius, | Tiriamyjy gimimo mety

Populiacijos vnt. intervalai
Atvira Lietuvos Zalyjy galvijy
populiacija (LZAP) 313214 1946-2021
Senojo genotipo pagrindinio ir pa-
pildomo KK skyriy Lietuvos zalyjy 1266 1959-2022

galvijy populiacija (LZSG_ PKKirP)
Senojo genotipo pagrindininio KK
skyriaus Lietuvos zalyjy galvijy 974 19592021
populiacija (LZSG_PKK)

Atvira Lietuvos juodamrgiy galvijy

populiacija (LJAP) 354201 1944-2021
Senojo genotipo pagrindinio ir papil-
domo KK skyriy Lietuvos juodmar- 9058 19612022

giy galvijy populiacija
(LJSG_PKKirP)

Senojo genotipo pagrindininio KK
skyriaus Lietuvos juodmargiy galvijy 5260 1961-2022
populiacija (LJSG_PKK)
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Kilmés uzbaigtumas buvo nustatytas pagal Maccluer ir kt. [92] pasiiilyta
indeksa, kuris nustato Zinomy protéviy proporcijas kilméje ir kartu sudaro
galimybe jvertinti jvaisg [68]. Vietiniy gyviiny veisliy populiacijos kilmés
uzbaigtumo duomenys buvo paskaiciuoti pagal Maccluer formules:

d

4lapat*ldmat .
[ =t dmat g ] o==-Y4 a,

1
d Idpat‘”dmat dk E
kur £ reiskia individo tévo (pat) arba motinos (mat) linija;
a, — zinomy protéviy dalis i kartoje; d — kartyj skaicius, j kurj atsiZvelgiama
apskaiciuojant kilmés i§samuma.

Kilmés uzbaigtumo reik§més svyruoja nuo 0 iki 1. Jei Zinomi visi individo
protéviai iki tam tikros nurodytos kartos (d), tada I, = 1 arba jei vienas iS tévy
(t. y. tévas ar motina) nezinomas, /, = 0.

Veisimo intensyvumo ir progreso jvertimui, buvo nustatoma populiacijy
struktiira pagal veisimui naudoty patiny ir pateliy skaiciy, atsizvelgiant j re-
produkcijos amziy bei kartyj intervalg. Vidutinis panaudoty veisimui patiny
ir pateliy pasiskirstymas pagal amziy buvo analizuojamas pagal palikuoniy
gimimo metus, imant tévy (patiny ir pateliy atskirai) amziaus vidurkj.

Karty intervalas yra vienas i§ svarbiausiy faktoriy, kuris daro jtaka gene-
tinei gyviiny populiacijos struktiirai: kuo trumpesnis intervalas, tuo greites-
ni pokyc¢iai populiacijoje. Karty intervalas skai¢iuojamas pagal vidutinj tévy
amziy gimus palikuoniui, kuris buvo panaudotas sekanciai kartai gauti [62].
Vidutinis karty intervalas populiacijoje apskai¢iuojamas, imant kiekvieno
tévo amziy gimstant jo palikuoniui ir apskaiciuojant vidurkj tarp visy tévy
amziy. SkaiCiuojant karty intervalg, palikuonis laikomas pasirinktu, jei jis tu-
réjo bent vieng palikuon;j. Patiny ir pateliy karty intervalai buvo apskai¢iuoti
kiekvienai populiacijai.

Populiacijy pradininky skaiciaus analizé¢ yra esmin¢ dalis nagrin¢jant gy-
viiny veisimo sistemas. Si analizé orientuojasi j populiacijy istorija ir geneti-
n¢ jvairove. Analizuojamas laikotarpis buvo i8skirstytas j tam tikrus periodus,
kad bty galima stebéti pradininky skai¢iaus pokycius per tam tikrg laika.
Atliekant analize, buvo iSskirti pradininkai su zinomais ir nezinomais tévais.
Tai leido suprasti, kiek populiacijose yra pradininky, kuriy kilmeé yra visiskai
zinoma, ir kiek jy kilmé lieka nezinoma. Atsizvelgiant j lyties aspekta, buvo
analizuojamas veisimui naudoty pateliy ir patiny skai¢ius, leidziantis iden-
tifikuoti ly¢iy santykiy pokycius populiacijose ir jvertinti jy gyvybinguma.
Populiacijy pradininky pagal lytj skaiciaus analiz¢ buvo atlikta, atsizvelgiant
1 pirmos kartos kilmés duomenis, kur N, — pradininkai, abu tévai nezinomi,
N, — pradininkai, kuriy Zinomi tik patelés tévai ir N, — pradininkai, kuriy Zi-
nomi tik patino tévai.
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Tyrimo metu buvo apskaiciuotas giminingo poravimo buidu gauty gyviiny
paplitimas per atskirus metus, jvaisos laipsnis ir koeficientas. [vaisos laipsnio
nustatymui duomenys buvo suskirstyti i 11 klasiy, kiekvienos klasés interva-
las yra 5 proc. | paskutine, 11 klas¢ buvo jtraukti visi gyviinai, kuriy jvaisos
laipsnis >50 proc. Taip pat tyrimo metu buvo analizuojamas bendras gyviiny
su jvaisa skaiCius ir jy jvaisos laipsnis atskirais metais, visy ir su jvaisa gyvu-
liy skaicius (patiny, pateliy per metus).

Taip pat buvo atlikta populiacijy su jvaisa gyvuliy jvaisos koeficiento ana-
lizé pameciui.

Ivaisos koeficientas apskaic¢iuotas pagal S. Wright’o formule [93, 94]:

Fo= [(%)n+n'+1 1+ Fa)],

kur F_yra atitinkamo gyviino giminystes koeficientas;
n ir n' reiskia kart skaiciy tarp patino ir patelés ir jy bendry protéviy:
F — protévio giminystes koeficientas, bendras ir patinui, ir patelei.

Ivaisos duomeny analizé buvo atlieckama pagal bendra galvijy su jvaisa
skaiCiy ir jy jvaisos laipsnj atskirais gimusio prieauglio metais.

Pridétinio genetinio rysio tarp atskiry individy vidurkis grupéje (konkre-
Clais metais gimusiy gyviiny) apskai¢iuotas kaip palikuoniy i§ visy galimy
poravimy inbrydingo vidurkis. Pridétinio genetinio rySio laipsnio iSraiSka
(Af") buvo nustatyta naudojant formulg:

_ fi—fta
Af = T
kur, fir f | — pridétinio genetinio rySio vienos kartos grup¢je; ¢ — ankstesnés
kartos pridétinis genetinis rysys.

Populiacijos efektyvumo rodiklis (Ne) rodo populiacijos geneting jvairove
ir todél yra laikomas labai svarbiu nykstanciy gyviiny veisimo strategijoje
[58]. Efektyvus populiacijos dydis prilyginamas individy skaiciui, kuris di-
déja, nustacius jvaisa populiacijoje pagal Falconer ir Mackay [62]. Efektyvus
populiacijos dydis (Ne) buvo apskaiciuotas remiantis 2 metodais, pagal jvai-
sos laipsnj ir pagal tévy skaiciy:

Ne-AF (pagal jvaisos laipsnj):

1
Ne = EX AF
Ft—F;_
AF: t t 1’
1-F—q

kur F, = 0 vidutinis palikuoniy jvaisos koeficientas,
F, =@ vidutinis tévy jvaisos koeficientas [62].
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Ne-Cens (pagal tévy skaiciy):

Ne = —t\llv::\l;]ff X 0,7,
kur N = veisiamy patiny skaicius, N = veisiamy pateliy skaiCius [94].

Tam, kad jvertintume vyraujancio kraujo dalj populiacijose, buvo atlikta
Lietuvos zalyjy galvijy (atviros ir senojo genotipo) populiacijy kilmés duo-
meny analizé pagal kraujo laipsnj. Kraujo laipsnio apskai¢iavimg atlieka ir
duomenis skelbia V] ,,Zemés tikio duomeny centras*. Veislés kraujo laipsnis
yra apskaiciuojamas atsizvelgiant i visa GY VIS (gyvuliy veislininkystés in-
formaciné sistema) esancig kilmés informacijg ir skelbiamas procentais visy
galvijy, esandiy ZUDC UGR (iikiniy gyviiny registre).

Analizei atlikti Lietuvos zalyjy galvijy atvira populiacija (n = 301 083 vnt.,
1§ kuriy pagrindiniame KK skyriuje 161023 vnt., o papildomame — 140060
vnt.) buvo suskirstyta i dvi pagrindines grupes pagal gimimo laikotarpj: pir-
moji grupé apima galvijus, gimusius iki 2010 mety, o antroji — galvijus, gi-
musius nuo 2011 mety. Kadangi 2011 metais buvo patvirtinta nauja Lietuvos
zalyjy ir jiems gerinti naudojamy kity veisliy galvijy populiacijos selekcijos
programa [95]. Kiekviena grupé dar buvo padalinta j dvi subgrupes pagal
vyraujancio veislés kraujo laipsnio dalj: vienoje subgrupéje — galvijai su 25—
50 proc. vyraujancio kraujo laipsnio dalimi (25-50 proc. genotipas), kitoje —
galvijai su didesne nei 50 proc. kraujo laipsnio dalimi (> 50 proc. genotipas).

Senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai (n = 595 vnt., i§ kuriy pagrindi-
niame KK skyriuje — 530 vnt., o papildomame — 65 vnt.) buvo suskirstyti j dvi
grupes pagal vyraujancio veislés kraujo laipsnio dalj: vienoje grup¢je — gal-
vijai su 25-50 proc. kraujo laipsnio dalimi (25-50 proc. genotipas), kitoje —
galvijai su didesne nei 50 proc. kraujo laipsnio dalimi (> 50 proc. genotipas).

2.2. Fenotipiniy duomeny analizé

2.2.1. Pieno produktyvumo rodikliy analizé

Lietuvos Zalyjy galvijy abiejy populiacijy (senojo genotipo ir atviros) pie-
no produktyvumo per 305 laktacijos dienas duomeny analizé buvo atlickama,
jvertinant gautus duomenis i§ V] ,,Zemés iikio duomeny centras® duomeny
bazés.

Produktyvumo analizei Lietuvos Zalyjy galvijy atviros populiacijos karviy
(n = 84444) grupés ir subgrupés sudarytos analogiSka tvarka kaip ir populia-
cijy kilmés duomeny analizéje pagal kraujo laipsnj.

Siuo metu veisiamos atviros Lietuvos Zalyjy galviju populiacijos karvés
(n=9947) ir senojo genotipo Lietuvos zalosios karvés (n = 181) buvo su-
skirstytos j dvi grupes pagal vyraujancio veislés kraujo laipsnio dalj: vienoje
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grup¢je — karves su 25-50 proc. kraujo laipsnio dalimi (25-50 proc. genoti-
pas), kitoje — karvés su didesne nei 50 proc. kraujo laipsnio dalimi (= 50 proc.
genotipas).

2.2.2. Eksterjero savybiy analizé

Buvo jvertinti abiejy populiacijy eksterjero duomenys, gauti i§ VI ,.Ze-
més iikio duomeny centras® duomeny bazés. Eksterjero vertinimo skalés
ir kitos metodikos nuostatos buvo unifikuotos pagal ICAR reikalavimus
(https://www.e-tar.lt/rs/legalact/ TAR.83EC496361A6/).

Karviy eksterjero pozymiai yra klasifikuojami j tris pagrindines grupes:

Kiino bendro i$sivystymo pozymiai: i $ig grupe jeina aukstis, kriitinés plo-
tis, kiino gylis, pieninis tipas, jmitimas, uzpakalio plotis bei uzpakalio kam-
pas. Tyrimo metu buvo analizuoti Sie poZymiai: aukstis, kiino gylis ir uZpa-
kalio kampas.

Galuniy pozymiai: $i grupé apima uzpakaliniy kojy forma, uZzpakaliniy
kojy pastatymo kampg, kulno sgnarj, nagy aukstj (pédos kampg) ir eisena.
Siame tyrime buvo analizuoti uzpakaliniy kojy forma, uZpakaliniy kojy kam-
pas ir kulno sgnarys.

TeSmens poZymiai: teSmens priekinés dalies prisitvirtinimas, priekiniy ir
uzpakaliniy speniy iSsidéstymas, speniy ilgis ir storis, teSmens gylis, teSmens
uzpakalinés dalies aukstis ir teSmens raiScio tvirtumas. Tyrimo metu buvo
iSanalizuoti speniy ilgis, speniy storis ir teSmens uzpakalinés dalies aukstis.

ISsamesnei eksterjero analizei atlikti grupés buvo sudarytos analogiska
tvarka kaip ir produktyvumo analizéje: Lietuvos Zalyjy galvijy atviros po-
puliacijos (n =41506), Siuo metu veisiamos Lietuvos zalyjy galvijy atviros
populiacijos (n = 8392) ir senojo genotipo Lietuvos Zalosios (n = 126).

Norint detaliau iSnagrinéti §iuo metu veisiamos Lietuvos zalyjy galvijy
atviros populiacijos veisliniy savybiy pasiskirstymg, buvo atlikta eksterjero
rodikliy analizé, atsizvelgiant j jvertinimo balus ir karviy skaiciaus pasis-
kirstyma, iSskiriant 25-50 proc. genotipg (n=2417) ir > 50 proc. genotipg
(n=5975), pazymint optimaly vertinimo balg. Buvo analizuojami kiino ben-
drojo iSsivystymo pozymiai (kiino gylis, uzpakalio kampas), galiiniy pozy-
miai (uzpakaliniy kojy forma, uzpakaliniy kojy kampas, kulno sanarys) ir
teSmens pozymiai (speniy ilgis, speniy storis, teSmens uzpakalinés dalies
aukstis).

2.3. Genetinés vertés nustatymo metodiky analizé

Atliekant zalyjy galvijy fenotipinio vertinimo ir duomeny registravimo
sistemy analiz¢ jvairiose Salyse, buvo naudojami ,,Interbull® duomeny bazés
duomenys ir anketos. Siekiant suzinoti ir apibendrinti duomenis apie tai, ko-

40


https://www.e-tar.lt/rs/legalact/TAR.83EC496361A6/

kie fenotipiniai poZymiai ir kaip bei kada jie yra vertinami skirtingose Salyse,
buvo parengta anketa ir iSsiysta ReDiverse projekto partneriy — Saliy veisimo
organizacijoms, ir tuo biidu gauta trikstama informacija, kuri nebuvo pateik-
ta ,,Interbull*“ duomeny bazé¢je. Buvo gautos anketos i§ Olandijos, Belgijos,
Lietuvos, Latvijos, Lenkijos. Remiantis §iomis anketomis ir tarptautinéje ,,In-
terbull“ duomeny bazéje pateikta informacija, buvo atlikta iSsami pieniniy
galvijy fenotipinio vertinimo ir duomeny registravimo sistemy analize. 2.3.1
lenteléje pateikiami susisteminti $altiniai, naudoti analizei, — ,,Interbull* duo-
meny baze arba anketos.

2.3.1 lentelé. ,, Interbull “ dalyvaujanciy saliy informacija

Produk- | Eksterje- | TeSmens | Ilgaam- | VerSiavi- | Vaisingu- | Darbin-
cija ras sveikata | ZiSkumas | masis mas gumas
Norve- | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull,
gija 2019 2019 2019 2019 2020 2019 2019

Salis

SDV aelgsz Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull,
’. 2017 2016 2014 2010 2016 2016 2014
Suomija
Estija Interbull, | Interbull, | Interbull, B _ _ B
2017 2017 2017
Anketa,
Lenkija Interbull, 2019 Interbull, B _ Interbull, B
2020 Interbull, 2020 2020
2020
Latvija Interbull, | Anketa, | Interbull, B _ _ B
2010 2019 2010
. Interbull, | Anketa, | Interbull,
Lietuva - - - -

2013 2019 2013

Olandija | Interbull, | Anketa, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull,
Belgija 2017 2019 2017 2018 2010 2015 2016

Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull, | Interbull,
2019 2015 2015 2020 2018 2018 2016

Vokietija

Matome, kad ne visos $alys oficialiai skelbia savo jprastinio vertinimo duo-
menis ,,Interbull*“ duomeny bazéje ir ne visos salys dalyvauja ,,Interbull* ver-
tinimuose, registruojant visus galimus fenotipinius pozymius ir visas veisles.
Daznai nauji nacionaliniai vertinimo centrai pradzioje pateikia daugelio po-
puliacijy (veisliy) produktyvumo savybiy duomenis, o véliau jtraukia naujus
pozymius ir veisles pagal ,,Interbull* tvarkas. Naujy duomeny pateikimas pri-
valo biiti jvertintas, kad biity galima juos jtraukti j duomeny baze ir oficialiai
paskelbti. Vertinimo metu reikia atlikti keturis pagrindinius veiksmus. Nacio-
nalinés GE formos yra atnaujinamos po kiekvieno jprastinio vertinimo.
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2.4. Genetiniai tyrimai

2.4.1. Imunogenetiniy tyrimy analizé

Galvijy kraujo pavyzdziai buvo tiriami LSMU Gyvulininkystés instituto
Genetiniy tyrimy laboratorijoje. Analizuojami buvo rutininio kilmeés patikri-
nimo metu surinkti duomenys. Atlikty tyrimy duomenys buvo analizuojami
pagal 9 tarptautines genetines sistemas EAA, EAB, EAC, EAF, EAJ, EAM,
EAS, EAZ (EA — eritrocity antigenai), patvirtintas ISAG. Testuoti 52 aleliai.

Tarpveisliné genetiné analizé, remiantis imunogenetiniais duomenimis,
buvo atlikta dviems populiacijoms: LZ galvijy atviroje (palikuonys gime
2005-2013 metais; n = 99) ir senojo genotipo, kuri padalinta j dvi subpopu-
liacijas: Skaistgirio ZUB populiacija (palikuonys gime 1996-2007 metais;
n=61) ir LSMU Gyvulininkystés instituto populiacija (palikuonys gime
2010-2022 metais; n = 32).

Gauty duomeny analizé buvo atliekama pagal genetiskai informatyviau-
sias EAB ir EAC genetines sistemas, lyginant grynaveislius galvijus:

1. Apskaiciuotas aleliy skaicius, efektyviy aleliy skaicius, tikétinas ir ste-

bimas heterozigotiSkumas genetinei jvairovei lokusuose nustatyti.

2. Atliktas Chikvadrato (y?) testas, pagal kurj nustatytos reikSmingumo
vertés HardyWeinber pusiausvyrai (HWE).

3. Apskaiciuojant aleliy daznius, aleliy skaiCiy, tikéting ir stebimg hetero-
zigotiSkuma, buvo vertinta populiacijy genetiné jvairové, taip pat nu-
statytas HWE patikimumas.

4. Ivertinant santykius tarp grupiy, nustatytos Nei genetinés distancijos
[96] ir Fst reikSmés [97], kurios iSreiskia bendrg genetinés jvairoveés
proporcija (panasuma) tarp tiriamyjy.

5. Taip pat buvo atliktas individy priskyrimo populiacijai testas pagal
Paetkau ir kt. [98].

2.4.2. Pavieniy nukleotidy polimorfizmo nustatymas

Genetiniai tyrimai buvo atlikti tarptautinio projekto ,,Europos zalyjy pie-
niniy galvijy viduveisliné ir tarpveisliné biojvairové — i§saugojimas per pa-
naudojima* (Biodiversity within and between European Red dairy breeds —
Conservation through utilisation) ReDiverse metu.

Taikant plataus masto pavienio nukleotido polimorfizmy genotipavimo
duomenis, buvo detaliai charakterizuota Lietuvos zalyjy veislés galvijy popu-
liacijos vidiné genetiné struktira ir nustatyti evoliucijos veiksniai. Duomenys
buvo apdoroti naudojant PLINK v1.09 programing jranga, atlikta kokybés
kontrolé, taikant SNP filtravima, o galutinis duomeny rinkinys sudaré¢ 48,708
SNP.
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Atrenkant tyrimams gyvulius, buvo atsizvelgiama j atlikta Lietuvos Zalyjy
galvijy kilmés duomeny analiz¢. Genetiniams tyrimams atlikti buvo siuncia-
ma 2 risiy genetiné medziaga — Seriy ir spermos pavyzdZiai.

Genetiniam vertinimui (i$ Seriy pavyzdziy) buvo istirta 300 Lietuvos za-
lyjy ir zalmargiy galvijy méginiy, kurie buvo surinkti i§ 4 skirtingy Lietuvos
tikiy. Surinkta 236 Lietuvos Zalyjy atviros populiacijos (2010-2020 mety gi-
mimo karvés, kuriy motinos veislé — LZ, tévo veislé — LZ, Al, AN, DZ, SZ ir
ZH), 10 Lietuvos Zalyjy senojo genotipo galviju méginiy (2007-2021 mety
gimimo karvés, kuriy motinos veislé — LZSG, tévai — genofondiniai buliai:
Hamnetas 3429, Apas 3446, Vieversys 3452, Durklas 3477, Ceras 3506 ir
Demonas 3735). Palyginimui atrinkta po 18 méginiy i§ Lietuvos zalyjy gal-
vijy gerinimui naudojamy veisliy: anglery (2021-2018 mety gimimo karvés,
kuriy motinos veislé — AN, tévo — Al, DZ, ZH), Svedijos zalmargiy (2013—
2019 mety gimimo karvés, kuriy motinos veisle SZ, tévo — Al, DZ, gZ) ir
Danijos zalyjy galvijy (2012-2018 mety gimimo karvés, kuriy motinos veis-
le — DZ, — Al DZ ir ZH).

Seriy (plauky) méginiy rinkimas:

* méginio sudarymui buvo paimta 20-25 Seriai su svogiinéliais,

 Seriai buvo patalpinti j Svary vienkartinj plastikinj maiselj,

+ ant méginio uZrasytas gyvulio numeris,

 uzpildytas méginiy paémimo ir pristatymo lydrastis,

* meéginiai buvo siunciami j sertifikuotg laboratorijg ,,Eurofins Genomics

Europe Genotyping* (Danija).

Kadangi galvijy veislininkystéje lemiamg jtaka turi buliy reproduktoriy
panaudojimas, buvo atlickamas ir genetinis vertinimas i§ spermos méginiy.
Buvo surinkta ir iStirta 10 atviros populiacijos Lietuvos zalyjy galvijy ir 8
senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy aukStos veislinés vertés reproduk-
toriy kriokonservuotos spermos méginiai, saugomi LSMU Gyvulininkystés
instituto geny banke. Lietuvos Zalyjy galvijy atviros populiacijos buliy sper-
mos méginiai buvo atrinkti i§ AB ,,Lietuvos veislininkysté*. Méginiai buvo
iSsiysti ] sertifikuotg laboratorijg ,,Christian — Albrechts Universitat Kiel,
Institut fur Tierzucht und Tierhaltung* (Vokietija).

2.5 Funkciniy poZymiy ekonominiy verciuy vertinimas

Norint jvertinti funkciniy pozymiy ekonoming svarba, trims Lietuvos pie-
niniy galvijy veisléms — atviros populiacijos Lietuvos zaliesiems galvijams
(LZAP), senojo genotipo Lietuvos Zaliesiems galvijams (LZSG) ir atviros
populiacijos Lietuvos juodmargiams galvijams (LJAP) — buvo nustatytos
ekonomings vertés (EV).

43



Siekiant jvertinti pieniniy bandy ekonominj potencialg, buvo pasitelktas
stochastinis bioekonominis modelis ,,SimHerd*, kuris leidzia prognozuo-
ti pieno tikiy piniginj prieaugi [99, 100, 101]. Modeliavimas buvo atliktas
remiantis veislei biidingais fenotipiniais ir ekonominiais duomenimis. Kie-
kvienam analizuojamam pozymiui buvo taikomi du modeliavimo scenarijai,
atspindintys skirtingus fenotipinius pozymio lygius: pirmame scenarijuje esa-
mas pozymio rodiklis, uzregistruotas bandoje, buvo padidintas vienu procen-
tiniu punktu, formuojant ,,auksto* lygio scenarijy, o antrame — sumazintas
vienu procentiniu punktu, sudarant ,,zemo* lygio scenarijy. Ekonominés ver-
tés (EV) apskai¢iavimui Sie du scenarijai buvo analizuojami ir lyginami pagal
Jju ekonominius efektus, naudojant dviejy lygiy palyginima. Kad biity iSveng-
ta dvigubo skai¢iavimo poveikio, ekonominiai rezultatai buvo koreguojami
naudojant daugialypés regresijos analize¢ su tarpiniais kintamaisiais, siekiant
uztikrinti tikslesnj ir objektyvesnj vertinima [88].

Bioekonominio modelio ,,SimHerd” pritaikymas

»SimHerd* modelis [99] yra plac¢iai naudojamas daugelyje pieniniy gal-
vijy modeliavimo tyrimy tiek ekonominiy ver¢iy nustatymui [44, 48], tiek
kryzminimo ekonominiy pasekmiy analizés tyrimui [102]. Si programa
modeliuoja pieno primilzj, pasary suvartojima, reprodukcija bei ligy jtaka.
»SimHerd* modelio etapy strukttiriné schema pateikta 2.5.1 lenteléje.
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2.5.1 lentelé. ,,SimHerd “ modelio etapy struktiiriné schema: moksliné analizé ir taikymo metodika

1. 2. 3.
Lietuvos zalieji galvijai Lietuvos zalieji galvijai Lietuvos juodmargiai galvijai
atvira populiacija senojo genotipo atvira populiacija
(LZAP) (LZSG) (LJAP)

»SimHerd*“ — DINAMINIS IR STOCHASTINIS PIENINIU GALVIJU BANDOS MODELIS
Produkcijos ir bandos buklés prognozavimas laiko atzvilgiu

2 ETAPAI:

1. PRADINIAI DUOMENYS

2. GAUTU DUOMENU MODELIAVIMAS

1. Veisliy modeliavimas ,,SimHerd* (https://simherd.com/en/) pro-
gramoje, atsizvelgiant j veislei budingus fenotipinius duomenis,
pateiktus produktyvumo metinése ataskaitose.

2.Modelyje naudojamas vidutinis 200 karviy bandos dydis.

3. Visi scenarijai buvo imituoti per 40 mety laikotarpj, kad bty ga-
lima nustatyti bandos dinamika, reikalingg ekonominio poveikio
kiekybiniam jvertinimui.

4.Kiekvienas scenarijus pakartotas 1000 karty, kad baty uztikrintas
tikslus vertinimas.

5.1-10 mety rezultatai buvo atmesti, kadangi nuo pradinio modelia-
vimo tasko jie yra labai nepastoviis.

1.Imituoti scenarijai buvo nagrinéjami, taikant Lietuvoje esanéius
jkainius ir sagnaudas atitinkamiems techniniams rezultatams.

2.Buvo modeliuojami scenarijai, atspindintys pieniniy galvijy ban-
das.

3. Atlikta daugialypé regresiné analiz¢, siekiant iSvengti dvigubo
skaic¢iavimo.

4.Modeliuojamy pieniniy bandy ekonominis pelnas (Eur/metus) ap-
skaiciuotas mechaniskai kaip visy pajamy ir visy iSlaidy skirtumas
[88;991].



https://simherd.com/en/

Tyrimo metu buvo identifikuoti 12 esminiy funkciniy pozymiy, kurie buvo
sistemingai sugrupuoti ] atitinkamas pozymiy kategorijas, siekiant uztikrinti
Jju analizés aiSkuma, taip pat palengvinti jy interpretacijg ir palyginamuma su
kity tyrimy rezultatais (2.5.2 lentelé).

2.5.2 lentelé. Funkciniai pozymiai, naudojami ,, SimHerd “ programoje

PoZymiy kompleksas PoZymiai
Produktyvumas Pienas, kg (ECM)
Mastitas
Kojy ligos
Sveikata Ketozé

Hipokalcemijos po apsiverSiavimo
Metritas

Apsivaisinimo indeksas, karviy/tely¢iy
Rujos nustatymo indeksas, karviy/tey¢iy
Distocija

Vaisiaus zutis

Karviy gaiStamumas

Vaisingumas

Versiavimosi savybes

ISgyvenamumas

Verseliy gaiStamumas, ankstyvas/vélyvas

Toliau detaliai paaiskinamos stochastiniame modelyje taikytos funkciniy

pozymiy sgvokos:

1. Produkcija. ECM (kg) buvo apskaiciuotas pagal LZAP, LZSG ir LJAP
pieno, riebaly ir baltymy kiekj. Atliekant tyrimg daryta prielaida, kad
mazesnj LZSG produktyvuma 1émé maZesnis koncentraty naudojimas.

2. Sveikatos pozymiai. EV buvo apskaiCiuotos Sioms ligoms: mastitui,
susijusiam su teSmens sveikata, kojy ligoms, susijusioms su nagy ir
kojy sveikata, ketozei ir hipokalcemijai po verSiavimosi, susijusiai su
medziagy apykaitos sveikata, ir metritui, reiSkianciam pieniniy galvijy
reprodukcijos sutrikima.

3. Reprodukciniai poZymiai. Buvo apskaiciuotos karviy ir tely¢iy apsivai-
sinimo ir rujos nustatymo indeksy EV. Apsivaisinimo indeksas — tai
tikimybé, kad karvé (telyCia) po séklinimo taps verSinga. Karviy ir tely-
¢iy rujos nustatymo indeksas buvo apibréziamas kaip tikimybé, kad po
séklinimo patelé taps verSinga.

4. Versiavimosi pozymiai. VerSiavimosi pozymius rodé distocija ir vaisiaus
ztis. Distocija buvo apibréziama kaip tikimybé, jog verSiavimasis bus
sunkus ir reikés veterinarinés pagalbos. Vaisiaus ziitis buvo apibrézia-
ma kaip negyvy verseliy, nugaisusiy per 48 val. po gimimo, dalis, ap-
skaiCiuota kaip pirmaversiy ir daugkart apsiversiavusiy karviy vidurkis.
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5. Verseliy ir karviy isgyvenamumo pozymiai. VerSeliy iSgyvenamumo
(ankstyvojo ir vélyvojo) pozymiai buvo iSreiksti verSelio nugaiSimo ti-
kimybe atitinkamai nuo 3 iki 14 d. po gimimo ir nuo 189 iki 458 d. po
gimimo. Karviy gaiStamumas buvo iSreikStas kaip tikimybe, kad karvé
nugaiso de¢l proceso, kuriam jtakos neturéjo vaisingumo problema.

Dvigubas skaiciavimas ir daugialypé regresija

Pagal Ostergaard ir kt. [88], kiekvieno pozymio EV turi buti nustatoma
nepriklausomai nuo kity veisimo pozymiy. Siekiant iSvengti dvigubo skai-
¢iavimo poveikio, ,,SimHerd* modeliuotas ekonominis rezultatas buvo pa-
koreguotas, taikant daugialype¢ regresing analize. Koreliacijos tarp pozymiy
gali buti suprantamos kaip netiesioginiai keliai (dar kartais vadinami tarpi-
niais efektais) nuo dominanc¢io pozymio iki modeliuojamo rezultato. Todél
Siame tyrime ekonominis rezultatas buvo koreguojamas atsizvelgiant | poZy-
miy tarpusavio rysius, kad biity i§vengta dvigubo skaiciavimo iSvedant EV,
kaip siiilo Ostergaard ir kt. [88]. Tarpinis kintamasis turi biiti modeliuojamas
kaip koreliuojantis su ,,SimHerd* dominanciais pozymiais, taip pat turi buti
veisimo tikslo dalis, turinti savo EV [88]. Pavyzdziui, pieniniy galvijy ke-
toz¢ sukelia didelius pieno primilzio nuostolius dar prie§ pasireiSkiant bet
kokiems klinikiniams serganciy karviy simptomams [103]. Tac¢iau ekonomi-
niai sumazéjusio primilzio dél karviy ligos padariniai neturi biiti jtraukiami
1 ketozes EV, nes primilzis taip pat yra veisimo tikslo dalis. 2.5.3 lentel¢je
pateikti pozymiai, naudoti kaip tarpiniai kintamieji ligy pozymiy ir distocijos
regresingje analizéje.

2.5.3 lentelé. Tarpiniai kintamieji, naudoti nagrinéjamy poZymiy regresinéje
analizéje

Ligos PoZymiai, naudojami kaip tarpiniai kintamieji

Mastitas Pieno primilzis, karviy gaiStamumas

Metritas Pieno primilzis, ketoze, apvaisinimo indeksas, rujos nustatymo indeksas
Ketozé Pieno primilzis, rujos nustatymo indeksas

Hipokalcemija |Pieno primilzis, metritas, mastitas, distocija

po gimdymo

Kojy ligos Pieno primilzis, apvaisinimo indeksas, karviy gaiStamumas

Distocija Negyvas vaisius, karviy gaiStamumas

Pieno primilzis buvo naudojamas kaip visy ligy tarpinis kintamasis. Masti-
to EV buvo koreguojama, naudojant pieno primilzj ir karviy gaiStamuma kaip
tarpinius kintamuosius. Metrito EV koreguota, kaip tarpinius kintamuosius,
naudojant pieno primilzj, ketoze, apvaisinimo daznj ir rujos nustatymo indek-
sg. Atliekant regresing ketozés analiz¢ kaip tarpiniai kintamieji buvo naudo-
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jami pieno primilzis ir rujos nustatymo indeksas. Hipokalcemija po gimdymo
buvo koreguojama, kaip tarpinius kintamuosius, naudojant pieno primilZj,
metritg, mastita ir distocijg. Regresingje analizéje kojy ligos koreguotos, nau-
dojant pieno primilzj, apsivaisinimo indeksg ir karviy gaiStamuma. Distocija
buvo koreguota, naudojant negyvo vaisiaus ir karviy gaiStamumo pozymius.
Regresijos model; galima apibiidinti taip [44, 48, 88] :

NetReturngji = u+ BaXij + Xi=1 Bpk My + Be x_dif fij + &ijur,

kur NetReturn l yra vidutiné metiné grynoji graza, gauta i$ i-ojo imituoto
kartojimo (i = 1 , 1000) j-ajam modeliuojamam lygiui (j = /,2) poZymio
X B, Zymi atltlnkamq regresijos koeficientg ir tuo paciu reiskia poZymio X,
EV 1vert1 Kadangi pu zymi fiksuotg konstanta, 3,, yra tarpininko kintamojo m
regresijos koeficientas, kai regresijoje reikia atsizvelgti j kiekvieng 1S n tarpl-
niy kintamyjy. Kadangi ,,SimHerd* pateikia stochastinius modeliavimo ele-
mentus, x_diffl.j jtraukiamas su jo regresijos koeficientu _, kad buty atsizvelg-
ta 1 nepriklausomg atsitikting variacijg modeliuojamo rizikos lygio ribose, o
€, yTa atsitiktiné lieckamoji paklaida. 2.5.3 lenteléje pateikiama informacija,
kokie tarpininko kintamieji 7, buvo naudojami regresijos analiz¢je, siekiant
koreguoti nagrinéjama pozymj x; [88].

Pirminiai kalibravimo modelio duomenys

Imitacinis modelis buvo modeliuojamas LZAP, LZSG, LJAP populiaci-
joms, naudojant veislei biidingus fenotipinius duomenis. Pieno ir reproduk-
cinio naSumo duomenys surinkti i§ Lietuvos kontroliuojamy karviy bandy
2016-2017 mety produktyvumo ataskaity Nr. 81 [104] ir pateikiami 2.5.4
ir 2.5.5 lentelése. Siose lentelése buvo nurodyti Sie kiekvienos veislés pa-
rametrai: riebalai ir baltymai (proc.), energiskai koreguotas pienas (ECM),
dienomis iSreikStas verSiavimosi intervalas, amzius 1-0jo verSiavimosi metu,
apskaiCiuotas ménesiais, karviy ir tely¢iy rujos nustatymo rodiklis, karviy ir
tely¢iy apvaisinimo indeksas ir veisimo pradzia, apskaiciuota dienomis.

2.5.4 lentele. LZAP. LZSG ir LIAP karviy produktyvumas per laktacijg (305
d.), riebalai ir baltymai proc.

Rodikliai LZAP LZSG LJAP
Riebalai, proc. 443 4,56 4,31
Baltymai, proc. 3,50 3,48 3,35
1 laktacija, kg ECM" 6 907 4916 6741
2 laktacija, kg ECM* 7 596 5553 7 648
3 laktacija, kg ECM" 7 469 5949 7526

"ECM = Energija — energeti$kai koreguotas pienas.
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2.5.5 lenteléje pateikti skai¢iavimuose naudoti parametrai: LZAP versia-
vimosi intervalas buvo trumpiausias, o LJAP ir LZSG buvo atitinkamai 12 ir
9 dienomis ilgesni, lyginant su LZAP. Pirmojo ver$iavimosi metu didZiausias
amzius (ménesiais) buvo LZAP. Karviy rujos nustatymo rodiklis didZiausias
buvo LZAP ir LZSG. LZAP karviy apvaisinimo rodiklis buvo 5 proc. ma-
7esnis nei LIAP ir LZSG. Sis parametras buvo apskai¢iuotas pagal formulg
(1/séklinimo indeksas) x 100). LJAP grupéje apsivaisinimo skai¢ius buvo
2,0, 0 LZAP — 2.2 [104]. LZSG karviy apsivaisinimo greitis buvo imituotas
»SimHerd" programa.

2.5.5 lentelé. LZAP, LZSG ir LIAP fenotipiniai duomenys

PoZymiai LZAP LZSG LJAP
Versiavimosi intervalas, dienos 412 421 424

Amzius 1—ojo verSiavimosi metu, mén. 25,80 24,60 27,20
Karviy rujos nustatymas, proc. 45,16 45,24 43,16
Tely¢iu rujos nustatymas, proc. 55,08 55,56 59,91
Karviy apvaisinimo indeksas, proc. 45,00 50,00™ 50,00
Tely¢iy apvaisinimo indeksas, proc. 58,82" 62,5 62,50"
Veisimo pradzia, dieny 46,67 45,62 44,27

*Apvaisinimo indeksas apskai¢iuotas pagal formulg: (1/séklinimo indeksas) x 100.
** Simuliuota naudojant ,,SimHerd* programa.

Modeliuojant buvo nagrin¢jami imituoti scenarijai, taikant 2019 mety Lie-
tuvoje galiojusias produkcijos, paslaugy ir prekiy kainas, siekiant gauti atitin-
kamus techninius rezultatus (2.5.6 lentelé).

2.5.6 lentelé. Produkcijos ir paslaugy bei prekiy kainos, Eur 2019 m.

Produkcija, paslauga, preké LZAP LZSG LJAP
I‘Pier.las, pristatytas.i piening ECM (energe- 0.29 0.29 0.29
tiskai koreguotas pienas), 1 kg ’ ’ ’
2Skerdienos gyvasis svoris, 1kg 0,94 0,94 0,94
3NugaiSusios karveés utilizavimas 33,00 33,00 33,00
3NugaiSusios tely¢ios utilizavimas 21,00 21,00 21,00
*Kaina uz nugai$usio verSelio utilizavima 9,00 9,00 9,00
®Versingos tely¢ios kaina 1050,00 1050,00 1300,00
¢Neversingos tely¢ios kaina 550,00 550,00 800,00
®Veislinio verselio kaina 150,00 150,00 200,00
! Pieno milteliai, 1kg 2,02 2,02 2,02
4Koncentruoti paSarai tely¢ioms, SFU 0,23 0,23 0,23

4 Stambieji pasarai tely¢ioms, SFU 0,10 0,10 0,10
Klinikinio mastito gydymo islaidos 89,00 89,00 89,00
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2.5.6 lentelés tesinys

Produkcija, paslauga, preké LZAP LZSG LJAP
SPieno karstinés gydymo islaidos 54,00 54,00 54,00
SDistocijos gydymo i$laidos 69,00 69,00 69,00
SMetrito gydymo islaidos 72,00 72,00 72,00
SKetozés gydymo islaidos 70,00 70,00 70,00
¢Spermos kaina 7,00 7,00 20,00

! ,Agro market“ 2019, 2020 Lietuvos Zemés ikio ir maisto rinkos informaciné sistema; > Uki-
ninky apklausa; * Rietavo veterinariné sanitarija“ (apmokétas PVM 100 proc.); * Biologinio
turto ir zemés tkio produkty normatyviniy kainy sgrasas 2019 m.; > LSMU Gyvulininkystés
instituto informacija; ¢ Privatiis Al centrai.

Visy populiacijy kainos ir i§laidos buvo vienodos, i§skyrus LJAP, kur ver-
Singy telyCiy, neverSingy telyciy, veisliniy verSeliy ir spermos kainos buvo
didesnés.

2.6. Statistiné duomeny analizé

Kilmés analizé buvo atlikta naudojant statisting programg POPREPORT
[65]. Si programa genetinius rysius skai¢iavo naudodama PEDIG Fortran pa-
ketg (Boichard, 2002).

Karviy produktyvumo ir eksterjero pozymiy duomeny statistiné analizé
atlikta naudojant IBM SPSS Statistics 29.0 programos apibendrintojo tiesinio
modelio (general linear model GLM) procediirg. Karviy genotipas ir grupés
pagal karviy gimimo metus | GLM model; buvo jtrauktas kaip fiksuotas fak-
torius. Vidutiniy reikSmiy skirtumy tarp analizuojamy grupiy statistinis pati-
kimumas nustatytas naudojant LSD (Least Significant Difference) kriterijy.
Skirtumai laikyti statistiSkai patikimais, kai p < 0,05.

Karviy pasiskirstymas pagal jy eksterjero jvertinimo balus apskaiciuotas
naudojant aprasomosios statistikos (Descriptive statistics) dazniy procediirg
(SPSS 29.0).

Genetinés jvairovés parametrai, analizuojant imunogenetinius duomenis,
buvo apskaiciuoti naudojant GENALEX v6.501 [105] ir FSTAT v2.93 [106]
programas. Populiacijy priskyrimo testas pagal Paetkau ir kt. buvo atliktas
naudojant GENALEX programg. Apibendrinti testo rezultatai buvo apdoroti
naudojant CIRCOS vizualizacijos programa [107].

Funkciniy pozymiy ekonominés vertés buvo apskaiciuotos dviem etapais:
pirmajame etape populiacijy modeliavimas buvo atliktas naudojant SimHerd
programa (https://simherd.com/en/), o antrajame etape gauti duomenys buvo
modeliuojami naudojant Rstudio 3.6.3 ir Delphi 10.3 programas.
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3. TYRIMU REZULTATAI

3.1. Galviju kilmés analizés rezultatai

3.1.1. Zalyjy ir Zalmargiy bei senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijuy
populiaciju poky¢iai

2021 metais zalyjy ir zalmargiy populiacija sudar¢ 27 proc. visy Lietuvoje
laikomy pieniniy galvijy skaiCiaus, 1§ kuriy Lietuvos zalieji galvijai sudaré di-
dziausia dalj — 83,99 proc., airSyrai — 5,34 proc., hol§teinai — 4,12 proc., Sve-
dijos zalieji — 2,73 proc., ir kiti pieniniai galvijai — 3,82 proc. Senojo geno-
tipo Lietuvos zalieji galvijai, kurie nuo 2008 m. apyskaitose iSskiriama kaip
atskira veislé, 2021 metais sudaré tik 0,04 proc. bendro visy melziamy karviy
skaiciaus. Atlikus 2005-2021 mety Lietuvos zalyjy ir Zalmargiy populiacijos
kitimo analize (3.1.1.1 pav.) nustatyta, kad per $eSiolika mety Lietuvos zaly-
ju karviy skai¢ius sumazéjo 39 proc., 2021 metais Siy karviy skaicius buvo
28772 vnt. [1, 28, 108, 109].
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3.1.1.1 pav. Zalyjy ir Zalmargiy galvijy ir senojo genotipo Lietuvos Zalyjy
galvijy populiacijy karviy skaiciaus kitimas Lietuvoje atskirais metais
Pastaba: Stulpeliuose pateikiama didesniy zalyjy ir zalmargiy galvijy populiacijy karviy skai-
Cius, eilutése — mazesniy populiacijy ir senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos.

3.1.1.1 lenteléje pateikiamas kontroliuojamy zalyjy ir zalmargiy bei se-
nojo genotipo Lietuvos zalyjy karviy skaiciaus pasiskirstymas pagal kilmés
knygy skyrius.

3.1.1.1 lentelé. Kontroliuojamy karviy, jrasyty j kilmés knygas, skaicius, vnt.
(2018-2023 m.)

Populiacija | KK skyrius Metai
2018-2019(2019-2020{2020-2021{2021-2022{2022-2023

Zalyjy ir Pagrindinis 21607 5357 1209 5013 6610

Zalmargiy Papildomas 9734 5420 2792 19245 24599

Senojp Pagrindinis Nefiksuoti | Nefiksuoti 10 12 10

genotipo duomenys | duomenys

b | rapitaomas [ Nefbsut Mool g |y
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2018-2019 metais pagal apyskaitoje pateiktus duomenis pagrindiniame
KK skyriuje buvo 21 607 zalyjy ir Zalmargiy karviy, papildomame 11 873 vnt.
karviy maziau [110]. Sis karviy sura$ymas buvo vykdomas pagal Lietuvos
zalyjy galvijy veislés veisimo ir jai gerinti kity veisliy galvijy panaudojimo
programg 2016-2020 metams, kuri remiantis Europos Sgjungos Reglamentu
(ES) 2016/1012, 2019 metais nustojo galioti. Nepatvirtinus naujos Lietuvos
zalyjy veislés veisimo ir jai gerinti kity veisliy galvijy panaudojimo progra-
mos, Lietuvos zalieji galvijai buvo pradéti jrasyti j papildoma KK skyriy pagal
2019 metais patvirtintg naujg zalmargiy holSteiny galvijy veisimo Lietuvoje
programa 2019-2025 mety laikotarpiui, kurioje j pagrindinj kilmés knygos
skyriy jraSomi visi zalieji zalmargiai galvijai, kuriy motina turi ne maziau
kaip 75 proc. zalmargiy holSteiny kraujo. Todé¢l palyginus 2019-2023 mety
laikotarpj, karviy skaicius pagrindiniame KK skyriuje sumazgjo 69 proc., pa-
pildomame padidéjo — 153 proc. [1, 111, 112, 113].

Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos duomenys buvo i$-
skirti nuo 2020-2021 mety; iki tol visy keturiy vietiniy galvijy populiacijy in-
formacija buvo pateikiama bendrai, neatskiriant pagal veisles [1]. 2022-2023
mety laikotarpyje pagrindiniame senojo genotipo Lietuvos Zalyjy veislés gal-
vijy KK skyriuje buvo 10 karviy, papildomame — 28 [113].

3.1.2. Veisléje vyraujancio kraujo dalies analizé

Atviros populiacijos Lietuvos zalyjy ir senojo genotipo Lietuvos zalyjy
galvijy vyraujancio kraujo dalies populiacijose analizé pateikta 3.1.2.1 len-
tel¢je.

3.1.2.1 lentelé. Atviros Lietuvos Zalyjy galvijy (1965-2023 m.) ir senojo ge-
notipo Lietuvos zalyjy galvijy (2003-2023m.) populiacijose vyraujanciy veis-
liy kraujo laipsnio analizé

Viso galvijy sk., Veislés kraujo laipsnio dalis, proc.
Vyraujanti veislé vnt. 25-50 >50

LZAP | LZSG | LZAP | LZSG | LZAP | LZSG
Zalmargiai holsteinai 118433 29 38739 8 79650 0
Lietuvos zalieji - 129 - | - 0
Lictuvos ralief A B e
HolSteinai 45053 - 22106 - 22921 -
Svedijos zalmargiai 44363 - 29702 — 14588 -
Danijos zalieji 19403 129 14326 49 4992 78
Airsyrai 9322 - 7615 - 1686 -
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3.1.2.1 lentelés tesinys

Viso galvijy sk., Veislés kraujo laipsnio dalis, proc.
Vyraujanti veislé vnt. 25-50 >50

LZAP | LZSG | LZAP | LZSG | LZAP | LZSG
Anglerai 6390 133 6007 55 376 2
Svicai 5149 28 4814 - 320 -
Simentaly pieniniai 1299 - 1214 - 74 -
Dzersiai 1932 - 1637 - 295 -
Montbeliarde 1894 - 1718 - 129 -
Nezinoma 46787 88 21641 0 25139 0
Kitos veislés 1058 - 948 - 87 -
Viso: 301083 595

LZAP — atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija; LZSG — senojo genotipo Lietuvos Zalyjy
galvijy populiacija.

Duomeny analizé atskleidé, kad atviroje Lietuvos zalyjy galvijy popu-
liacijoje dominuoja karves, turinios Zalmargiy holSteiny vyraujantj krauja
(25-50 proc. ir 50 proc. ir daugiau) ir kurios sudaro beveik 40 proc. visos
Lietuvos zalyjy galvijy atviros populiacijos karviy. ReikSminga populiacijos
dalj taip pat sudaro karvés, turinéios holteiny (14,96 proc.) ir Svedijos Zal-
margiy (14,73 proc.) vyraujantj kraujg. Bet 16 proc. visos populiacijos karviy
turi nezinomos kilmés krauja, kas atspindi genetinés jvairovés ir veislinés

Senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy veislés karviy genetiné sudétis
rodo reikSmingg anglery, Danijos Zalyjy ir Lietuvos Zalyjy galvijy domina-
vima. ISanalizavus duomenis pastebima, kad senojo genotipo Lietuvos zaly-
Ju galvijy veisl¢je karves, turincios anglery kraujo, sudaro 22,35 proc. visos
populiacijos. Taip pat didel¢ dalj sudaro karvés, kuriose dominuoja Danijos
zalyjy (21,68 proc.) bei Lietuvos Zalyjy galvijy (21,68 proc.) genai.

Duomeny analizé¢ (3.1.2.2 lentelé¢) iSsamiau atskleidé selekcinio darbo
pokycius abiejose populiacijose, skirstant karves | dvi grupes pagal gimimo
laika: iki 2010 mety ir nuo 2011 mety. LZAP populiacijoje iki 2010 mety di-
dziausig populiacijos dalj, 30 proc., sudaré karvés su vyraujanciu zalmargiy
holsteiny krauju. Si tendencija i3silaiké ir tarp véliau gimusiy karviy, kurios
sudare 48 proc. visos populiacijos. HolSteiny kraujo turin¢iy karviy skaicius
zenkliai padidéjo, iSaugdamas astuonis kartus per lyginamus laikotarpius.

Lietuvos zalyjy galvijy veislé buvo iSvesta, vietinius galvijus kryzminant
su Danijos Zalaisiais, anglerais, §vicais ir Svedijos zalmargiais. Vertinant ats-
kirus laikotarpius, stebimas Siy veisliy galvijy skai¢iaus sumazéjimas: karviy,
turinéiy Svedijos Zalmargiy veislés vyraujantj krauja, skai¢ius sumazéjo per-
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pus, o karviy, turin¢iy Danijos zalyjy veislés vyraujantj krauja, liko tik 869,
nors iki 2010 mety jy buvo 18534, t. y. skaiius sumazé&jo 95 proc. Svicy
veislés karviy skaic¢ius sumazejo 3,6 karto, o anglery liko tik 50 karviy, kai
ankséiau buvo 6340 vnt. Sie poky¢iai atspindi aisky selekcinio darbo pédsa-
ka, leidziant] jzvelgti veisimo strategijy pokycius ir jy jtakg veisliy sudéciai
bei genetinés jvairovés kryptims.

Senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy veislés kraujo laipsnio dalies ana-
lizé parode, kad iki 2010 mety gimusios karveés daugiausia turéjo anglery,
Danijos Zalyjy ir Lietuvos Zalyjy galvijy geny. Si genetiné tendencija stebima
ir tarp po 2011 mety gimusiy karviy.

3.1.2.2 lentelé. Lietuvos Zalyjy galvijy atviroje populiacijoje (1965—-2023 m.)
ir senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy(2003—-2023 m.) populiacijoje vy-
raujancios veislés kraujo laipsnio dalies analizé pagal gimimo metus

.. Karviy, gimusiy Karviy, gimusiy
Vyiz;glznt‘ Vienetai iki 2010 m., skai¢ius | po 2011 m., skaiCius
LZAP | LZSG | LZAP | LZSG
al o Bendras skaicius, i$ ju: 38961 8 79472 21
aimargial 25-50 proc. 21941 8 16798 7
holsteinai
> 50 proc. 17015 0 62635 0
. Bendras skaiius, i$ jy: — 45 — 84
Lietuvos
‘e e 25-50 proc. - 1 - 0
zalieji
> 50 proc. — 0 — 0
Senojo Bendras skaicius, i$ ju: — 12 — 16
genotipo 25-50 proc. - 0 -
Lietuvos
zalieji > 50 proc. - 0 -
Bendras skaiius, i$ jy: 5147 — 39907 —
Holsteinai 25-50 proc. 3503 — 18603 —
> 50 proc. 1637 — 21048 —
Sved Bendras skaicius, i$ jy: 30301 - 14062 -
OVEEUos. 25-50 proc. 21354 — 8348 —
zalmargiai
> 50 proc. 8941 — 5647 —
Bendras skaiius, i$ jy: 1949 — 7373 —
Airsyrai 25-50 proc. 1820 — 5795 —
> 50 proc. 129 — 1557 —
Bendras skaicius, i$ jy: 4029 — 1120 —
Svicai 25-50 proc. 3984 - 830 -
> 50 proc. 35 — 285 —
Dani Bendras skaicius, i$ juy: 18534 45 869 84
Zi‘lllgj"ls 25-50 proc. 13516 16 810 33
> 50 proc. 4989 29 2 49
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3.1.2.2 lentelés tesinys

L Karviu, gimusi Karviu, gimusi

Vyii;‘gllznt‘ Vienetai iki 2010“;11.% skaiéli!us po 20112;1% skaiéli!us
LZAP LZSG LZAP LZSG

Bendras skaiéius, i$ jy: 6340 51 50 84

Anglerai 25-50 proc. 5959 15 48 40

> 50 proc. 375 0 1 2

Bendras skaicius, i$ ju: — 12 — 16

Svicai 25-50 proc. — 0 — 0

> 50 proc. — 0 — 0

Bendras skaicius, i$ ju: 24083 54 22704 32

Nezinoma 25-50 proc. 17244 0 4397 0

> 50 proc. 6839 0 18300 0

LZAP — atvira Lietuvos Zalyjy galvijy populiacija; LZSG — senojo genotipo Lietuvos Zalyjy
galvijy populiacija
Pastaba: Veislés kraujo laipsnio dalis: 25-50 proc.; > 50 proc.

3.1.3. Populiacijy pradininky analizé

Kadangi populiacijy pradininky skai¢ius yra esminé dalis nagrinéjant gy-
viiny veisimo sistemas, buvo atlikta analizeé, kuri leido suprasti, kiek skirtin-
gose populiacijose yra pradininky, kuriy kilmé yra visiSkai zinoma, ir kiek i§
ju yra nezinomos kilmés (3.1.3.1 lentel¢).
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3.1.3.1 lentelé. Populiacijy pradininky skaiciaus kitimas

Laikotarpis Patinai | Patelés N, N, N, Laikotarpis Patinai | Patelés N, N, N,
LZAP LJAP
19462004 9914 | 204897 | 13409 | 7694 | 38386 1944-2004 13656 | 68490 | 6365 | 1467 | 6304
2005-2009 2087 | 115203 85 4613 69 2005-2009 3627 | 81988 | 740 1882 273
2010-2015 2562 | 142771 3 13023 27 2010-2015 4170 | 170877 | 884 8022 214
20162020 12411 | 93109 - 11927 - 2016-2020 23988 | 155363 | 467 | 12327 3
LZSG_PKKirP LJSG_PKKirP
19592004 626 1521 2 - 248 19662004 1744 | 5447 176 84 1672
2005-2009 104 279 - - - 2005-2009 395 2828 4 25 5
20102015 145 423 - 5 - 20102015 579 4499 - 344 -
20162020 45 310 - 13 - 20162020 559 2523 - 390 -
LZSG_PKK LJSG_PKK
19592004 275 751 1 - 121 1961-2004 688 2512 78 40 805
2005-2009 20 128 - - - 2005-2009 112 1430 3 7 1
20102015 16 130 — - - 2010-2015 83 2318 - 28 —
2016-2020 11 59 - - - 2016-2020 122 1090 - 5 -

N, — pradininkai, kuriy tévai nezinomi, N, — pradininkgti, kuriy Zinomi tik patelés tévai, V, — pradininkai, kuriy Zinomi tik patino tévai.

LZAP — Lietuvos zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG PKKirP — senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK
skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo Lietuvos Zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LIAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira popu-
liacija; LISG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LJSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos juodmargiai (pagrindinis KK skyrius).



Analizuojant Lietuvos Zalyjy galvijy ir Lietuvos juodmargiy atvirgsias
populiacijas matyti, kad daugiausia nezZinomy pradininky buvo ankstyvojo-
je populiacijy formavimosi stadijoje, kuriai buidingas didelis neidentifikuoty
gyvuliy skaiCius. Toliau analizé parodé, kad vélesniais analizuojamais laiko-
tarpiais vyrauja tendencija, kai didziausig dalj sudaro pradininkai, kuriy yra
zinomi tik patelés tévai.

Senojo genotipo LZ pradininky detali analizé parod¢, kad seniausiu lai-
kotarpiu didziausig pradininky dalj sudaré pradininkai, kuriy yra Zinomi tik
patino tévai. Ta pati tendencija matyti ir analizuojant ir | KK pagrindinj sky-
riy jtrauktus galvijus. Analizuojant senojo genotipo Lietuvos juodmargiy visa
populiacija ir KK pagrindinio skyriaus galvijus matyti, kad 1961-2004 lai-
kotarpiu didZigja dalj sudaré pradininkai, kuriy zinomi tik patino tévai. Vé-
lesniais analizuojamais laikotarpiais vyrauja tendencija, kai didziausig dalj
sudaro pradininkai, kuriy yra zinomi tik patelés tévai.

3.1.4. Populiacijy struktiira

Atvira Lietuvos Zalyjuy galvijy populiacija. Atviros populiacijos Lietu-
vos zalyjy galvijy panaudojimas veisimui atskirais metais ir vidutinis kilmés
uzbaigtumas, iSreikStas procentais 1-6 kartose, pavaizduotas 3.1.4.1 pav. a
ir b dalyse. Analizuojant $iy duomeny rezultatus kartu su populiacijos kaitos
rezultatais, matyti, kad nuo 1995 mety atviros populiacijos veisimo inten-
syvéjimas tiesiogiai koreliuoja su kilmés uzbaigtumu. Taip pat matyti, kad
nuo 1986 iki 1995 m. kilmés duomenys buvo nepilnai registruoti, tam galéjo
turéti jtakos tuo metu vykusi veislininkystés sistemos reorganizacija. Pasta-
ryjy deSimtmeciy laikotarpyje gimusiy atviros populiacijos Lietuvos zalyjy
galvijy vidutinis kilmés uzbaigtumas buvo tokio lygmens: pirmoje kartoje —
100 proc.; antroje — 95,1 proc.; trecioje — 91,5 proc.; ketvirtoje — 88,4 proc.;
penktoje — 84,1 proc.; Sestoje — 78,9 proc. Vidutinis jvaisos laipsnis (3.1.4.1
pav. ¢) 1995 m. nustytas 0,0131, 2021 m. — 0,0271. Galvijy su jvaisa skaicius
1995 m. buvo 1075 vnt. ir kiekvienais metais did¢jo, 2021 m. skaicius iSaugo
ki 18595. 1957-2022 m. periode buvo nustatyta 0,00006 vidutiné pridétinio
genetinio rySio kitimo reikSmé per metus (3.1.4.1 pav. d). Dél to gauta Af
reikSmé per kartg buvo lygi 0,00031. Vidutinio jvaisos koeficiento kitimas,
pagristas regresijos nuolydziu nuo 1957 iki 2022 m., buvo 0,00027, o AF per
kartg buvo 0,00138.
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3.1.4.1 pav. Atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos
struktiira

Senojo genotipo Lietuvos Zalyjuy galviju populiacija (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai). Informacija apie senojo genotipo Lietuvos Zaly-
ju galvijy naudojimg veisimui skirtingais laikotarpiais pateikta 3.1.4.2 pav.
a ir b dalyse. Analizé parodé, kad nuo 2009 mety senojo genotipo veisimo
suintensyvejimas glaudziai susijes su kilmés uzbaigtumo didé€jimu. Nuo to
laiko 6 kartos kilmés uzbaigtumas nebuvo mazesnis nei 45 proc. Pastaryjy
deSimtmeciy laikotarpyje gimusiy atviros populiacijos senojo genotipo Lie-
tuvos zalyjy galvijy vidutinis kilmés uzbaigtumas buvo: pirmoje kartoje —
96,1 proc., antroje — 94,5 proc., tre€ioje — 91,8 proc., ketvirtoje — 88,2 proc.,
penktoje — 79,3 proc., Sestoje — 69,3 proc. Vidutinis jvaisos laipsnis (3.1.4.2
pav. ¢) 2002 m. buvo nustatytas 0,0547, 0 2021 m. — 0,0238. Galvijy su jvaisa
skai€ius 2002 m. buvo 10, 0 2021 m. skaicius iSaugo iki 26.

1968-2022 m. periode buvo nustatyta 0,00011 vidutiné pridétinio geneti-
nio rysio kitimo reikSmé per metus (3.1.4.2 pav. d). Dél to gauta Af reikSme
per karta buvo lygi 0,00078. Vidutinio jvaisos koeficiento kitimas, pagristas
regresijos nuolydziu nuo 1968 iki 2022 m., buvo 0,00023, o AF per kartg —
0,00165.
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3.1.4.2 pav. Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos struktiira

Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galviju populiacija (pagrindinis KK
skyrius). Senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy, jrasyty j pagrindinj KK
skyriy, panaudojimas veisimui atskirais metais ir vidutinis kilmés uzbaigtu-
mas iSreiksStas procentais 1-6 kartose, pavaizduotas 3.1.4.3 pav. a ir b dalyse.
Pastaryjy deSimtmeciy laikotarpyje gimusiy senojo genotipo Lietuvos zaly-
ju galvijy vidutinis kilmés uzbaigtumas buvo Sio lygmens: pirmoje, antroje
kartose — 100 proc., trecioje — 97,9 proc., ketvirtoje — 93,8 proc., penktoje —
82,8 proc., Sestoje — 71,4 proc. Vidutinis jvaisos laipsnis (3.1.4.3 pav. ¢) 2002
m. buvo nustatytas 0,0590, o 2021 m. — 0,0924. Galvijy su jvaisa skai¢ius
2002 m. buvo 9, 2021 m. — 6. 1968-2022 m. periode buvo nustatyta 0,00040
vidutiné pridétinio genetinio rysio kitimo reik§mé per metus (3.1.4.3 pav. d).
D¢l to gauta Af reikSme per kartg buvo lygi 0,00283. Vidutinio jvaisos koe-
ficiento kitimas, pagristas regresijos nuolydziu nuo 1968 iki 2022 m., buvo
0,00046, o AF per karta — 0,00324.
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3.1.4.3 pav. Senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacijos, jrasytos j
pagrindinj KK skyriy, struktiira

Apibendrindami rezultatus matome, kad vidutinis kilmés uzpildymo pro-
centas per deSimties mety laikotarpj senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy,
jraSyty j pagrindinj kilmés knygos skyriy ir atviros populiacijos Lietuvos zaly-
Jjuy pirmoje kartoje buvo 100 proc., o senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy,
jraSyty i pagrindin;j ir papildomg KK skyrius — 96,1 proc. Antros ir trecios kar-
tos vidutinis kilmeés uzbaigtumas svyravo nuo 91,5 proc. iki 100 proc. Kaip ir
tikétasi, vidutinis kilmés uzbaigtumas sekanciose kartose mazéjo. Maziausias
vidutinis kilmés uzbaigtumas Sestoje kartoje buvo nustatytas senojo genoti-
po Lietuvos zalyjy galvijy (69,3 proc.), pagrindinio KK skyriaus galvijy Siek
tiek didesnis (71,4 proc.), o didziausias atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy
galvijy (78,9 proc.). 2021 m. didZiausias vidutinis jvaisos laipsnis buvo nu-
statytas senojo genotipo galvijy, jraSyty i pagrindin; KK skyriy, populiacijai.
DidZiausia pridétinio genetinio rySio kitimo reikSmé per metus buvo nusta-
tyta senojo genotipo populiacijai, jrasytai j pagrindinj KK skyriy (0,00040),
maziausia (0,00006) — atviros populiacijos LZ. DidZiausias vidutinio jvaisos
koeficiento kitimas, pagristas regresijos nuolydziu, taip pat buvo nustatytas
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senojo genotipo galvijy populiacijai, pagrindinis KK skyri}ls (0,00046), atvi-
ros populiacijos rodiklis buvo 0,00027, senojo genotipo LZ 0,00023.

3.1.5. Galviju populiacijy struktiiros poky¢iai

Per pastaruosius penkiolika mety buvo nustatytas veisliniy buliy, karviy ir
telyCiy skaicius, kuris tur¢jo jtakos tolimesnei populiacijos struktiirai. Abiejy
Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijy ir kity Lietuvos pieniniy galvijy veisliy
buliy, karviy ir tely¢iy pasiskirstymo palyginimas pagal palikuonis pateiktas
3.1.5.1 lenteléje.

3.1.5.1 lentelé. Buliy, karviy ir telyciy pasiskirstymas pagal palikuoniy skai-
Ciy

LZSG_ LZSG_ LIAP LJSG_ LJSG_
PKKirP PKK PKKirP PKK

G | A |G |A |G |A |G |A |G |A |G| A
Buliai, vnt.
2005 | 382 | 354 | 19 17 12 10 | 908 | 831 | 61 60 33 31
2009 | 388 | 359 | 10 10 4 4 764 | 706 | 47 45 24 23
2015 | 517 | 457 | 18 15 12 7 789 | 738 | 94 76 30 14
2020 | 528 | 183 9 4 3 3 670 | 295 | 71 13 9 4
Karvés ir telycios, vnt.
2005 |11279] 6298 | 41 20 32 11 | 7498|6795 | 167 | 161 | 105 | 95
2009 | 9945 | 6145 | 15 12 9 6 |9751|8575| 216 | 170 | 140 | 107
2015 |12255| 7175 | 32 21 20 8 |17623(13132| 479 | 287 | 245 | 108
2020 [16889| 1468 | 36 6 10 3 |31417| 3367 | 498 | 27 | 183 6

G*- buliy, karviy ir tely¢iy, pateiktuoju laikotarpiu turéjusiy palikuoniy, skai¢ius; A*— bu-
liy,karviy ir tely&iy, kuriy palikuonys tapo tévais sekanéioje kartoje, skai¢ius; LZAP — Lietu-
vos zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos Zalieji gal-
vijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo Lietuvos Zalieji
galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira populiacija;
LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir papildomas
KK skyriai); LISG_PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis KK skyrius).

Me- LZAP
tai

LZAP populiacijoje buliy, turéjusiy palikuoniy, skai¢ius per pastaruosius
metus padidéjo 38,21 proc., taciau jy tévinis indélis sekancioms kartoms su-
mazejo 48,30 proc. 2020 metais tévinis indélis sekancioms kartoms sudaré
34,65 proc. LZSG_PKKirP ir LZSG_PKK populiacijose gimusiy buliy skai-
¢ius 2005-2020 metais sumazéjo atitinkamai 47 ir 25 proc.
riy 4 buvo panaudoti kaip tévinis sastatas sekan¢ioms kartoms, 0 LZSG PKK
populiacijoje gime 3 buliai, i§ kuriy visi buvo panaudoti. Analizé parodé, kad
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pastaraisiais metais visose analizuojamose populiacijose buliy panaudojimo
kaip tévinio sastato sekancioms kartoms procentiné dalis mazéja.

Atlikus analizuojamy populiacijy karviy panaudojimo analize nustatyta,
kad per penkiolika mety LZAP populiacijoje gimusiy karviy skai¢ius pa-
didéjo 50 proc., taciau i§ jy 2020 m. panaudota sekanciai kartai tik 9 proc.
(per penkiolika mety sumazéjo 47 proc.). LZSG PKKirP karviy sumazéjo
12 proc., LZSG_PKK — 75 proc., 0 2020 metais panaudojimo sekanéiai kartai
procentiné dalis sieké 17 ir 30 proc. Ta pati tendencija nustatyta ir analizuo-
jant LJAP, LISG_PKKirP populiacijas.

Populiacijos struktiiros poky¢ius lemia ir reprodukcijai naudojamy gyvu-
liy amzius (3.1.5.2 lentele).

3.1.5.2 lentelé. Vidutinis reproduktoriy, karviy ir telyciy reprodukcinis am-
Zius pagal palikuonis, metais

y LZSG_ LZSG_ LJSG_ LJSG_
Metai| AP | PKKirP | PKK LJAP | pKKirP | PKK

312131213812 3|32 |8 ]|F°

2005 7,7 | 41 | 94 | 51 |95 |50 |60 |37 |73 |42 | 83 | 44
2009 | 80 | 39 |11,5| 73 |140| 72 | 6,6 | 3,7 | 7,7 | 53 | 83 | 6,0
2015 6,5 | 35 | 87 | 34 |109| 35 | 56 | 34 | 49 | 3,7 | 75 | 4.1
2020 | 5,7 | 33 | 14,7 | 3,8 [31,0| 45 | 52 | 32 | 56 | 44 | 79 | 49
2021 | 55 | 33 | 13,0 33 (278 | 3,7 | 52 | 32 | 51 | 45 | 85 | 5.2

Pastaba: & - reproduktoriai, 9- karvés ir tely&ios

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LISG_PKK — senojo genotipo Lictuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Tyrimo metu pagal palikuoniy skai¢iy buvo nustatytas atviros populiacijos
ir senojo genotipo Lietuvos zalyjy ir Lietuvos juodmargiy buliy panaudo-
jimo reprodukcijai intensyvumas. Analizuojamy buliy vidutinis reprodukci-
nis amzius pasiskirsté nevienodai ir 2021 m. svyravo nuo 5,1 iki 27,8 mety.
Didziausias populiacijos viduje naudojamy buliy amzius buvo nustatytas
LZSG_PKK populiacijoje, t.y. du kartus didesnis nei LZSG_PKXKirP popu-
liacijos. Pastaraisiais metais abiejose atvirose populiacijose (LZAP, LJAP)
nustatytas vidutinis buliy naudojimo amzius — 5,5 ir 5,2.

2009 metais LZSG_PKKirP ir LZSG_PKK populiacijose buvo uzfiksuo-
tas didziausias vidutinis karviy ir telyCiy reprodukcinis amzius — atitinkamai
7,3 ir 7,2 mety. Tuo tarpu maziausias vidutinis amzius buvo uzfiksuotas 2021
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metais — atitinkamai 3,3 ir 3,7 mety. Tokj senojo genotipo populiacijos pate-
liy reprodukcinio amziaus sumaz¢jimg salygojo karviy brokavimas dél se-
natveés. Daugiausia prieauglio 2021 m. buvo gauta i§ karviy, kuriy amzius
svyravo nuo 3,2 iki 5,2 mety, analizuojant visas pateiktas galvijy populiaci-
jas. LISG_PKKirP ir LJSG_PKK. karviy, naudojamy reprodukcijai, amzius
padidéjo atitinkamai 7 ir 18 proc. Populiacijy struktiiros pagal vidutinj karviy
apsiverSiavimo skaiciy analizeé pateikta 3.1.5.3 lentel¢je.

3.1.5.3 lentelé. Karviy pasiskirstymas pagal vidutinj apsiversiavimy skaiciy

Me- Apsiversiavimy skai€ius, vnt.
tai | 1 | 2 [ 3[4 5[6]7][8[9]10/nn]12][13[14]15]|>16
LZAP
2005 [ 6937 (2923 (1082|317 [ 72 (103 | ||| - | -|-|-| -] -
2009 | 5974 | 2514 [1007] 361 [107 |27 [ 3 | - [ 1 |- ||| - ||| -
2015 [ 73243179 [1297[ 433 (105|191 |1 |- |- [-|-|-|-]-[1
2020 | 8870 | 5051 {2129 729 {21943 | 8 [3 | — | - | - | - |- |- | - | -
2021 | 8896 | 5560 [2757] 936 [302 |75 [14| - | - | - |- |- |- -] -] -
LZSG_PKKirP
2005 31 | 8 [ 2 - [ - T-T-T-T=-T=T=T=-T-T-T7T-T-
2000 12 | 1 [ 2 - = T=T1=1=-1=-1=1=T=1-T-1-1-
2015 19| 8 | 4 | 2 | === =[==[==1=1T-1=-1-=
220 15 | 8 | 9 | 3 [t 1| -|-|-|-]-[-|-1-]-]-
2021 22 [ 14 | 7 | 3 [ i -|-|-]-]-[-]-1-1-]-
LZSG_PKK
2005 24 | 6 [ 2| - [ - |-]-|-|-]-]-]-1-1-]-1]-
20000 6 | 1 [ 2 = = =1=1=T=1=1=1=1T=1T=1=1-
015 13| 5 [t [ 1 | == 1=T=1=1=1=1T=1T=-1T-1-
200 6 | — [ 2 | = [ 11| -|-|-|=-]|-|-|-|-]-]-
2020 7 |6 | =1 [ = =1=1=1=1=1=1=1T=T=-1T=-1-
LJAP
2005 | 6451|856 [ 165 | 43 |10 | 2 [ 1|~ | —|[—|[—|—-|—-|—-|-| -
2009 (7779|1561 (360 | 77 [ 11 [ 3 |1 || 1|1 || -|-|-|-] -
2015 [12308| 4017 [1088] 290 | 45 | 8 [ 1 | — [ — |- [ |- |—-|-|1] 2
2020 [17083] 9188 {3962 | 1160286 [56 | 9 | — | — | - | - | - | - | - | - | -
2021 [20721|11654]5267 [ 1917496 [117| 17| 1 | — | - | - | - | = | - | = | -
LJSG_PKKirP
200515510 [ 2 - [ —T-T=-T7T-T7T-T-T-T=-T-T-T-T-=
2009|154 | 50 [ 10 4 [ 1 | -|-|-|-|-|-|-|-|-|-1|-
2015300 | 98 [ 42 |28 [ |2 -|-|-|-]|-]-|-|-]-]-
2020 | 208 | 142 | 86 | 45 |18 |2 [3 ||| |[—|—-|-|-|-| -
2021 [ 225 | 161 | 79 | 38 [ 18 |14 2|1 ||| -|[-|-|-|-] -




3.1.5.3 lentelés tesinys

Me- Apsiversiavimy skaicius, vnt.
tai | 1 | 2 [ 3] 4]5]6[7][8]9]10]n]12]13]14][15][>16
LJSG_PKK

2005 | 96 7 2 -
2009 | 87 41 9 3

2015 | 145 | 55 | 25 14
2020 | 85 52 | 28 | 14
2021 | 57 38 17 | 14 | 2

Alo|—]

— = =]
|

LZAP — Lietuvos Zzalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LISG PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Populiacijy struktiros pagal vidutinj karviy apsiverSiavimy skaiciy
2021 m. LZAP populiacijoje pasiskirsté sekanciai: 47,98 proc. sudaré karvés,
kurios verSiavosi pirmg karta; antraji karta — 29,99 proc.; 3-3ji — 14,87 proc.;
4-3ji — 5,95 proc.; 5-3ji — 1,63 proc.; 6-3ji — 0,04 proc.; 7-3ji — 0,08 proc.
LZSG_PKKirP populiacijoje karvés, kurios versiavosi pirma karta sudaré
45,83 proc.; 2-3j1 — 29,17proc.; 3-3ji — 14,58 proc.; 4-3ji — 6,25 proc.; 5-3ji —
2,08 proc.; 6-aji — 2,08 proc. LZSG PKK populiacijoje apsiversiavimo skai-
Cius pasiskirsté sekanciai: 50 proc. sudaré karvés, kurios verSiavosi pirmag
karta; antrgjj — 42,86 proc.; 4-3j1 — 7,14 proc. LIAP populiacijoje pasiskirsté
sekanciai: 51,56 proc. sudar¢ karvés, kurios verSiavosi pirma kartg; antrajj
— 29 proc.; 3-3j1 — 13,11 proc.; 4-3j1 — 4,77 proc.; 5-3ji — 1,23 proc.; 6-3j1 —
0,29 proc.; 7-3ji — 0,04 proc. LISG_PKKirP populiacijoje karvés, kurios ver-
Siavosi pirma kartg, sudaré 41,82 proc.; 2-3ji—29,93 proc.; 3-3ji— 14,68 proc.;
4-3ji — 7,06 proc.; 5-3ji — 3,35 proc.; 6-3ji — 2,60 proc. LJISG_PKK populiaci-
joje apsiversSiavimo skai¢ius pasiskirsté sekanciai: 43,85 proc. sudaré¢ karves,
kurios verSiavosi pirmg karta; antraji — 29,23 proc.; 4-3j1 — 13,08 proc., 5-3ji
— 10,77 proc.

LZAP populiacijoje 2005 m. karves, kurios versiavosi du ir daugiau kar-
ty, sudaré 38,85 proc., 0 2021 m. — 52,02 proc. LZSG PKKirP populiacijoje
2005 m. karves, kurios versiavosi du ir daugiau karty, sudaré 24 proc.; 0 2021
m. 54 proc.; LZSG_PKK populiacijoje — atitinkamai 25 proc. ir 50 proc.

Palyging analizuojamas veisles pagal skirtingy mety duomenis galime
teigti, kad visy populiacijy struktiiroje daugéja apsiverSiavimy skaicius, 18-
skyrus LZSG_PKK populiacija, kur apsiveriavimy skaicius, lyginant su
2005-2021m., sumazéjo daugiau nei 2 kartus.
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2021 mety motininio sastato analizé pagal karviy ir tely¢iy pasiskirsty-
ma pagal amziy (3.1.5.4 lentel¢) parodé, kad LZAP populiacijoje didziau-
sig procentg (25,20 proc.) sudaré dviejy, 19,97 proc. — trejy mety karvés.
LZSG PKK populiacijoje didZiausia procenta (26,67) sudaré trejy mety kar-
vés, 20,00 proc. — keturiy mety karvés, o LZSG PKK didZiausig procenta
(33,33 proc.) sudaré trejy mety karvés. LIAP populiacijos analizé atskleidé,
kad didziausig dal; — 28 proc. — sudar¢ 2 mety karvés, o 3 mety karviy pro-
porcija taip pat buvo reikSminga, sudarydama beveik 22 proc. LISG_PKKirP
ir LJISG_PKK galvijy analizé parodé, kad daugiausiai buvo 3 mety amziaus
karviy, atitinkamai 18,81 ir 20,77 proc.

3.1.5.4 lentelé. Karviy ir telyciy pasiskirstymas pagal amziy (2021 m.)

i y LZ LZ L L
amsins | L2AP | piiee | ek | YAP | kK | PRKC
(metais) Karviy skaicius, vnt.
1 3113 8 2 6198 36 5
2 4621 8 4 11145 103 15
3 3663 12 5 8513 101 27
4 2776 9 1 5571 74 18
5 1743 4 1 3656 64 12
6 1104 2 - 2193 41 14
7 628 — - 1258 42 12
8 332 1 1 657 25 9
9 178 - - 333 20 4
10 83 - - 164 11 5
11 41 - - 62 9 4
12 28 - - 32 9 5
13 16 — - 14 - -
14 8 1 1 5 2 -
15 4 - - 3 - -
Viso 18338 45 15 39804 537 130
Viddtinis | 33 3,8 4,5 32 44 49

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos Zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LJISG_PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).
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Karviy pasiskirstymas pagal amziy parode, kad atvirose populiacijose
naudojamos jaunesnés karves, todél galime teigti, kad atviros populiacijos
yra jaunesngés ir jas galima produktyviai panaudoti, nes kuo daugiau jauny
gyvuliy, tuo didesné tikimybé gauti daugiau palikuoniy. Jauniausios karvés ir
tely¢ios buvo nustatytos atvirose LZAP ir LJAP populiacijose, kur karviy ir
tely¢iy vidutinis amzius sudaré 3,3 ir 3,2 metus. LZSG PKK ir LJSG PKK
populiacijose nustatytas vidutinis amzius buvo didesnis, atitinkamai 4,5 ir 4,9
metai. 3.1.5.5 lenteléje pateikta buliy ir karviy intervaly tarp karty nuo 2005
iki 2020 mety analizé.

3.1.5.5 lentelé. Buliy ir karviy intervalai tarp karty, metais

y LZSG LZSG LJSG LJSG
Metai| AP PKKirP PKK LJAP PKKirP PKK
d 1|1 dl|ld|l21ld]l2 |33l 2]138]F¢
2005 | 94 | 46 | 89 | 44 [ 86 | 40| 82|42 ] 93| 46 [10,1] 47
2009 | 85 | 44 [142] 78 [166] 7,7 [ 8,7 | 43 ] 97 | 56 [10,7] 6,3
2015 | 7,8 | 40 [10,1 | 38 [155] 40 | 74 | 40| 47 | 3,8 ] 55| 45
2020 | 58 [ 34 - | - | = | = |51 ]34 - - | - | =

Pastaba: & — buliai, @ — karves.

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LISG_PKKirP — senojo genotipo Lictuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LISG PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Per penkiolikos mety laikotarpj nustatytas vidutinis kart(j intervalas atvi-
rose populiacijose (LZAP ir LJAP) sumazéjo tolygiai: buliy — 38 proc., kar-
viy — atitinkamai 26 ir 19 proc. Per analizuojamus metus LZSG_PKXKirP ir
LZSG PKK veisliy populiacijose buliy kartij intervalas padidéjo atitinkamai
13 ir 80 proc., o LISG_PKKirP ir LISG_PKK buliy intervalas tarp karty} su-
maze¢jo atitinkamai 50 ir 46 proc.

3.1.6. Ivaisos laipsnio, koeficiento ir efektyvumo rodiklio analizé

Visy populiacijy vidutinis jvaisos koeficientas buvo apskaiciuotas dviem
budais ir pateiktas 3.1.6.1 lenteléje pagal visy gyviiny ir gyviiny su jvaisa
skaiciy.
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3.1.6.1 lentelé. Vidutinis jvaisos koeficientas (2021m.)

Ivaisos koe- y LZSG_ | LZSG_ LJSG_ | LJSG_
ficientas (F) LZAP PKKirP PKK LJAP PKKirP PKK

N 19010 48 15 41226 551 135
Min | 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000 0,000
Max | 044922 | 03750 | 0,3750 | 0,4886 | 0,04531 | 0,2920
Avg | 0.0265 | 0,0129 | 0,0370 | 0,0369 | 0,0416 | 0,0507
Std | 0,0701 | 0,0557 | 0,0971 | 0,0384 | 0,0777 | 0,0631
N 18595 26 6 40820 504 128
Pagal Min | 0,000 0,0001 | 0,0044 0,000 0,000 0,0002
gyvinus su | Max | 04922 | 03750 | 0,3750 | 0,4886 | 04531 | 0,2920
jvaisa Avg | 0,0271 | 0,0238 | 0,0924 | 00372 | 0,0455 | 0,0535
Std | 0,0708 | 0,0746 | 0,1423 | 0,0385 | 0,0801 | 0,0636

Pagal visus
gyvunus

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos Zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LISG PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Kaip matyti i§ 3.1.6.1 lentelés duomeny, vidutinis jvaisos koeficien-
tas (F) pagal visus gyviinus LZSG PKK buvo 2.4 proc. aukstesnis nei
LZSG_PKKirP; LISG PKK — 0,91 proc. aukstesnis nei LJSG_PKKirP, o
LJAP buvo 1 proc. aukstesnis nei LZAP. Auks¢iausias giminystés koeficien-
tas buvo rastas LISG_PKK, $iek tiek maZesnis — LZSG_PKK, o Zemiausias
— LZAP ir LTAP. Apzvelgdami rezultatus matome, kad nustatyti ryskiis rezul-
taty skirtumai, analizuojant vidutinj jvaisos koeficientg pagal gyviiny su jvai-
sa skaiCiy senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje: Sis rodiklis
sieké 2,38 proc., o i jy galvijy, jrasyty j pagrindinj KK skyriy — 9,2 proc. Ta
pati tendencija nustatyta ir senojo genotipo Lietuvos juodmargiy galvijy po-
puliacijoje, tik rezultaty skirtumai ne tokie ryskis. Atviros populiacijos Lietu-
vos Zalyjy galvijy rodiklis sieke 2,71 proc., o atviros populiacijos juodmargiy
galvijy — 3,72 proc.

Atlike jvaisos laipsnio pasiskirstymo analiz¢ pagal karviy skaiciy 2021
metais (3.1.6.2 lentel¢) nustatéme, kad galvijy, turinciy 0-5 proc. ivaisos
laipsnj LZAP populiacijoje buvo 91,83 proc., LZSG PKK — 86,66 proc., o
LZSG_PKKirP — 95,84 proc. 2021 metais i§ viso buvo analizuojama 19010
atviros populiacijos galvijy, 1§ kuriy 8,17 proc. turéjo didesnj nei 5 proc.
ivaisos laipsnj. DidZiausig dalj (2,49 proc.) turéjo nuo 26 iki 30 proc. ivaisos
laipsnj. I§ viso buvo itirta 15 ir 45 LZSG _PKK ir LZSG PKKirP galviju, i§
kuriy atitinkamai 13,32 ir 4,16 proc. turéjo didesnj nei 5 proc. jvaisos laipsnj.
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LJAP populiacijoje gyviny, turin¢iy 0-5 proc. jvaisos laipsnj, propor-
cija sudaré 86,93 proc. IS viso buvo iSanalizuota 41139 gyvinai, i§ kuriy
13,06 proc. turé¢jo didesnj nei 5 proc. jvaisos laipsnj Didziausig dalj
(10,41 proc.) sudaré¢ gyviinai, kuriy jvaisos laipsnis svyravo nuo 6 iki
10 proc. LISG PKK grupéje gyviiny, turinc¢iy 0—5 proc. jvaisos laipsnj, pro-
porcija sudaré 67,40 proc. [Sanalizuoti 135 gyvinai, i§ kuriy 44 (32,57 proc.)
turéjo jvaisos laipsnj didesnj nei 5 proc. DidZiausig dalj (17,03 proc.) sudare
gyvinai su jvaisos laipsniu nuo 6 iki 10 proc. Tuo tarpu LIJISG_PKKirP gru-
péje gyviiny, turiné¢iy 0—5 proc. jvaisos laipsnj, proporcija sudaré 80,76 proc.
ISanalizuotas 551 gyviinas, i$ kuriy 106 (19,24 proc.) turéjo jvaisos laipsnj
didesnj nei 5 proc. Didziausia dali gyviiny su jvaisa (8,53 proc.) sudaré tie,
kuriy jvaisos laipsnis svyravo nuo 6 iki 10 proc.

3.1.6.2 lentelé. [vaisos laipsnio ir karviy skaiciaus pasiskirstymas (2021m.)

vaisos 3 LZSG LZSG LJSG LJSG
lgtipsnis, LZAP | pkkirp | PKK | AP | pkkirP | PKK
proc. Karviy skaicius, vnt.

0-5 17457 13 46 35837 91 445
6-10 324 1 1 4290 23 47
11-15 214 — - 257 10 14
16-20 77 — - 208 5 6

21-25 73 — — 383 1 13
26-30 473 — — 32 5 15
31-35 82 — — 104 - 3
3640 169 1 1 26 - 6
41-45 104 - - 2 — 1
46-50 37 - - — — 1

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LJSG_PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Norint jvertinti populiacijy biikle, labai svarbus veiksnys yra efektyvu-
mo rodiklis Ne. Sio rodiklio jvertinimas padeda uztikrinti genetinés jvairovés
1$saugojima, taip pat uztikrinti ilgalaikj populiacijy tvarumg. Atlikus 2005—
2021 mety Ne pokycio analize (3.1.6.3 lentel¢) nustatyta, kad Ne (pagal tévy
skai¢iy) didZiausias neigiamas rodiklio pokytis rastas LZSG PKK populia-
cijoje. Efektyvumo rodiklis per analizuojamus metus sumazéjo daugiau nei 3
kartus, ir 2021 m. buvo kritiSkai zemas (42).
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3.1.6.3 lentelé. Populiacijy efektyvumo rodikliai Ne (2005-2021m.)

- . Y LZSG LZSG LJSG LIJSG
Rodiklis | Metai LZAP PKKirP PKK_ LJAP PKKirP PKK
2005 90 — — - 171 100
2009 - 195 168 - 659 219
Ne (AF) | 2015 100 253 95 217 46 42
2020 67 106 70 211 25 27
2021 68 103 59 462 23 23
2005 2857 164 138 6209 468 305
2009 2985 156 107 5585 442 298
Ne 2015 3954 150 71 4962 746 342
2020 3923 117 50 4640 659 204
2021 3855 107 42 4449 633 163

Ne (AF) — efektyvumo rodiklis pagal jvaisos laipsnj; Ne — efektyvumo rodiklis pagal tévy
skaiéiy.

LZAP — Lietuvos Zalieji galvijai atvira populiacija; LZSG_PKKirP — senojo genotipo Lie-
tuvos Zalieji galvijai (pagrindinis ir papildomas KK skyriai); LZSG_PKK — senojo genotipo
Lietuvos Zalieji galvijai (pagrindinis KK skyrius); LJAP — Lietuvos juodmargiy galvijy atvira
populiacija; LJSG_PKKirP — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai galvijai (pagrindinis ir
papildomas KK skyriai); LISG PKK — senojo genotipo Lietuvos juodmargiai (pagrindinis
KK skyrius).

Lyginant tarpusavyje senojo genotipo populiacijg su galvijy populiacija,
jrasyta j pagrindinj KK skyriy, pastarosios rodiklis buvo nustatytas 2,5 kar-
to mazesnis. Atviros populiacijos zalyjy galvijy Ne (pagal tévus) buvo 3855
2021 m. Ne (pagal ivaisos laipsnj) analizé parodé, kad atviros populiacijos Za-
lyjy galvijy Ne buvo 1,5 karto mazesnis nei senojo genotipo. Lyginant senojo
genotipo galvijus su galvijy populiacija, jraSyta ] pagrindinj KK skyriy, buvo
nustatyta, kad pastaryjy rodiklis beveik 1,7 karto maZzesnis nei populiacijos,
jraSytos ir pagrindinj ir papildoma KK skyrius.

3.2. Fenotipiniy duomeny analizé

3.2.1. Pieno produktyvumo rodikliy jvertinimas

Zalyjy ir zalmargiy bei senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy melziamy
karviy skaiciaus ir produktyvumo duomenys pateikiami 3.2.1.1 lenteléje.
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IL

3.2.1.1 lentelé. Zalyjy ir Zalmargiy populiacijos bei senojo genotipo Lietuvos Zalyjy karviy skaicius ir jy vidutinis pro-
duktyvumas (Apyskaity Nr. 70 ir 84 duomenys)

Karviy skaicius, vnt. Pienas, kg Riebalai, proc. Baltymai, proc.
Veislés 2004-2005(2020-2021{2004-2005|2020-2021| 2004-2005 2020-2021 2004-2005 2020-2021
kg kg proc. kg proc. kg proc. | Kg | proc. kg
Zalyjy ir Zalmargiy | 48911 34256 5181 8651 4,52 234 4,32 373 3,48 180 | 3,50 303
populiacija:
Lietuvos zalyjy 46912 28772 5141 8453 4,51 232 4,34 367 3,48 179 3,50 296
Anglery 254 474 5793 8848 4,72 273 4,31 381 3,58 207 3,59 318
Danijos zalyjy 296 460 5813 9742 4,74 276 | 4,17 406 3,58 208 3,49 340
Latvijos dvylyjy 11 — 7794 — — 4,12 321 — — 3,61 281
Vokietijos Zalmargiy 334 179 5489 8669 4,39 241 4,20 364 3,31 182 3,52 305
AirSyry 511 1829 5974 10226 4,79 286 | 4,16 425 3,51 210 3,52 359
Svicy 43 13 5822 9570 4,24 247 | 4,30 412 3,37 196 3,49 334
Svedijos zalmargiy 454 93 7138 9260 4,58 327 | 4,29 397 3,53 252 3,49 324
Estijos zalyjy — 9 — 6410 — — 4,70 301 — — 3,47 223
Holsteiny 105 1412 6254 9886 4,00 250 | 4,20 415 3,41 213 3,47 343
Simentaliy 141 — 8096 — — 4,41 357 — — 3,45 279
Norvegijos 1 — 3879 — — 5,30 205 — — 4,30 167
Olandijos 18 — 9961 — — 4,11 409 - — 3,38 336
Senojo genotipo — 50 - 8330 - - 4,60 383 - - 3,60 300
Lietuvos Zalyjy




2020-2021 metais Lietuvos Zalyjy galvijy ir jiems gerinti naudoty veisliy
populiacijoje buvo laikoma 28772 karvés. Jy vidutinis produktyvumas buvo
8453 kg 4,34 proc. riebumo ir 3,50 proc. baltymingumo pieno. Lyginant su
2004-2005 metais, karviy skai¢ius sumazéjo 38,67 proc., pieningumas padi-
déjo 3312 kg arba 64 proc. 2020-2021 m. senojo genotipo Lietuvos zalyjy
galvijy populiacijoje buvo laikoma 50 karviy, kuriy produktyvumas 8330 kg,
4,60 proc. riebumo ir 3,60 proc. baltymingumo pieno. Kadangi 2005 metais
apyskaitose $i veislé dar nebuvo fiksuojama kaip atskira veisle, palyginome
su 2010-2011 metais. Per §j laikotarpj karviy skai¢ius sumazéjo 19,35 proc.,
o pieningumas padidéjo 3291 kg. Senojo genotipo pagrindiniame KK skyriu-
je, 1 kurj jraSomi tik grynuoju biidu gauti gyvinai, produktyvumas sieké 5440
kg, riebalai — 4,19 proc., baltymai — 3,49 proc. [1, 28].

Atviros populiacijos ir senojo genotipo Lietuvos Zzalyjy karviy pieno
produktyvumo rodikliai (kiekis, riebaly ir baltymy kiekis) pateikti 3.2.1.2
ir 3.2.1.3 lentelése. 3.2.1.2 lentelés 1 dalyje pateikiami atviros populiacijos
Lietuvos zalyjy galvijy duomenys, 2 dalyje — Siuo metu veisiamos atviros
Lietuvos Zalujy galviju populiacijos duomenys. ZH veislé yra nustatyta kaip
dominuojanti abiejy genotipy atvejais, todél atskiry genotipy palyginimui ZH
karves pasirinkome atskaitos grupe. Populiacijos gerinimui skirtingy veis-
liy genotipai turéjo didele jtakg visiems analizuotiems produktyvumo pozy-
miams (p < 0,001).

Remiantis 3.2.1.2 lentelés 1 dalies duomenimis ir analizuojant karviy, gi-
musiy iki 2010 mety (25-50 proc.), genotipo produktyvumo duomenis nu-
statyta, kad ZH pasizyméjo didZiausiu pieno kiekiu per laktacija (p < 0,05,
p <0,001), tatiau lyginant su HOL, ZH pieno kiekis buvo 120,33 kg maZes-
nis (p < 0,005). Analizuojant > 50 proc. genotipo karviy duomenis nustatyta,
kad ZH ir HOL veislés karvés buvo produktyvesnés uz kity veisliy karves.
Palyginti su ZH, AN veislés karvés davé 28,19 proc. maZiau pieno, DZ —
26,03 proc., NEZ — 20,93 proc., SZ — 9,75 proc., o HOL — tik 4,19 proc. ma-
ziau (p < 0,001, p <0,005) pieno.

Analizuojant nuo 2011 mety gimusiy ZH veislés 25-50 proc. genotipo
karviy pieno kiekj per laktacija, nustatyta, kad jis buvo 11,39 proc. mazesnis
nei HOL veislés karviy (p < 0,001) ir 4,97 proc. mazesnis nei DZ veislés kar-
viy (p <0,01).

Subgrupéje, kurioje karviy kraujo laipsnio dalis vir$ija 50 proc., didziau-
siu produktyvumu issiskyré HOL veislés karvés (p < 0,001). Antroje vietoje
pagal produktyvuma buvo ZH veislé, kuri buvo 21,58 proc. produktyvesné uz
DZ, 11,64 proc. — uz SZ, 16,60 proc. — uz NEZ (p < 0,001), ir 23,53 proc. —
uz SV (p < 0,005) veislés karves.

HOL, SZ, SV ir NEZ veisliy karviy kraujo laipsniui vir§ijant 50 proc.,
nebuvo pastebétas produktyvumo padidéjimas, jy produktyvumas buvo net
mazesnis, atitinkamai 375,68 kg, 466,61 kg, 636,66 kg ir 572,22 kg, lyginant
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su to paties laikotarpio karvémis, turinciomis iki 50 proc. $iy veisliy kraujo
(p <0,001). Tai rodo, kad didesnis kraujo laipsnio procentas gali turéti jtakos
pieno produktyvumui. Skirtingai nuo kity veisliy, ZH ir Al kraujo laipsnio
didéjimas padidino ir pieno kiekj. Karviy, priklausan¢iy ZH genotipui, pieno
kiekis padidéjo 390,70 kg, lyginant 25-50 proc. ir 50 ir daugiau proc. genoti-
po karviy produktyvuma (p < 0,001).

ZH veislés 25-50 proc. genotipo karvés, gimusios iki 2010 mety, per lak-
tacija dave didZiausig pieno riebaly kiekj, kuris virSijo kity veisliy riebaly
kiekj: AN — 43,42 kg, DZ — 36,14 kg, HOL — 8,39 kg, SZ — 13,83 kg, SV —
31,24 kg ir NEZ — 50,26 kg (p < 0,001). Be to, didéjant ZH kraujo laipsniui,
Sios veisles karvés dave didziausig riebaly kiekj, kuris buvo didesnis uz kity
veisliy: AN — 76,39 kg, DZ — 76,71 kg, NEZ — 69,02 kg, SZ — 27,43 kg
(p <0,001).

Analizuojant nuo 2011 mety gimusiy karviy pieno riebaly kiekio duome-
nis pagal genotipus nustatyta, kad > 50 proc. genotipo ZH karviy piene rie-
baly kiekis padidéjo 4,45 proc. (p < 0,001), lyginant su 25-50 proc. genotipo
karviy pienu.

ZH veislés 25-50 proc. genotipo karveés, gimusios iki 2010 mety, per
laktacijg dave didziausig pieno baltymy kiekj, kuris virSijo kity veisliy: AN
veislés karviy — 34,67 kg, NEZ — 34,72 kg DZ — 24,76 kg, SV — 18,51 kg ir
S7Z — 7,42 kg (p <0,001). Be to, didéjant ZH kraujo lapsniui, §ios veislés
karvés davé didziausig baltymy kiekj, kuris buvo didesnis uz: AN — 60,90 kg,
DZ — 56,65 kg, NEZ — 49,02 kg ir SZ — 19,71 kg (p < 0,001).

Nuo 2011 mety, padidéjus pieno kiekiui, buvo stebimas ir bendro baltymy
kiekio padid¢jimas per laktacijg. Lyginant po 2011 mety gimusias karves ir jy
genotipus tarp 25-50 proc. ir > 50 proc., ZH kraujo dalies karviy pieno bal-
tymy kiekis padidéjo 5,19 proc. (p <0,001). Tuo tarpu kity genotipy karves,
kurios davé mazesnj pieno kiekj, pasizyméjo atitinkamai mazesniu baltymy
kiekiu (p < 0,001).

Pagal 3.2.1.2 lentelés 2 dalyje pateiktus Siuo metu veisiamos Lietuvos Za-
lyjuy galvijy populiacijos duomenis ir analizuojant karves su 25-50 proc. ge-
notipu nustatyta, kad didZiausig pieno kiekj per laktacijg davé HOL veislés
karvés. Lyginant su ZH veisle, i§ HOL karviy buvo primelta 11 proc. daugiau
pieno (p <0,001). Taciau, analizuojant pieno kiekio pokyti, did¢jant veislés
kraujo daliai pastebéta, kad HOL veislés karviy pieno kiekis sumazéjo 187,08
kg (p < 0,05), tuo tarpu ZH veislés karviy — padidéjo 383,27 kg (p < 0,001 ).
Nepaisant to, i$ HOL veislés karviy vis dar buvo primelzta 4,46 proc. daugiau
pieno nei i§ ZH veislés karviy (p < 0,001).

Ta pati tendencija pastebéta ir analizuojant pieno baltymy bei riebaly kie-
kj. Did¢jant HOL kraujo daliai, baltymy kiekis sumazéja 2,7 proc., (p < 0,05),
o riebaly — 3,6 proc. (p < 0,001). Tuo tarpu ZH veislés karviy baltymy kiekis
padidéja 4,9 proc., o riebaly — 5,9 proc. (p < 0,001).
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3.2.1.2 lentelé. Atviros populiacijos Lietuvos zalyjy karviy produktyvumo rodikliy jvertinimas pagal atskirus genotipus

1. LZAP ; 2. Siuo metu veisiama LZAP
Genotipas Karvés, gimusios iki 2010 m. Karvés, gimusios nuo 2011 m. ;
n | 25-50 proc. n =50 proc. n | 25-50 proc. | n | =50 proc. ' n 25-50 proc. | n | > 50 proc.
KIEKIS, kg
Zalmargiy holst. (ZH)| 8188 | 6402,98+20,92¢,a, E* | 6448 | 6963,08+23,57a,e,E” [4505| 7713,52+2820e,c,F* | 15119 | 8104,22+15,39a,¢e,F” ' 832 | 7618,32+74,08a,e,E | 4248 | 8001,59+32,79a,e,F
Airsyry (Al) 673 6453,99+72,96E’ 39 6706,20+303,07E” | 1441| 7898,74+49,86f,F’ 401 | 7914,36+94,52b,F” ' 374 7900,06+110,50b 130 8058,66+187,42b
Anglery (AN) 2115 5279,82+41,15f 118 4999,71+£174,23f 6 5719,32+772,67d — — 16 5719,32+872,38b — —
Danijos 7al. (DZ) 4456 | 5578,24+28 35t E,E’ | 1653 5150,83+46,55fF 199 | 8117,45+134,17d,F’ 2 6355,60+1338,31 I 46 8400,59+315,07b 2 5692,85+1511,01
Holsteiny (HOL) 1456 | 6523,31+49,45b,E” | 713 6671,30+70,88f,E” |3515| 8705,42+31,92f,F’,E" | 3607 |8329,74+31,51f{,F” F" I 1140 | 8561,97+63,29f A | 1404 8374,89+57,03f,B
Nezinomas (NEZ) 7162 | 5416,17+22,36f,A,E’ | 2682 | 5505,46+36,55f,B,E” | 614 | 7331,32+76,38f,F’,E" | 3083 6759,10i34,09f,F”,F*E 223 7594,78+143,10E | 1022 6429,87+66,34f F
Svedijos zal. (SZ) 7477 | 6136,05+21,89f,E,E’ | 2899 | 6283,68+35,15d,F,E” |2408| 7627,41+38,57,F’,E* | 1811 7160,80i44,48f,F”,F*E 329 7146,49+117,81f 151 6754,84+173,90f
Svicy (SV) 1358 5787,48+51,36f 10 5558,12+598,51 231 | 6833,47+124,53f,A° 46 6196,81+279,06f,B" ' 27 5930,08+411,25f 13 6354,71+592,67b
Vidurkis 5924,50+10,82 6321,80+16,26 7959,40+17,26 7887,78+12,65 ' 7954,12+40,70 7816,65+26,60
RIEBALALI, kg
Zalmargiy holst. (ZH)| 8188 | 286,12+0,96¢,E.E’ | 6448 | 307,07+1,08¢,F,E” [4505| 336,84+1,29¢,F>.E* | 15119 | 352,55+0,71¢,F” F* I 832 332,28+3,32a,e,E | 4248 349,71+1,47c,a,e,F
AirSyry (Al) 673 282,63+3,34E’ 39 291,40+13,88 1441 345,40+2,281,F’ 401 343,88+4,33 ' 374 341,19+4,95 130 359,20+8,39d
Anglery (AN) 2115 242.70+1,88f 118 230,68+7,98f 6 254,32+35,38b — — 16 254,32+39,06b — -
Danijos 7al. (DZ) 4456 249,98+1,30f,E 1653 230,36+2,13f,F 199 355,69+6,14d 2 240,95+61,28 146 369,28+14,11b 2 237,45+67,65
Holsteiny (HOL) 1456 | 277,73+2,26f,A,A° | 713 285,69+3,25B,E” |3515| 371,12+1,46fB",E’ 3607 | 357,05+1,44fF” F" I 1140 369,58+2,83f,A 1404 359,79+2,55,B
Nezinomas (NEZ) 7162 235,86+1,024f 2682 238,05+1,67f,E” 614 311,9943,50f,E* 3083 | 286,13£1,56fF” F" I 223 322,14+6,41E 1022 272,62+2,99f,F
Svedijos zal. (SZ) 7477 | 272,29+1,0fEE’ 2899 | 279,64+1,61f,F,E” |2408| 332,55+1,77f,F’E 1811 | 315,79+£2,04fF” F ' 329 309,81+5,28f 151 296,55+7,79f
Svicy (SV) 1358 254,88+2,35f,E’ 10 280,47+27,40 231 304,00+5,70f,F°,C* 46 260,80+12,78f,D* I 27 256,23+18,41f 13 266,014+26,54b
Vidurkis 262,61+0,49 278,46+0,74 344,81+0,79 341,62+0,58 I 344,16+1,83 339,28+1,20
BALTYMALI kg
Zalmargiy holst. (ZH)| 8188 | 219,18+0,72¢,E.E’ | 6448 | 236,43+0,82¢,F,E” [4505|270,46+0,98¢, c,a,F*,E*| 15119 |285,29+0,53a,e,F” F’ I 832 267,97+2,65a,c,E | 4248 283,94+1,18c,¢e,F
AirSyry (Al) 673 220,44+2,53E° 39 231,73£10,50 1441 278,23+1,73f,F’ 401 278,742+3,27b ' 374 280,25+3,96b 130 290,38+6,71d
Anglery (AN) 2115 184,51+1,43f 118 175,53+6,04f 6 198,75+26,76d — — ' 6 198,75+31,23b — —
Danijos zal. (DZ) 4456 | 194,424+0,98fE,E* | 1653 179,78+1,611f,F 199 289,08+4,65f,F’ 2 228,254+46,35 146 303,25+11,28d 2 198,90+54,10
Holsteiny (HOL) 1456 216,80+1,71E’ 713 219,98+2,46E” 3515| 299,65+1,11fFE" 3607 | 283,68+1,09fF” F" I 1140 299,48+2,27f,E 1404 288,79+2,04f,F
Nezinomas (NEZ) 7162 | 184,46+0,78f,AF | 2682 | 187,41+127tB,E” | 614 | 254,62+2 65f{F E" 3083 | 231,63+1,18fF” F" I 223 265,11+5,12E 1022 220,99+2,39f,F
Svedijos zal. (SZ) 7477 | 211,76+0,76f,E,E’ | 2899 | 216,72+1,22fFE” [2408| 267,09+1,34b,F’ E" 1811 | 251,63£1,54fF” F" ' 329 251,49+4,22f 151 239,48+6,23f
Svicy (SV) 1358 200,67+1,78f 10 204,29+20,73 231 236,34+4,31f,A" 46 210,74+9,67f,B* ' 27 201,26+14,72f E 13 218,31+21,22.F
Vidurkis 203,51+0,37 215,71+0,56 277,53+0,60 275,00+0,44 I 279,34+1,46 274,70+1,0
Pastabos: a-b; A-B; A’-B’; A*-B" — p < 0,05; c-d; C-D; C”’-D” - p <0,01; e-f; E-F; E™-F*;E”-F”; E*~F* — p < 0,001
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Senojo genotipo Lietuvos zalyjy karviy produktyvumo rodikliy jvertini-
mas pagal atskirus genotipus pateiktas 3.2.1.3 lentelé¢je.

3.2.1.3 lentelé. Senojo genotipo Lietuvos zZalyjy karviy produktyvumo rodi-
kliy jvertinimas pagal atskirus genotipus

Genotipas Veislés kraujo laipsnio dalis, proc. p
n | 2550 proc. n | >50proc.
Kiekis, kg
Anglery (AN) 22 | 4626,46+213.84 | 18 | 4571,91+236,41
Danijos zalyjy (DZ) 19 | 4633,04+230,10 | 18 | 4571,91+236,41
Lietuvos Zalyjy (LZ) 19 | 4633,04+£230,10 | 18 | 4571,91+236,41
Nezinoma (NEZ) 25 | 4631,78+200,60 | 7 | 5064,29+379,09 0.95
enojo genotipo Lietuvos
;ahn.f% (I%ZS G%” u - - 11 | 4258,57+302,41
Svicy (SV) 8 | 4462,68+354,61 | 5 | 4848,81+448,55
Zalmargiy holsteiny (ZH) 4 | 523543+501,50 | 7 | 4381,08+379,09
Vidurkis 4642,01+100,14 4572,49+107,61
Riebalai, kg
Anglery (AN) 22 | 205,04£10,42 | 18 | 197,46+11,52
Danijos Zalyjy (DZ) 19 | 207,07£11,21 | 18 | 197,46+11,52
Lietuvos Zalyjy (LZ) 19 | 207,07£1121 | 18 | 197,46+11,52
Nezinoma (NEZ) 25 202,52+9,78 7 219,77+18,48 0.93
Senojo genotipo Lietuvos
23@.{]{ (%ZSG§ - - 11 | 183,26+14,74
Svicy (SV) 8 184,93+17,28 5 226,56+21,86
Zalmargiy holsteiny (ZH) 4 203,65+24,44 | 7 199,06+18,48
Vidurkis 203,47+4,89 199,33+5,25
Baltymai, kg
Anglery (AN) 22 165,15+7,88 18 166,72+8,72
Danijos Zalyjy (DZ) 19 164,63+8.,48 18 166,72+8.,72
Lietuvos Zalyjy (LZ) 19 164,63+8.,48 18 166,72+8,72
Nezinoma (NEZ) 25 164,08+7,40 7 184,66+13,98 0.89
Senojo genotipo Lietuvos
2alqji; (%ZSGﬁ) - - 11| 15531+11,15
Svicy (SV) 8 148,63+13,07 | 5 185,85+16,54
Zalmargiy holsteiny (ZH) 4 176,05+18,49 7 164,86+13,98
Vidurkis 163,76+3,7 167,70+3,98

Analizuojant 25-50 proc. genotipo karviy duomenis nustatyta, kad maziau-
siu pieno kiekiu per laktacijg pasizyméjo AN karvés. Analizuojant > 50 proc.
genotipo karviy duomenis nustatyta, kad AN, DZ ir LZ veislés karvés dave
tokj patj pieno kiekj per laktacija — 4571,91 kg. Senojo genotipo LZ veis-
lés karvés davé maziausig pieno kiekj per laktacijg (4258,57 kg), ir tai buvo
313,34 kg maziau nei AN, DZ ir LZ veisliy karviy pieno kiekis per laktacija.
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Senojo genotipo LZ karvés su > 50 proc. genotipu davé maziausig riebaly
ir baltymy kiekj — atitinkamai 183,26 kg ir 184,66 kg.

3.2.2. Karviy eksterjero poZymiy tyrimo rezultatai

Karviy ekterjero pozymiai (kiino bendrojo iSsivystymo, galiiniy ir tes-
mens) pateikti 3.2.2.1-3.2.2.2 lentelése. Analiz¢ buvo atlikta naudojant ta pa-
¢13 metodika, kaip ir produktyvumo rodikliy jvertinime.

Kiino bendrojo iSsivystymo poZymiai. Remiantis 3.2.2.1 lentelés 1 da-
lies duomenimis, analizuojant iki 2010 mety gimusiy karviy duomenis nusta-
tyta, kad karviy 25-50 proc. genotipo grupéje auksciausios buvo HOL kar-
vés. Vélesniais metais jy figis taip pat padidéjo 1,12 cm. Zemiausios buvo
AN veislés kraujo turingios karvés (p < 0,001). ZH karvés buvo aukstesnés
uZ AN veislés karves 3,27 cm; uz NEZ —3,06 cm; uz SZ — 2,3 cm; uz DZ —
2,17 cmir Al — 1,31 cm (p < 0,001). Pastebéta, kad didéjant ZH kraujo laips-
niui, karviy aukstis vidutiniskai padidéja 1,63 cm (p < 0,001). Tuo tarpu DZ
ir SZ kraujo laipsnio didé¢jimas atitinkamai jy aukstj sumazino 2,33 cm ir
0,65 cm (p < 0,001). Ta¢iau HOL ir NEZ karviy aukstis padidéjo atitinkamai
L1 7cmir 1,12 cm (p < 0,05 ir p <0,01).

Karvés, gimusios po 2011 mety, buvo auksStesnés uz tas, kurios gimeé
iki 2010 mety (p <0,001). Nustatyta, kad did¢jant veislés kraujo laipsniui
(> 50 proc.), ZH karviy aukstis padidéjo 1,19 cm, tuo tarpu SZ karviy aukstis
sumazgjo 1,21 cm (p < 0,001).

Nustatyta, kad karvés, gimusios iki 2010 mety ir turin¢ios 25-50 proc. ZH
kraujo, buvo 0,15 balo auki¢iau jvertintos pagal kiino gylj nei SZ (p < 0,001)
ir 0,14 punkto auks$ciau nei NEZ kilmés karvés (p <0,01). Karvés, turin-
&ios > 50 proc. ZH kraujo, buvo aukséiau jvertintos ne tik uz SZ, bet ir uz DZ
veislés karves.

Po 2011 mety gimusiy ZH karviy kiino gylis buvo jvertintas Zemesniu
balu nei ankstesniais metais gimusiy, nepriklausomai nuo vyraujancio kraujo
laipsnio: genotipe 25—-50 proc. balas buvo mazesnis 0,37 punkto, o > 50 proc.
genotipe — mazesnis 0,25 punkto (p < 0,001). Taciau jy kiino gylis buvo auks-
&iau jvertintas, lyginant su Al (0,17 punkto) ir SZ (0,25 punkto) veisliy karve-
mis, bet zemesnis nei HOL (0,43 punkto) veislés karviy (p < 0,001). Karvés,
turin¢ios daugiau nei 50 proc. HOL kraujo laipsnio dalj ir gimusios po 2011
mety, demonstravo vidutinio balo vertinimo padidéjima, kas rodo, jog Sios
grupés karvés buvo 0,23 punkto geriau jvertintos nei ankstesniy mety gimimo
karvés (p <0,01). Tuo tarpu karvéms, turin¢ioms 25-50 proc. ir > 50 proc.
SZ kraujo dalj, nustatytas balo uz kiino gylio 0,31 punkto sumazéjimas
(p <0,01). Taip pat buvo nustatytas 0,13 punkto baly sumazéjimas karvéms,
turin¢ioms atitinkamai 25-50 proc. ir > 50 proc. ZH vyraujanéio kraujo dalj
(p <0,001).
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3.2.2.1 lentelé. Atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy karviy kiino bendrojo issivystymo poZymiy jvertinimas pagal atskirus genotipus

1.LZAP i 2.Siuo metu veisiama LZAP
Genotipas iki 2010 mety gimusios karvés nuo 2011 mety gimusios karvés '
n | 25-50 proc. | n | > 50 proc. n | 25-50 proc. n | > 50 proc. ''n | 25-50 proc. | n | > 50 proc.
Aukstis, cm
Zalmargiy holst. (ZH) | 2150 | 138,59+0,1 e,c,a,E,E’ | 2198 | 140,22+0,09¢,F,E” [4120| 141,97+0,07¢,a,E"F> | 14210 | 143,16+0,04¢,F" F” I 672 | 142,53+0,17¢,E | 4286 | 143,50+0,07¢,F
Airsyry (Al) 218 137,28+0,3f,E’ 3 139,334+2,54f 1839 141,734+0,10 F° 518 141,02+40,19f I 514 142,31+0,2 173 141,624+0,33f
Anglery (AN) 353 135,3240,23f,E’ 13 133,46+1,22f 1 140+4,40 F° — — I — — — —
Danijos 7al. (DZ) 937 136,42+0,14f,E,E’ 221 134,09+0,3f,F 129 140,85+0,39 F’ 1 138+4,401 114 142,14+1,17 1 138+4,39
Holsteiny (HOL) 143 139,62+0,37d,AE’ 90 140,79+0,46 B.E” |2090| 144,44+0,1 fF’E’ 2250 | 145,55+0,09f,F” F" I 768 | 145,96+0,161,C | 973 | 146,52+0,14f,.D
Nezinomas (NEZ) 603 135,53+0,18f,C,E’ 139 | 136,65+0,37f,D,E” | 402 143,02+0,22f,F" E* 1370 | 142,68+0,2f,F” F* I 155 | 144,18+0,35f | 443 144,31+0,21f
Svedijos 7al. (S7) 1988 136,29+0,1f,E’ 1229 | 135,64+0,13£E” |2183| 140,74+0,09fF E" 1814 | 139,53+0,10f,F”F" ' 287 | 141,80+0,26C 96 | 140,27+0,45f,D
Svicy (SV) 225 137,92+0,29b,E’ 2 134,50+3,11A” 56 140,75+0,59 b,F’ 11 141,46+1,33 B” ' 7 142+1,66 3 143,33+2,54
Vidurkis 137,10+0,06 138,29+0,07 142,18+0,05 143,01+0,03 ' 143,46+0,09 144,01+0,06
Kiino gylis, balais
Zalmargiy holst. (ZH) | 2150 6,09+0,03 c,e,E’ 2198 6,10+0,02 ¢,E” 4120 5,7240,02 e,F’ E” 14210 | 5,85+0,01 e,b,F” F* I 672 | 5,67+0,04c,a,e | 4286 | 5,73+0,02e,c
AirSyry (Al) 218 6,10+0,08,E’ 3 6,33+0,66 1839 5,55+0,03 f,F’E" 518 5,29+0,05 f,F* I 514 5,47+0,05d 173 5,32+0,09f
Anglery (AN) 353 6,14+0,06 13 6,08+0,32 1 7,000+1,14 - - ' - — - -
Danijos 7al. (DZ) 937 6,02+0,04 A, A’ 221 5,84+0,08 £,B 129 5,77+0,10B’ 1 4+1,14 I 14 6,29+0,31b 1 4+1,14
Holsteiny (HOL) 143 6,06+0,1 90 6,03+0,12 C” 2090 6,15+0,03 f,E 2250 | 6,38+0,02 f, D" F" ' 768 | 6,30+0,04f,A | 973 6,42+0,04f,B
Nezinomas (NEZ) 603 5,95+0,05 d 139 6,09+0,1 402 5,91+0,06 1370 5,93+0,03 b ' 155 5,93+0,09b 443 5,91+0,05d
Svedijos zal. (S7) 1988 5,94+0,03 fE,E’ 1229 5,80+0,03 f,F,E” |2183 5,47+0,02 £,F’ E" 1814 | 5,16+0,03 f,F”F* 1287 5,44+0,07d 96 5,41+0,12d
Svicy (SV) 225 6,12+0,08 E’ 2 6+0,81 56 5,54+0,15 F° 11 540,35 b I 7 5,43+0,43 3 6,67+0,66
Vidurkis 6,02+0,01 5,99+0,02 5,73+0,01 5,84+0,01 I 5,80+0,02 5,84+0,02
UZpakalio kampas, balais
Zalmargiy holst. (ZH) | 2150 | 4,84+0,02 a,e,E,.E” |2198 | 4,66+0,02 e,a,c,F,E” | 4120 5,16+0,02¢,a,F” 14210 5,1340,1e,c,F” ' 672 | 5,1140,04a,e | 4286 | 5,12+0,02c,e
Airsyry (Al) 218 4,99+0,07 b,E’ 3 5,67+0,60 1839 5,30+0,02f,F° 518 5,33+0,05f 1514 | 5,26+0,05b,A | 173 | 5,34+0,08d,B
Anglery (AN) 353 5,08+0,06f 13 5+0,29 1 5+1,03 — — - — — —
Danijos zal. (DZ) 937 5,01+0,03f 221 4,96+0,07f 129 5,08+0,09 1 8+1,03 114 5,57+0,28 1 8+1,06
Holsteiny (HOL) 143 4,99+0,09 E’ 90 4,94+0,11b,E” 2090 5,30+0,02f,F° 2250 5,33+0,02d,F” I 768 | 5,62+0,04f,E 973 5,37+0,03f,F
Nezinomas (NEZ) 603 5,00+0,04f,E’ 139 4,91+0,09d 402 5,27+0,05b,F’ 1370 5,21+0,03f I 155 5,33+0,09b 443 5,21+0,05
Svedijos 7al. (S7) 1988 4,99+0,021,E’ 1229 5,01+0,03f,E” 2183 5,20+0,02F* A" 1814 5,27+0,02f,F” B I 287 5,19+0,06 96 5,21+0,11
Svicy (SV) 225 5,19+0,07f 2 4,5+0,73 56 5,29+0,14 11 5,09+0,31 ' 7 5,71+0,40 3 540,61
Vidurkis 4,96+0,01 4,81+0,02 5,22+0,01 5,18+0,01 ' 5,33+0,02 5,17+0,01
Pastabos: a-b; A-B; A’-B’; A*-B" — p < 0,05; c—d; C-D; C’-D” — p < 0,01; e-f; E-F; E’-F”;E”-F”; E*~F* — p < 0,001.
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Nustatyta, kad iki 2010 mety gimusios karvés, turin¢ios ZH kraujo, abie-
juose genotipuose buvo blogiau jvertintos pagal uzpakalio kampa. Genoti-
pe 25-50 proc. didziausi skirtumai buvo pastebéti lyginant su SV veisle, kur
skirtumas sieké 0,35 punkto, ir su AN veisle, kur skirtumas buvo 0,24 punkto.
Tuo tarpu genotipe > 50 proc. didziausias skirtumas, 0,35 punkto, buvo nu-
statytas, lyginant su SZ veisle (p < 0,001).

Analizuojant karves, gimusias nuo 2011 mety, buvo pastebéta, kad ZH
veislés karviy uzpakalio kampas abiejuose genotipuose buvo jvertintas ze-
miausiu balu. DidZiausias skirtumas 25-50 proc. genotipe tarp ZH ir Al,
HOL veisliy buvo 0,14 punkto (p < 0,001). Genotipe > 50 proc., ZH veislés
didziausi skirtumai su Al ir HOL veislémis buvo 0,2 punkto (p < 0,001). Ge-
riausig uzpakalio kampo jvertinimg gavo Al grupé (p <0,001) ir HOL veislé
(p <0,01). Tagiau SZ ir nezinomos kilmés genotipo karvés buvo jvertintos
geriau nei ZH veislés karvés (p < 0,001).

Analizuojant karves pagal gimimo laikotarpius nustatyta, kad grupé¢je, tu-
rindioje > 50 proc. ZH kraujo, nustatytas uzpakalio kampo balo padidéjimas
nuo 4,660 iki 5,130 (p <0,001), tuo tarpu 25-50 proc. genotipe — nuo 4,835
iki 5,156 (p <0,001). HOL kraujo karviy uzpakalio kampo jvertinimas vé-
lesniu laikotarpiu padidéjo: > 50 proc. genotipe balai padidéjo nuo 4,994 iki
5,332 (p < 0,001), 0 25-50 proc. —nuo 4,993 iki 5,304 (p < 0,001). SZ karviy
tiek > 50 proc., tick 25-50 proc. genotipuose uzfiksuoti atitinkami baly poky-
¢iai: nuo 5,014 iki 5,268 (p < 0,001) ir nuo 4,987 iki 5,197 (p < 0,001).

3.2.2.1 lentelés 2 dalies duomenys parodé, kad nepriklausomai nuo geno-
tipo, auksc¢iausios buvo HOL veislés karvés (p < 0,001). HOL veislés karvés,
turinéios 25-50 proc. kraujo laipsnj, buvo 3,43 cm aukstesnés uz ZH. Didé-
jant ZH kraujo daliai, karviy aukstis buvo didesnis 0,97 cm (p < 0,001), tadiau
pastarosios iSliko 3,02 cm Zemesnés (p < 0,001), lyginant su HOL > 50 proc.
genotipo karvémis.

Kiino gylio baly analiz¢ atskleidé, kad nepriklausomai nuo genotipo, auks-
¢iausiu balu buvo jvertintos karvés i§ HOL kraujo grupés (p < 0,001). Lygi-
nant 25-50 proc. genotipa, ZH veislés karvés buvo jvertintos 0,63 punkto
zemiau nei HOL, o tarp karviy su > 50 proc. genotipo skirtumas sieke 0,69
punkto (p <0,001).

UZzpakalio kampo vertinimo analizé parodé¢, kad artimiausios optimaliam
balui yra karvés, turin¢ios ZH kraujo, tiek su 25-50 proc., tiek su > 50 proc.
vyraujan¢iu krauju. AukscCiausi balai nustatyti karveéms, turin¢ioms HOL
kraujo abiejose vyraujancio kraujo grupése (p < 0,001).

Senojo genotipo Lietuvos zalyjy karviy kiino bendrojo i§sivystymo pozy-
miy jvertinimas pagal atskirus genotipus pateiktas 3.2.2.2 lentel¢je.
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3.2.2.2 lentelé. Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy karviy kitno bendrojo issivys-
tymo pozymiy jvertinimas pagal atskirus genotipus

Genotipas Veislés kraujo laipsnio dalis, proc.
P n| 2550proc. | n | >50proc P
AukStis, cm
Anglery (AN) 9 130,2241,19C | 21 | 134,624+0,78D
Danijos Zalyjy (DZ) 7 131£1,35A 21 | 134,62+0,78B
Lietuvos zalyjy (LZ) 7 131£1,35 A 21 | 134,62+0,78 B
Nezinomas (NEZ) 9 | 130.22+119E | 12 | 13567£1.03F | .0
Senojo genotipo Lietuvos ’
iahu'ﬂ; (%ZS Gﬁ’ - - 9 133,22+1,19
Svicy (SV) - - 3 134+2,07
Zalmargiy holsteiny (ZH) - - 135,57+1,35
Vidurkis 130,56+0,62 134,67+0,36
Kiino gylis, balais
Anglery (AN) 9 5,33+0,34 21 5,76+0,22
Danijos Zalyjy (DZ) 7 5,29+0,39 21 5,76+0,22
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 5,29+0,39 21 5,76+0,22
Nezinomas (NEZ) 9 5,33+0,34 12 5,92+0,30 041
Senojo genotipo Lietuvos
2a1qu; (%ZSGﬁ’ - - 9 5,56:0,34
Svicy (SV) - - 3 6,67+0,59
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 6,29+0,39
Vidurkis 5,31+0,18 5,83+0,10
UZpakalio kampas, balais
Anglery (AN) 9 4,67+0,27 21 5,05+0,18
Danijos Zalyjy (DZ) 7 4,57+0,31 21 5,05+0,18
Lietuvos zalyjy (LZ) 7 4,57+0,31 21 5,05+0,18
Nezinomas (NEZ) 9 4,67+0,27 12 540,23 0,69
Senojo genotipo Lietuvos
iahn.f% (%Zs G%’ - - 9 5,11+0,27
Svicy (SV) - - 3 5,33+0,47
Zalmargiy holsteiny (ZH) - - 7 4,86+0,31
Vidurkis 4,63+0,14 5,04+0,08

Pastabos: A—B — p <0.05; C-D — p < 0.01; E-F — p < 0.001.

Analizuojant 25-50 proc. genotipo duomenis nustatyta, kad karviy aukstis
svyravo nuo 130,22 iki 131 cm. Nustatyta, kad didéjant veisliy kraujo laips-
niui (= 50 proc.), karviy aukstis svyravo nuo 134,62 iki 135,67 cm.

Lyginant pagal genotipus nustatyta, kad AN (> 50 proc. genotipo) karvés
buvo 4,4 cm aukstesnés nei 25-50 proc. genotipo (p < 0,05), lyginant pagal
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genotipus, DZ karvés buvo 3,62 cm aukstesnés, LZ karvés — 3,67 cm aukstes-
nés, o NEZ karveés buvo 5,44 cm aukstesnés (p < 0,01).

Kiino gylio vertinimo balais duomeny analizé parodé, kad LZSG karviy
vidutinis kiino gylio vertinimas balais buvo zemiausias i§ visy veisliy — 5,56.
Lyginant su AN, DZ ir LZ veislémis, §is balas buvo 0,2 punkto maZesnis.

Uzpakalio kampo vertinimas balais buvo nustatytas 5,11 ir tai buvo auks-
tesnis jvertinimas nei AN, DZ ir LZ veisliy karviy, kuriy vertinimas buvo
0,06 punkto Zemesnis.

Galiiniy pozymiai. Pagal 3.2.2.3 lentelés 1 dalies duomenis, iki 2010
mety gimusiy ZH 25-50 proc. ZH genotipo karviy uzpakaliniy kojy forma
buvo jvertinta 9,42 proc. aukstesniu balu, lyginant su HOL veislés karvémis
(p <0,001). Tuo tarpu vertinant ZH > 50 proc. genotipo karves, jy uzpakali-
niy kojy forma buvo jvertinta 3,94 proc. Zemesniu balu nei SZ (p < 0,001).

Vertinant uZpakaliniy kojy forma nustatyta, kad po 2011 mety gimusiy
karviy grupéje uzpakaliniy kojy formos balai padidejo (p <0,001). Verti-
nant 25-50 proc. genotipe vyraujandias veisles, nustatyta, kad ZH karvés
buvo jvertintos aukS¢iausiu balu, lyginant su Al veisle (2,18 proc.), HOL
(7,6 proc.), NEZ (8,7 proc.), SZ (6,65 proc.) (p <0,001), ir SV (9,3 proc.)
(p <0,01). Analizuojant > 50 proc. genotipo karves, ZH kraujo turin¢ios kar-
veés buvo geriau jvertintos nei kity veisliy atstovés: HOL veislés karviy skir-
tumas sudaré 11,43 proc., S7Z — 4,86 proc., o NEZ - 9,61 proc. (p <0,001).

Stebint kaip pasikeité iki 2010 mety ir po 2011 mety gimusiy karviy uz-
pakaliniy kojy kampas, nustatyta, kad abiejy genotipy ZH karviy uzpakaliniy
kojy kampas sumazéjo: 0,15 punkto (p < 0,001) 25-50 proc. genotipo ir 0,16
punkto (p < 0,001) > 50 proc. genotipo karviy. Ta¢iau SZ 25-50 proc. geno-
tipo karviy §is rodiklis padidéjo 0,13 punkto (p < 0,001).

Kulno sgnario jvertinimas parodé¢, kad karviy, gimusiy iki 2010 mety ir
turinéiy iki 50 proc. NEZ kraujo, kulny sanariai jvertinti auk$¢iausiu balu
(p <0,001). ZH veislés karvés buvo jvertintos Zemesniu balu nei Al veislés
karvés 0,17 punkto (p <0,05), SZ veislés karvés — 0,11 punkto (p <0,01),
o nezinomos kilmés karvés — 0,35 punkto (p <0,001). Be to, didéjant ZH
veislés kraujo daliai, jy kulno sgnariy jvertinimo balas buvo 0,23 punkto
(p <0,01) Zemesnis nei DZ ir SZ veislés karviy.

Karviy, gimusiy po 2011 mety ir turinéiy 25-50 proc. ZH kraujo, kulno
sanariai buvo jvertinti blogiau nei Al (p < 0,01) ir SZ (p < 0,001), tagiau 0,25
punkto geriau nei HOL (p < 0,001) ir 0,16 punkto — nei NEZ (p < 0,05).

Analizuojant, kaip pasikeité kulno sgnario vertinimo balas tarp karviy,
gimusiy iki 2010 mety ir po 2011 mety, nustatyta, kad karviy, turinéiy 25—
50 proc. ZH kraujo laipsnio dalj, balas sumazéjo 0,522 punkto (p < 0,001).
Sis faktas rodo, kad ZH kraujo dalis nebuvo efektyvi kulno sanario gerini-
mui per nagrinéjamg laikotarpj. Dar didesnis sumazéjimas, siekiantis 0,663
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punkto, buvo nustatytas karvéms, turinéioms > 50 proc. ZH kraujo dalies, o
tai parodo, kad aukstesné ZH kraujo dalis galéjo dar labiau neigiamai pa-
veikti kulno sgnario vertinimo balus (p < 0,001). HOL grupés karvéms buvo
nustatytas baly sumazéjimas 0,807 ir 0,681 punkto atitinkamai abiejuose ge-
notipuose (p < 0,001). Didziausias baly sumazéjimas — 1,038 ir 0,531 punkto
(p <0,001) — buvo nustatytas abejuose genotipuose su NEZ veislés kraujo
dalimi.

3.2.2.3 lentelés 2 dalyje nurodyta kulno sgnario vertinimo analizé paro-
dé, kad nepriklausomai nuo vyraujancio kraujo procento, auksciausiais balais
buvo jvertintos SZ karvés (p < 0,001). Tuo tarpu Zemiausias balas buvo nu-
statytas karvéms, turin¢ioms > 50 proc. HOL veislés kraujo (p < 0,001).
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3.2.2.3 lentelé. Atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy karviy galiiniy poZymiy jvertinimas pagal atskirus genotipus

1.LZAP ; 2.Siuo metu veisiama LZAP
Genotipas iki 2010 mety gimusios karvés nuo 2011 mety gimusios karvés ;
n | 25-50 proc. n | > 50 proc. n | 25-50 proc. n | =50 proc. ' n | 25-50 proc. | n | > 50 proc.
UZpakaliniy kojy forma, balais
Zvalmargiq holst. 2150 |5,32+0,03¢,E,E’| 2198 | 5,14+0,03¢,F,E” | 4120 | 6,094+0,02¢,c,F’,A" | 14210 | 6,04+0,01¢,F”,B" : 672 | 6,19+0,06e | 4286 | 6,22+0,02¢
(ZH) !
AirSyry (Al) 218 5,23+0,1F’ 3 5,67+0,81 1839 5,96+0,03f,F’ 518 6,05+0,06 1514 | 5,8840,06f | 173 5,80=0,11f
Anglery (AN) 353 5,44+0,08 13 5,31+0,39 1 6,00+1,40 - - | - - - -
Danijos Zal. (DZ) 937 5,26x0,05E” | 221 5,13+£0,09A” 129 5,92+0,12 F 1 8+1,40B” | 14 5,86+0,38 1 8+1,43
Holsteiny (HOL) 143 |4,87+0,12f,A,E’| 90 5,27+0,15B 2090 5,66+0,03f,F* E* 2250 5,42+0,03f,F" | 768 | 5,34+0,05f | 973 5,42+0,05f
Nezinomas (NEZ) 603 5,26+0,06E’ 139 5,34+0,12 402 5,60+0,07f,F’ 1370 5,51+0,04f I 155 | 5,58+0,12f | 443 5,59+0,07f
Svedijos 7al. (S7) 1988 | 5,34+0,03E” | 1229 | 5,35+0,04fE” | 2183 5,71+0,03f,F’ 1814 5,76+0,03f,F” I 287 | 5,85+0,08f,A | 96 | 5,49+0,15f,B
Svicy (SV) 225 5,44+0,09 2 4,5+0,99A” 56 5,57+0,19d,A" 11 6,64+0,42B” B* ' 7 6,57+0,54 3 6,33+0,82
Vidurkis 5,31+0,02 5,22+0,02 5,89+0,01 5,91+0,01 ' 5,76+0,03 6,03+0,02
UZpakaliniy koju kampas, balais
Zvalmargiq holst. 2150 | 5,05+0,03c,a,E’ | 2198 | 5,08+0,02¢c,E” | 4120 4,9+0,02¢,F’ 14210 4,92+0,01e,F” : 672 | 4,98+0,04e,a | 4286 | 5,00+0,02¢,a
(ZH) !
AirSyry (Al) 218 5,04+0,08 3 3+0,66d 1839 5,08+0,03f 518 5,24+0,05f ' 514 | 5,19+0,05 173 5,36+0,08f
Anglery (AN) 353 4,84+0,06d 13 4,85+0,32 1 741,14 — — I — — — —
Danijos 7al. (DZ) 937 4,96+0,04 221 5,05+0,08 129 5,08+0,1 1 541,14 I 14 4,86+0,30 1 541,11
Holsteiny (HOL) 143 5,11+0,10 90 5,340,12 2090 5,23+0,03f 2250 5,18+0,02f ' 768 | 5,58+0,04f,E | 973 | 5,24+0,04f,F
Nezinomas (NEZ) 603 | 4,91+0,05b,E” | 139 4,89+0,10A” 402 5,25+0,06f,F’ 1370 5,15+£0,03f,B” 1 155 | 5,39+0,09f | 443 5,19+0,05f
Svedijos zal. (SZ) 1988 | 5,01+0,03A,E* | 1229 5,10+0,03B 2183 5,14+0,02f,F’ 1814 5,18+0,03f | 287 | 5,15+0,07b 96 5,29+0,11b
Svicy (SV) 225 4,97+0,08 2 6+0,81 56 4,93+0,15 11 5,55+0,34 7 5,14+0,42 3 610,64
Vidurkis 5,00+0,01 5,08+0,02 5,06+0,01 4,99+0,01 I 5,26+0,02 5,07+0,02
Kulno sanarys, balais
Zvalmargiq holst. 2150 | 5,82+0,03a,e,- | 2198 | 5,83+0,03¢c,e,E” | 4120 | 5,30+0,02c,e,a,F’,E* | 14210 | 5,16+0,0le,c,F”,F" : 672 | 5,19+0,05 | 4286 | 5,15+0,02
(ZH) c,E’ !
AirSyry (Al) 218 | 5,99+0,08b,E’ 3 5,33+0,71 1839 5,40+0,03d,F’ 518 5,41+0,05f I 514 | 5,34+0,05 173 5,42+0,09
Anglery (AN) 353 5,88+0,07 13 5,85+0,34 1 4+1,23 — — I — — — —
Danijos Zal. (DZ) 937 5,92+0,04E> | 221 6,06+0,08d 129 5,29+0,11F° 1 6+1,23 I 14 4,5+0,33 1 6+1,30
Holsteiny (HOL) 143 5,86+0,10E’ 90 5,72+0,13E” 2090 5,05+0,03f,F’ 2250 5,04+0,03f,F” ' 768 | 5,01+0,04 973 5,07+0,04
Nezinomas (NEZ) 603 |6,17+0,05f,C,E’| 139 | 5,84+0,10f,D,E” | 402 5,13+0,06b,F’, A" 1370 | 5,30+0,03f,F”,B ' 155 | 5,01+0,1E 443 | 5,4140,06F
Svedijos zal. (SZ) | 1988 | 5,93+0,03d,- | 1229 | 6,06+0,04d,D,E” | 2183 | 5,52+0,03f,F",A" | 1814 | 5,61+0,03f,D”,B" ' 287 | 5,54+0,07 | 96 | 5,64+0,12
CFE !
Svicy (SV) 225 5,76+0,08 2 540,87 56 5,46=0,16A" 11 6,27+0,37d,B~ '+ 7 5,43+0,46 3 5,67+0,70
Vidurkis 5,91+0,02 5,91+0,02 5,31+0,01 5,21+0,01 I 5,21+0,02 5,16+0,02
Pastabos: a-b; A-B; A’-B’; A™-B" — p < 0,05; ¢c-d; C-D; C’-D” - p < 0,01; e-f; E-F; E’-F’; E”-F”; E'=F" — p < 0,001.
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Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy karviy galiniy pozymiy jvertinimas pa-
gal atskirus genotipus pateiktas 3.2.2.4 lentel¢je.

3.2.2.4 lentelé. Senojo genotipo Lietuvos Zalyjy karviy galiniy pozymiy jver-
tinimas pagal atskirus genotipus

. Veislés kraujo laipsnio dalis, proc.
Genotipas n p
25-50 proc. | n | > 50 proc.
UZpakaliniy kojy forma, balais
Anglery (AN) 9 540,36 21 4,81+0,24
Danijos Zalyjy (DZ) 7 5+0,4 21 4,81+0,24
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 5+0,4 21 4,81+0,24
Nezinomas (NEZ) 9 540,36 12 4,83+0,31 0.81
Senojo genotipo Lietuvos Zalyj
(LZSJG)g P we - 9 4,78+0,36
Svicy (SV) - — 3 3,67+0,63
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 4,29+0,41
Vidurkis 5,02+0,19 4,73+0,11
UZpakaliniy kojy kampas, balais
Anglery (AN) 9 6,33+0,33 21 5,33+0,21
Danijos Zalyjy (DZ) 7 6,14+0,37 21 5,33+0,21
Lietuvos zalyjy (LZ) 7 6,14+0,37 21 5,33+0,21
Nezinomas (NEZ) 9 6,33+0,32 12 5,67+0,28 0.01
Senojo genotipo Lietuvos zalyj
(LZSJG)g P wu ] - 9 4,89+0,33
Svicy (SV) - — 3 6+0,57
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 5,71+£0,37
Vidurkis 6,25+0,17 5,38+0,1
Kulno sanarys, balais

Anglery (AN) 9 6,22+0,41A 21 5,05+0,27B
Danijos Zalyjy (DZ) 7 6,29+0,47A 21 | 5,05+0,27B
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 6,29+0,47 A 21 5,05+0,27 B
Nezinomas (NEZ) 9 6,22+0,41 12 5,25+0,36 0.02
Senojo genotipo Lietuvos zalyj
(LZSJG)g P wu| - 9 4,78+0,41
Svicy (SV) - — 3 6+0,72
Zalmargiy holsteiny (ZH) — - 7 5,43+0,47
Vidurkis 6,25+0,21 5,11+0,13

Pastabos: A—B — p < 0,05.

Analizuojant > 50 proc. genotipo karviy uzpakaliniy kojy formos jvertini-
mg balais (3.2.2.4 lentel¢) nustatyta, kad AN, DZ ir LZ veisliy karviy balas
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buvo 4,81. Senojo genotipo kraujo turin¢iy karviy vidutinis jvertinimo balas
buvo 0,03 punkto Zemesnis.

Uzpakaliniy kojy kampo jvertinimas balais parodé¢, kad LZSG kraujo tu-
rinCiy karviy vidutinis balas buvo zemiausias, lyginant su kitomis veislémis,
tokiomis kaip AN, DZ ir LZ, vidutinis balas buvo 0,44 punkto Zemesnis.

Kulno sanario vertinimas balais parodé, kad LZSG karviy vidutinis balas
buvo Zemiausias, lyginant su AN, DZ ir LZ veislémis, ir buvo 0,27 punkto
zemesnis.

TeSmens poZymiai. Remiantis 3.2.2.5 lentelés 1 dalies duomenimis ir
analizuojant vidutinj speniy ilgj nustatyta, kad karvés gimusios iki 2010 mety
ir turincios iki 50 proc. HOL veislés kraujo, buvo jvertintos auks¢iausiu balu.
Jy speniai buvo jvertinti 15,72 proc. aukstesniu balu nei ZH veislés karviy
(p <0,001).

Karviy, gimusiy po 2011 mety ir turinéiy 25-50 proc. ZH kraujo, speniy
ilgis buvo jvertintas Zemesniu balu nei HOL (p < 0,05), taciau aukstesniu nei
Al ir S7 veisliy atstoviy (p < 0,05).

Lyginat karves, gimusias iki 2010 mety ir po 2011 mety, nustatyta, kad
karviy, turinéiy 25-50 proc. ZH kraujo, speniy ilgio balas padidéjo 0,122
punkto (p <0,001). Analizuojant HOL karviy grupés speniy ilgj nustatyta,
kad abiejy genotipy karviy speniy ilgio vertinimo balai sumazéjo: 11,87 proc.
(p <0,001) karviy, turin¢iy 25-50 proc. HOL kraujo, ir 9,72 proc. (p < 0,001)
karviy, turin¢iy > 50 proc. HOL kraujo. Skirtingi duomenys gauti analizuo-
jant karviy, turinéiy nezinomos kilmeés kraujo (NEZ), poky¢ius: 2550 proc.
genotipo karviy sumazejo 12,67 proc. (p < 0,001), o > 50 proc. genotipo kar-
viy speniy ilgis padidéjo 9,72 proc. (p < 0,001).

Lyginant karviy, gimusiy iki 2010 mety ir po 2011 mety, speniy storio
vertinimo balus, jis buvo maZesnis 25-50 proc. HOL karviy, ¢ia baly suma-
z¢jimas sieké 0,403 (p < 0,001).

Dar didesnis pokytis buvo uzfiksuotas karviy grup¢je, kurioje vyrau-
jan¢io HOL kraujo dalis sieké > 50 proc.: ¢ia balas sumaze¢jo 0,516 punk-
to (p <0,001). Taip pat vertinimo balas 1,162 punkto sumazejo 25-50 proc.
NEZ genotipo karviy grupéje (p < 0,001). Priesingai, 0,0235 punkto dides-
niais balais buvo jvertintas speniy storis Al 25-50 proc. genotipo karviy gru-
péje (p <0,001).

Tuo tarpu karvés SZ > 50 proc. genotipo karviy grupéje buvo nustatytas
0,255 balo didesnis (p <0,001) jvertinimas. ZH 25-50 proc. genotipo kar-
viy grupéje speniy storio jvertinimo balai iSaugo 0,085 punkto (p <0,05),
0 > 50 proc. genotipo grup¢je — 0,268 punkto (p < 0,001).
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3.2.2.5 lentelé. Atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy karviy teSmens pozymiy jvertinimas pagal atskirus genotipus

1.LZAP 2. Siuo metu veisiama LZAP
Genotipas iki 2010 mety gimusios karvés nuo 2011 mety gimusios karvés
n 25-50 proc. | n > 50 proc. n | 25-50 proc. | n | > 50 proc. n 25-50 proc. n > 50 proc.
Speniu ilgis, balais
Zalmargiy holst. (ZH) 2150 4,34+0,02¢,a,E,E’ 2198 4,46+0,02¢,F 4120 4,46+0,02a,F", A" 14210 4,41+0,01¢,B* 672 | 4,44+0,04e,C | 4286 | 4,34+0,01e,D
Airsyry (Al) 218 4,17+0,08b,C’ 3 3,67+0,65 1839 4,39+0,03b,D’ 518 4,41+0,05 514 4,38+0,04 173 4,44+0,07
Anglery (AN) 353 4,75+0,06f 13 540,31 1 541,13 — — L - - -
Danijos zal. (DZ) 937 4,62+0,04f,E 221 5,31+0,08f,F 129 4,47+0,1 1 4,00+1,13 114 4,64+0,25 1 4+0,94
Holsteiny (HOL) 143 5,15+0,10f,E’ 90 540,12£,E” 2090 4,54+0,03b,F’ 2250 4,51+0,02f,F” 768 | 4,67+0,03f,A | 973 4,56+0,03f,B
Nezinoma (NEZ) 603 5,01+0,05f,E,E’ 139 4,14+0,10f,F,E” 402 4,38+0,06F,C"* 1370 | 4,55+0,03f,F”,D" 155 4,43+0,08A | 443 4,63+0,05f,B
Svedijos zal. ( SZ) 1988 4,39+0,03E 1229 4,1540,03f,F,E” 2183 4,39+0,02b 1814 4,44+0,03F” 287 4,38+0,06 96 4,35+0,10
Svicy (SV) 225 4,68+0,08f,A 2 440,80 56 4,34+0,15 B’ 11 4,91+0,34 v 4,7140,36 3 4,67+0,54
Vidurkis 4,5+0,01 4,41+0,02 4,44+0,01 4,44+0,01 4,49+0,019 4,4+0,012
Speniy storis, balais
Zalmargiy holst. (ZH) 2150 4,43+0,03a,e,E,A’ 2198 4,09+0,03a,F,E” 4120 4,52+0,02a,c,e,B’,E" | 14210 | 4,36+0,01c,e,F” F* 672 4,39+0,04e | 4286 4,24+0,02¢
Airsyry (Al) 218 4,19+0,09b,A° 3 3,33+0,80 1839 4,42+0,03b,B’ 518 4,54+0,06d 514 4,27+0,05 173 4,41+0,09
Anglery (AN) 353 5,18+0,07f 13 5,77+0,38 1 4+1,38 - - = — - —
Danijos 7al. (DZ) 937 5,2140,05E’ 221 5,37+0,09 129 4,19+0,12d,F’ 1 4+1,38 114 3,93+0,30 1 4+1,11
Holsteiny (HOL) 143 4,29+0,12E° 90 4,08+0,15E” 2090 3,89+0,03f,F’,E* 2250 3,56+0,03f,F”F* 768 | 3,46+0,04fE | 973 3,24+0,04f,F
Nezinomas (NEZ) 603 5,20+0,06E,E’ 139 4,17+0,12F 402 4,04+0,07f,F E* 1370 4,30+0,04F" 155 3,91+0,09f 443 4,01+0,05f
Svedijos zal. (SZ) 1988 4,75+0,03b,E,E’ 1229 4,5+0,04b,F,E” 2183 4,54+0,03F,E" 1814 4,76+0,03f,F” F* 287 4,39+0,07A 96 4,66+0,111,B
Svicy (SV) 225 5,26+0,09C’ 2 5,5+0,98 56 4,71+0,19D’ 11 4,91+0,42 vo7 4,29+0,42 3 540,64
Vidurkis 4,77+0,02 4,3+0,02 4,36+0,01 4,31+0,01 4,06+0,02 4,06+0,02
TeSmens uZpakalinés dalies aukstis, balais

Zalmargiy holst. (ZH) 2150 6,13+0,03a,e,C,E’ 2198 |6,22+0,03¢,c,D,E” 4120 5,66+0,02¢,c,F . E* | 14210 | 5,87+0,01c,e,F” F’ 672 | 5,83+£0,05¢,E | 4286 | 6,02+0,02c,¢e,F
AirSyry (Al) 218 5,93+0,08b 3 5,67+0,70 1839 5,82+0,03f 518 5,73+0,05d 514 5,82+0,05 173 5,87+0,09
Anglery (AN) 353 6,01+0,07 13 6,08+0,34 1 6+1,22 - - Lo— - - -
Danijos zal. (DZ) 937 5,79+0,04f,E’ 221 5,83+0,08f 129 5,26+0,11£F° 1 6+1,22 114 5,21+0,32 1 6+1,19
Holsteiny (HOL) 143 5,73+0,10f 90 5,82+0,13d 2090 5,77+0,03f,E* 2250 5,95+0,03d,F* 768 5,91+0,04C 973 6,07+0,04D
Nezinomas (NEZ) 603 5,90+0,05f 139 5,88+0,10A” 402 5,77+0,06A" 1370 | 5,61+0,03f,B” B* 155 5,93+0,10 443 5,87+0,06d
Svedijos 7al. (SZ) 1988 5,86+0,03f,E’ 1229 5,86+0,04f,E” 2183 5,50+0,03f,F’,E" 1814 5,36+0,03f,F”,F" 287 5,53+0,07f 96 5,40+0,12f
Svicy (SV) 225 5,60+0,08f,A’ 2 5,5+0,86 56 5,20+0,16d,B’ 11 5,55+0,37 v 5,57+0,45 3 640,69
Vidurkis 5,94+0,02 6,060,002 5,67+0,01 5,81+0,01 5,80+0,02 6,01+0,02

Pastabos: a-b; A-B; A’-B’; A*~B" — p < 0,05; c-d; C-D; C”-D” - p <0,01; e-f; E-F; E™-F*;E”-F”; E*~F" — p < 0,001.
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Lyginant karves, gimusias iki 2010 mety ir po 2011 mety, karviy grupéje,
turingioje > 50 proc. ZH kraujo, fiksuoti maZesni jvertinimo balai per 0,351
punkto (p <0,001), o 25-50 proc. kraujo laipsnio grup¢je balai sumazéjo
0,470 punkto (p < 0,001). Sie duomenys rodo, kad per laikotarpj po 2011 m.
ZH karviy te§mens uZzpakalinés dalies aukstis buvo vertinamas Zemesniais
balais, palyginti su anks¢iau gimusiy karviy vertinimais.

NEZ kraujo karviy grupéje, tiek > 50 proc., tiek 25-50 proc. genotipo,
buvo fiksuoti vertinimo baly sumaz¢jimai: atitinkamai 0,269 ir 0,13 punkto
(p <0,001). SZ karviy grupéje, tiek > 50 proc., tiek 25-50 proc. vyraujanéio
kraujo laipsnio genotipo, buvo nustatytas reikSmingas baly sumazéjimus: ati-
tinkamai 0,497 ir 0,358 punkto (p < 0,001).

3.2.2.5 lentelés 2 dalies analizé parode, kad speniy ilgio analizé atsklei-
de, jog karviy, turinéiy 25-50 proc. ZH kraujo, vidutinis speniy ilgis buvo
4,44 balo. Tuo tarpu HOL veislés karviy speniai buvo 0,23 punkto ilgesni
(p <0,001). Lyginant abu genotipus, ZH ir HOL karviy speniy ilgiai buvo
Siek tiek trumpesni, bet HOL veislés karviy speniai buvo 0,23 punkto ilgesni
(p <0,001).

Speniy storio analiz¢ atskleidé¢, kad ploniausi speniai buvo karviy, turin-
&iy 25-50 proc. HOL ir NEZ kraujo dalis, jie buvo atitinkamai 0,93 ir 0,48
punkto plonesni nei ZH veislés karviy speniai (p < 0,001). Storiausi speniai
buvo nustatyti SZ > 50 proc. genotipo karviy, jie buvo 0,46 punkto storesni
nei ZH veislés karviy speniai (p < 0,001). Tuo tarpu ploniausi speniai buvo
nustatyti to paties genotipo HOL veislés karvéms, jie buvo 1 balu plonesni uz
ZH karviy spenius (p < 0,001).

Te$mens uZpakalinés dalies auki¢io analizé parodé, kad ZH veislés karviy
$is rodiklis buvo jvertintas 0,3 punkto aukstesniu balu nei SZ veislés kar-
viy (p < 0,001). Lyginant pagal genotipus, ZH veislés karviy balai buvo 0,19
balo, o HOL veislés — 0,16 balo (atitinkamai p < 0,001 ir p < 0,01) aukstesni.
Genotipe > 50 proc. ZH veislés te§mens uzpakalinés dalies balai buvo 0,62
punkto aukstesni nei SZ veislés, ir 0,15 punkto aukstesni nei NEZ karviy
(atitinkamai p < 0,001 ir p <0,01).

Senojo genotipo Lietuvos zalyjy karviy teSmens pozZymiy jvertinimas pa-
gal atskirus genotipus pateiktas 3.2.2.6 lenteléje.
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3.2.2.6 lentelé. Senojo genotipo Lietuvos zalyjy karviy tesmens pozymiy jver-
tinimas pagal atskirus genotipus

Genotipas n Veislés kraujo laipsnio dalis, proc. p
25-50 proc. | n > 50 proc.
Speniy ilgis, balais
Anglery (AN) 9 5,11+0,49 21 5,95+0,32
Danijos Zalyjy (DZ) 7 5,43+0,56 21 5,95+0,32
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 5,43+0,56 21 5,95+0,32
Nezinomas (NEZ) 9 5,11+0,49 12 6,08+0,43 0.68
Senojo genotipo Lietuvos zalyj
(LZSJG)g P LA - 9 5,78+0,49
Svicy (SV) — - 3 4,67+0,86
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 5,57+0,56
Vidurkis 5,25+0,26 5,88+0,15
Speniy storis, balais
Anglery (AN) 9 5,33+0,45 21 4,86+0,30
Danijos Zalyjy (DZ) 7 5,29+0,51 21 4,86+0,30
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 5,29+0,51 21 4,86+0,30
Nezinomas (NEZ) 9 5,33+0,45 12 4,75+0,39 0.91
Senojo genotipo Lietuvos zalyj
(LZSJG)g P e - 9 540,45
Sviey (SV) - - 3 4+0,78
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 4,71+0,51
Vidurkis 5,31+0,23 4,82+0,14
TeSmens uZpakalinés dalies aukstis, balais

Anglery (AN) 9 4,67+0,36 21 4,19+0,24
Danijos Zalyjy (DZ) 7 4,71+0,41 21 4,19+0,24
Lietuvos Zalyjy (LZ) 7 4,71+0,41 21 4,19+0,24
Nezinomas (NEZ) 9 4,67+0,36 12 | 4,333+0,32 0.85
Senojo genotipo Lietuvos zalyj
(LZSJG)g P e - 9 4+0,36
Svicy (SV) - - 3 40,63
Zalmargiy holsteiny (ZH) — — 7 4,286+0,41
Vidurkis 4,69+0,19 4,19+0,11

Speniy ilgio balas > 50 proc. LZSG karviy buvo 5,78, t. y. 0,17 punkto
mazesnis nei AN, DZ ir LZ karviy. Auk$¢iausias speniy storio vertinimo ba-
las buvo 5, ir jis buvo 0,14 punkto didesnis nei AN, DZ ir LZ karviy. Te§mens
uzpakalinés dalies auks¢io vertinimo balas buvo maziausias LZSG karviy
grupéje — 4, ir tai buvo 0,19 punkto maziau nei AN, DZ ir LZ karviy.
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3.2.3. Eksterjero rodikliy analizé pagal balus ir karviy skaiciy

Norint detaliau iSnagrinéti Siuo metu veisiamos Lietuvos zalyjy galvijy
atviros populiacijos veisliniy savybiy pasiskirstyma, buvo atlikta eksterjero
rodikliy analizé, atsizvelgiant j jvertinimo balus ir karviy skaiciaus pasiskirs-
tyma (3.2.3.1-3.2.3.3 pav.). Buvo analizuojami kiino bendrojo i$sivystymo
pozymiai (ktino gylis, uzpakalio kampas), galiniy pozymiai (uZpakaliniy
kojy forma, uzpakaliniy kojy kampas, kulno sanarys) ir teSmens pozymiai
(speniy ilgis, speniy storis, teSmens uzpakalinés dalies aukstis).

Karviy skaiciaus pasiskirstymo pagal kiino bendrojo i$sivystymo pozy-
miy jvertinimo balus analizé pateikta 3.2.3.1 pav. Analizuojant karviy pasis-
kirstyma pagal kiino gylio jvertinimg balais nustatyta, kad didZiausia dalis
(34,34 proc.) karviy, kuriy genotipas (2550 proc.), buvo jvertinta 6 balais.
Didziausia dalj ioje grupéje sudare ZH (30,74 proc.) ir HOL (26,79 proc.)
veislés karveés. Optimaliai buvo jvertintos 17,96 proc. karviy, i§ kuriy di-
dziausig dalj sudaré¢ HOL (44,93 proc.).

Genotipo > 50 proc. karviy grupéje didziausia dalis taip pat buvo jvertinta
6 balais (37,41 proc.), i§ kuriy 75 proc. buvo ZH veislés karvés. Optimaliai
buvo jvertinta 18,28 proc. karviy, i§ kuriy didziausig dalj (64 proc.) sudare
ZH karvés.

Uzpakalio kampo baly jvertinimas parodé, kad didziausia dalis karviy
buvo jvertintos optimaliai — 5 balais. Didziausig dalj sudaré ZH (30,96 proc.),
Al (24,75 proc.) ir HOL (22,88 proc.) veislés karvés.

Genotipo > 50 proc. grupéje optimaliu baly skai¢iumi buvo jvertinta di-
dziausia karviy dalis (51,45 proc.), i§ kuriy 76,84 proc. sudaré ZH veislés
karvés.
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3.2.3.1 pav. Karviy skaiciaus pasiskirstymas pagal kitno bendrojo
iSsivystymo pozZymiy jvertinimo balus

Karviy skai¢iaus pasiskirstymas pagal galliniy poZymiy jvertinimo balus
(3.2.3.2 pav.) parod¢, kad pagal uZpakaliniy kojy formos jvertinima balais
25-50 proc. genotipo karviy grupéje didziausia dalis karviy (67,19 proc.)
buvo jvertintos 5—7 balais. Optimalus balas Sioje grupéje buvo duotas maziau
nei 1 proc. karviy.
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3.2.3.2 pav. Karviy skaiciaus pasiskirstymas pagal galiiniy poZymiy jvertinimo balus



> 50 proc. genotipo karviy grupéje didziausia dalis (27,01 proc.) uzpaka-
liniy kojy formos buvo jvertinta 7 balais. Optimalus balas Sioje grup¢je buvo
duotas tik 1,15 proc. karviy.

Uzpakaliniy kojy kampo jvertinimas optimaliu balu (5) 25-50 proc. geno-
tipo grupéje parode, kad didziausia dalis karviy (23,75 proc.) buvo jvertintos
optimaliu balu. DidZiausia dalj $ioje grupéje sudaré HOL (31,36 proc.), ZH
(26,31 proc.) ir Al (23 proc.) veislés karves.

Analizuojant > 50 proc. genotipo karviy skaiciaus pasiskirstyma pagal uz-
pakaliniy kojy kampo jvertinima, nustatyta, kad didziausia dalis (27,1 proc.)
karviy buvo jvertintos 7 balais, didZiausia jy dalj sudaré ZH veislés karvés.
Optimaliais 5 balais buvo jvertinta 21,56 proc. karviy, i$ kuriy didZiausia dalj
(67,31 proc.) sudaré ZH veislés karvés.

Analizuojant kulno sgnario jvertinimg balais nustatyta, kad 25-50 proc.
genotipo karvés daugiausia buvo jvertintos 5 balais. Sioje grupéje didziau-
sig dalj sudaré HOL (29,78 proc.), ZH (29,3 proc.) ir AI (22,25 proc.) veislés
karvés. Optimalus kulno sgnario balas yra 8, taciau karvés, gavusios §j bala,
sudaré tik beveik 2 proc.

> 50 proc. genotipo karviy grupéje daugiausia karviy taip pat buvo jver-
tintos 5 balais, i3 kuriy didZiausia dalj (73,18 proc.) sudaré ZH veislés karvés.
Optimaly 8 baly jvertinimg gavo tik 0,25 proc. karviy.

TeSmens pozymiy jvertinimo balai pagal karviy skaic¢iy pavaizduoti 3.2.3.3
pav. Analizuojant speniy ilgio baly jvertinimg nustatyta, kad 25-50 proc. ge-
notipo karvés dazniausiai jvertintos 4 balais. Sig grupe daugiausia sudaré ZH
(30,31 proc.), Al (23,40 proc.) ir HOL (25,96 proc.). Optimaly 6 baly jverti-
nima gavo 10 proc. karviy, kuriy didziausia dalj sudaré ZH (20,66 proc.) ir
HOL (48,76 proc.).
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Speniy ilgis Speniy storis TeSm. uZzpakalinés dalies aukstis
(Vertinimo skalé: | = tmmpi; 9= ilgi) (Vertinimo skalé: 1 = ploni; 9 = stori) (Vertinimo skalé: | = Zemas; 9 = aukitas)
1200 900 1200 -
= —
1000 1000 |
700 +
800 600 B0
500 +
800 600 -+
400 {
400 300 4 00
200 + s = o
200 I o l I
o e W ] B 0 — M N .. B - 0 == - . ' ' .—
IS TR Tl SRR 1 2 3 a4 |s|le 7 8 8 - S VA G R ) 9

Optimaliy baly rodikliai apibrézti
mAI25-50% mDZ25-50% mHOL2550% m NEZ 25-50%

m3572550% mSV25-50% wmZH 25-50%

3000 2500 2500
2000 4 — 000
1500 1500 +
1000 - 1000 —
0l — M W B %00 1

Optimaliy baly rodikliai apibrézti N ,
mAl250% mD7>50% mHOL>50% m NEZ>50%

= 5Z250% mSV250% mZH250%

3.2.3.3 pav. Karviy skaiciaus pasiskirstymas pagal teSmens pozymiy jvertinimo balus



> 50 proc. genotipo karviy grupéje daugiausia karviy taip pat buvo jver-
tintos 4 balais, didZiausia jy dalj sudaré ZH karvés (76,07 proc.). Optimaly
6 baly jvertinima gavo 7,83 proc. karviy, kuriy didziausig dalj sudar¢ ZH
(61,11 proc.).

Speniy storio vertinimas parodé, kad didziausia dalis 25-50 proc. genotipo
karviy buvo jvertintos 4 (31,53 proc.) ir 5 (31,65 proc.) balais. Optimaly 5
baly jvertinima gavo karvés, kuriy didZiausia dalj sudaré ZH (31,37 proc.),
HOL (24,05 proc.) ir Al (23,53 proc.).

> 50 proc. genotipo karviy pasiskirstymas parodé, kad Sioje grupéje di-
dziausia dalis buvo jvertinta 4 (36,02 proc.) ir 5 (32,29 proc.) balais, kuriy
didZiausia dalj sudaré ZH (77,19 proc.).

TeSmens uzpakalinés dalies auk$€io jvertinimas pasiskirste taip: 25—
50 proc. ir > 50 proc. genotipuose didziausia dalis karviy (atitinkamai 39,30 ir
39,09 proc.) buvo jvertintos 6 balais. Optimaly balg 25-50 proc. ir > 50 proc.
genotipo grupése gavo tik atitinkamai 4,05 ir 5,56 proc. karviy.

3.3. Genetinés vertés nustatymo (BLUP) metodiky analizé

Vykdant projekta ,,Europos pieniniy galvijy viduveisling ir tarpveisliné
biojvairové — iSsaugojimas per panaudojima“ (ReDiverse), viena i§ uzduociy
buvo atlikti pieniniy galvijy veisliy fenotipininiy duomeny vertinimo analize¢
ir palyginti Lietuvos fenotipiniy galvijy vertinimg su kitomis Salimis. | anali-
z¢ buvo jtrauktos Lietuvos, Norvegijos, Danijos, Svedijos, Suomijos, Estijos,
Lenkijos, Latvijos, Olandijos, Belgijos ir Vokietijos Salyse taikomos prakti-
kos.

3.3.1 lentel¢je pateikti duomenys rodo, kaip skirtingose Salyse vertinami
ir registruojami fenotipiniai pozymiai. I$ iy duomeny matyti, kad ne visos
Salys oficialiai skelbia savo jprasto vertinimo duomenis ,,Interbull* duomeny
bazeje ir ne visos Salys dalyvauja ,,Interbull® vertinimuose registruodamos
visus galimus fenotipinius pozZymius bei veisles. Daznai nauji nacionaliniai
vertinimo centrai i$ pradziy pateikia daugelio populiacijy (veisliy) produkty-
vumo savybiy duomenis, o véliau jtraukia naujus pozymius ir veisles pagal
nHInterbull® tvarkas. Naujy duomeny pateikimas privalo buti jvertintas, kad
biity galima Siuos duomenis jtraukti j baze ir oficialiai paskelbti. Vertinimo
metu reikia atlikti keturis pagrindinius veiksmus. Siekiant suzinoti ir api-
bendrinti, kokie fenotipiniai pozymiai kaip ir kada yra vertinami skirtingose
Salyse, buvo parengtos anketos (2019 m.) ir i$siystos $iy Saliy veisimo orga-
nizacijoms. Tokiu biidu gauta trikstama informacija, kuri nebuvo pateikta
LInterbull* duomeny bazéje.
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3.3.1 lentelé. Fenotipinis galvijy vertinimas Europos Salyse, parengtas pagal
., Interbull *“ duomeny baze (2019 m.)

Salis Proﬂuk- Eksterje- Teéfnens VI.lvgaam- Ver§iztvi- Vaisingu-| Darbin-
Clja ras sveikata | ziSkumas masis mas gumas
Lietuva |HOL, ZG - HOL, ZG - - - -
Norvegija| ZG 7G 7G 7G 7G 7G 7G
él?vae’gsz HOL, ZG, |HOL, ZG,|HOL, ZG,|HOL, ZG, |HOL, ZG,|HOL, ZG,|HOL, ZG,
Suomija DZER | DZER | DZER | DZER | DZER | DZER | DZER
Estija |HOL, ZG | HOL, ZG | HOL, ZG - - - -
Lenkija | HOL HOL HOL HOL — HOL —
Latvija |HOL, ZG - HOL, ZG - — — —
Olandija | VV 'A% A% vV vV A% A%
HOL, HOL, |40 p7z.| HOL, HOL, HOL, HOL,
Vokietija | DZER, | DZER, |75 c7c5| DZER, | DZER, | DZER, | DZER,
ZG,SZ, | ZG,SZ, | "G | 2G.8Z, | ZG,SZ, | ZG,SZ, | ZG,SZ,
SIM SIM SIM SIM SIM SIM

Veislés: ZG — zalieji galvijai, HOL — holsteinai, DZER — dZersiai, SV — §vicy Zalieji, SIM —
simentaliai, VV — visos veislés.

[Sanalizave oficialiai paskelbtus duomenis galime teigti, kad zalyjy galvijy
visy 7 oficialiy fenotipiniy poZymiy: produkcijos, eksterjero, teSmens svei-
katos, ilgaamziSkumo, verSiavimosi, vaisingumo ir darbingumo, patvirtinty
LHInterbull“ duomeny bazéje, vertinima atlieka Vokietija, Nyderlandai, Danija,
Svedija, Suomija ir Norvegija. Kitose $alyse — Lietuvoje, Latvijoje ir Esti-
joje — 1 iprasta vertinima jtraukti ir ,,Interbull” duomeny bazéje oficialiai skel-
biami tik produktyvumo ir teSmens sveikatos duomenys. Lenkijoje oficialiai
skelbiami 5 poZymiai, taciau tai taikoma tik holSteiny populiacijai. Analizuo-
jant ankety duomenis nustatyta, kad Lietuva ir Latvija, nors oficialiai savo
duomeny apie zalyjy galvijy eksterjero pozymio vertinima nepateikia ,,Inter-
bull* duomeny bazgje, Sio poZymio vertinimg atlieka nacionaliniu lygiu. Taip
pat taikoma ir Estijoje bei Lenkijoje. Be to, Lenkija nacionaliniu lygiu vertina
zalyjy galvijy eksterjera.

[Sanalizavus tarptautingje ,,Interbull* duomeny bazéje ir anketose pateikta
informacijg, buvo atlikta pieniniy galvijy fenotipinio vertinimo ir duomeny
registravimo sistemy, taikomy skirtingose Salyse, analizé.

3.3.2 lenteléje pateikiama eksterjero poZymiy vertinimo apzvalga, kurioje
nurodyti Europos $aliy vertinimo metodai ir rodikliai.

98



66

3.3.2 lentelé. Eksterjero pozymiy vertinimas Europos Salyse

&1 Duomeny fiksavimo Duomeny Oficialaus vertinimo Skellflgmos Genfe t}mo T
Salis . . T . o e vertinimo vertinimo Saltinis
laikotarpis nuo Kriterijai paskelbimo kriterijus . .
ataskaitos modelis
dukterys maziausiai i§ 10
.. 1 verSiavimasis skirtingy bandy
Norvegija 1987 (580-957 dienos) | maziausiai 70 duktery su 3 MT-AM Interbull, 2019
fenotipu;
Danija . .
Svedija 1988 1 verSiavimasis 15 klasifikuoty duktery 4 Mul‘gﬁ(}:tﬁtlon Interbull, 2016
Suomija
| veriavimasis | € maziau kaip 20 duktery
Estija 1999 (2042 dienos) bent 3 bandose su min. 3 ST-BLUP-AM | Interbull, 2017
70 proc. patikimumu
Lenkija T L Apklausa, 2019
(tik HOL) 1996 1 verSiavimasis Al buliai, min 10 duktery 3 ST-BLUP-AM Interbull, 2020
.. . e dukterys maziausiai 10 ST-ML-RR-TD-
Latvija 1996 1 ir 3 verSiavimasis skirtingy bandy 3 BLUP_AM Apklausa, 2019
Lietuva 1997 1 verfiavimasis | Te2iausiai 15 duktery, ma- 3 MT-AM-BLUP- Apklausa, 2019
ziausia i§ 3 bandy AM
Olandiia karvé turé¢jo apsi-
Bel i'Ja 1981 versiuoti 10 duktery 3 MT, AM Apklausa, 2019
gl iki 3 mety amziaus
Vokictija 1998 (zlzv_e;gl:‘r‘l’élnm::i;) ne maziau kaip 10 bandy 3 MT-BLUP-AM | Interbull, 2015

MT - keliy pozymiy modelis; AM — gyviiny modelis; BLUP — genetinio vertinimo modelis; ST — vieno poZymio modelis; RR — atsitiktinés
regresijos modelis; TD — bandymy dienos modelis.




Kai kuriose Salyse genetiniy rySiy nustatymas, vertinant produktyvumo
savybes, yra skirtingas (3.3.3 lentel¢). Nyderlanduose ir Vokietijoje nezinomi
tévai grupuojami pagal kilmeés $alj, selekcijos kelig, veisle ir gimimo metus.
Atsizvelgiama j visus Zinomus tévus ir jy genetinius rysius. Danijoje, Sve-
dijoje, Suomijoje, Estijoje, Lietuvoje ir Latvijoje neZinomy tévy genetinés
grupés nustatomos pagal gyviny lytj, veisle ir gimimo metus. Norvegijoje ir
Lenkijoje nezinomi tévai grupuojami pagal lyt] ir gimimo metus.

Apibendrinant duomenis galime teigti, kad Norvegija yra vienintelé Salis,
turinti skirtingg buliy kategorija, t. y. jie vertina tik po dirbtinio apvaisinimo
gimusius bulius. Kitos Salys vertina visus bulius, kurie turi informacijg apie
palikuonis, jskaitant vietinius ir atveztus i§ uzsienio bei gimusius i$ dirbtinio
apvaisinimo.
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3.3.3 lentelé. Produktyvumo savybiy vertinimas Europos Salyse

. S = Oficialaus vertinimo paskelbimo | .1
Z E gn.g g kriterijai >
A AR-RE o g N
Salis | 55| 5% g 2 < g g | o 2 Genetinio verti- Oficialiy vertinimy kriterijai Saltinis
£ES| 828 < 2 £ S | £;5| mimo modelis
EZ|E83| 5| <E - | S| EE
Se|288| 2| Z= £ | 2|54
ARE|AEZF| A & E ¥ |m|> &
> 70 duktery su fenotipu (50 uz im-
Norve- | 1999 | 305 [1-3| minl [15-8|2-6| 3 | ST-R-AM | portuotus Al bulius, i§ > ne maziau 10 | croull
gija 2019
bandy
. MT-ML-RR- 10 duktery primilzis > 100 dieny,
Danija | 1990 B =3 - B B 4 TD-AM patikimumas > 60proc.
5 MT-ML-RR- 10 duktery primilzis > 100 dieny, |Interbull,
Svedija | 1995 B =3 B B - 4 TD-AM patikimumas > 60proc. 2017
. B . B B B MT-ML-RR- 10 duktery primilzis > 100 dieny,
Suomija | 1988 V1S0s 4 TD-AM patikimumas > 60proc.
.. nuo ST-ML-RR-TD- Interbull,
Lenkija | 1976 5 iki 305 1-3 1-99,9 1,5-9 | 1-7] 3 BLUP_AM > 10 duktery 2020
.. nuo ST-ML-RR-TD- Dukterys i§ > 10 bandy, Interbull,
Latvija | 1996 | 5 510330 173 390 | LS9 1171317 g1 gp_am patikimumnas > 50proc. 2020
. nuo ST-ML-RR-TD- Interbull,
Lietuva | 1996 5 iki 330 1-3 3-80 1,59 |1-7| 4 BLUP_AM Dukterys > 25, bandy > 5 2013
néra fiksuoja- Vietiniai buliai > 15 duktery vir§
Olandiia| 1990 nuo 13 |mas pieno kie-| B 3 ST-ML-RR-TD- 120 DIM 5 bandose. Interbull,
) 5 iki 420 kis su statusu BLUP-AM UZsieniniai Al buliai > 90proc., 2017
»hepatikimas* kiti Al buliai, patikimumas > 10proc.
. nuo ST-ML-RR-TD- e Interbull,
Vokietija| 1990 5 ki 330 1-3 - - - 3 BLUP-AM Al buliai i§ > 10 bandy 2019
.. ST-ML-RR-TD- > 20 duktery i§ > 3 bandy, Interbull,
Estija | 19941 = 1131 390 | LS9/ 1=71 3 17" prip am Patikimumas > 70proc. 2017

MT - keliy pozymiy modelis; AM — gyviiny modelis; BLUP — genetinio vertinimo modelis; ST — vieno poZymio modelis; RR — atsitiktinés
regresijos modelis; TD — bandymy dienos modelis; ML — masininis mokymasis; R — regresijos.




TeSmens sveikatos pozymio vertinimo duomeny analize (3.3.4 lentelé) pa-
rod¢, kad dauguma Saliy vertina somatiniy lgsteliy skaiciy ir kitus duomenis,
surinktus naudojant ICAR sertifikuotus pieno tyrimy metodus. Tik Nyder-
landai ir Norvegija skirtingai vertina §j poZymj. Nyderlandai vertina teSmens
sveikatos indeksg (UHI) eurais gyviinui per laktacijg ir taip tikimasi sutau-
pyti, iSvengiant ekonomings infekcijos Zalos. TeSmens sveikatos jvertinimas
yra pagristas pirmyjy trijy laktacijy duomenimis, o somatiniy Igsteliy skai-
¢ius — pirmyjy penkiy laktacijy duomenimis. Duomenys apie pieno rodikliy
registravimg ir klinikinius mastitus surenkami i$ fikio valdymo programy re-
gistry. Norvegijoje teSmens sveikata vertinama trimis skirtingais biidais: so-
ligy kategorijai priskiriami registruoti veterinariniai gydymai nuo ketozés,
pieno karstinés ar uzsilaikiusios placentos atvejy (nuo 15 dieny iki gimdymo
ir 120 dieny po gimdymo) ir vaisingumo sutrikimy (cistos kiausidése, metri-
tai ir kt.). Norvegijoje | duomeny vertinimg jtraukiamos penkios laktacijos.
Klinikiniai mastitai registruojami pagal iminio ar létinio klinikinio mastito
veterinarinj gydyma 1, 2 ir 3 laktacijos metu. Ukiuose yra vedamos kiekvie-
nos karvés sveikatos kortelés. Veterinarijos gydytojai registruoja visus gydy-
mo atvejus ir diagnostikg pagal sveikatos kortelés kodavimo sistema kartu su
identifikaciniu numeriu. Ukininkas taip pat registruoja gydymus, kuriuos jis
gali atlikti (be vaisty). Galiausiai tkininkas arba konsultantas praneSa apie
gydymus (nurodant kodus i8 sveikatos korteliy) pieno kontrolés sistemai.

[Igaamziskumo savybiy vertinimo duomeny analizé (3.3.5 lentel¢) parode,
kad visos keturios Salys, kurios pateiké savo duomenis naudodamos Interbull
GE forma, jtrauké visus vertinimui naudotus bulius. VerSiavimosi savybiy
vertinimas (3.3.6 lentel¢) atrodo gana subjektyvus ir priklauso nuo tikininky
sagmoningumo.
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3.3.4 lentelé. Tesmens sveikatos poZymio vertinimas Europos Salyse

Duomeny fik- . . - . . .
Salis | savimo laiko- Yertl- Oficialaus VerFm“.I.m. paskelbimo Vertlnl-mo Genetinio vertinimo modelis | Saltinis
. nimas kriterijai ataskaitos
tarpis nuo
Norve- SCS, Dukterys i§ > 10 skirtingy bandy > 70 SCS:ST-R-AM Interbull
o 1978 OD, | duktery su fenotipu (50 uz importuotus Al 3 OD: ML-AM per liga 2019 ’
&Y CM bulius) CM: MT-AM
Danija Interbull
Svedija 1990 SCS Visi buliai su R > 0,40 4 MT-RR-R-TD-AM 2014 ’
Suomija

.. . Interbull,

Estija 1994 SCS > 20 duktery i§ > 3 bandy, su R > 0,70 3 ST-ML-RR-TD-BLUP-AM 2020
Lenkija 1995 sCs Visi buliai su> 10 duktery 3 ST-ML-RR-TD-BLUP-AM | ™sroull
.. Buliai su dukterimis i§ > 10 bandy, Interbull,

Latvija 1996 SCS R > 0,50 3 ST-ML-RR-TD-BLUP-AM 2010
. Dukterys > 25, Interbull,

Lietuva 1996 SCS bandos > 5 4 ST-ML-RR-TD-BLUP-AM 2013
Olandija, UHI, | Buliai: R-30 proc. teSmens sveikatos in- Interbull,

Belgija 1990 SCS dekso 3 MT-BLUP-AM 2017
. Al buliai su dukterimis i$ > 10 bandy, Interbull,

Vokietija 1990 SCS R > 0,50 3 ST-ML-RR-TD-BLUP-AM 2015

SCS — somatiniy lgsteliy kiekis; OD — ligy daznis; CM — klinikinis mastitas; UHI — teSmens sveikatos indeksas; MT — keliy poZymiy modelis;
AM - aditivinis modelis; BLUP — genetinio vertinimo modelis; ST — vieno pozymio modelis; RR — atsitiktinés regresijos modelis; TD — testiniy
dieny modelis; ML — maksimalios tikimybés metodas; R — regresija.
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3.3.5 lentelé. llgaamziskumo savybiy vertinimas Europos Salyse

< Duomeny fik- Vertinimo | Genetinio vertini- &
Salis savimo laiko- Duomeny Kkriterijai Vertinimas . . Saltinis
. ataskaitos mo modelis
tarpis nuo
> 70 duktery su fenotipu Interbull
Norvegija 1990 1-3 laktacijos (50 uz importuotus Al bulius) 3 ML-AM ’
I 2019
> 10 skirtingy bandy
Danija 1985 1-5 laktacijos R > 50 proc. 4 AMfMT.
5 poZymiai
w . . AM-MT Interbull,
Svedija 1985 1-5 laktacijos R > 50 proc. 4 5 pozymiai 2010
Suomija 1988 1-5 laktacijos R > 50 proc. 4 AM-MT
5 poZymiai
.. Visi gyvinai (informacija L ..
Olandija 1988 | iki 72 ménesiy po pirmojo | Dulial turéty turéti bent pro- 3 |STRRBLUP-AM| merbull
Belgija R dukcijos savybiy jrodyma 2018
apsiverSiavimo)
Vokietija 1995 1-3 laktacijos Dukterys stebejimui i§ = 10 3 |sTmL-am-pLup| nterbull
bandy 2018
1 apsiverSiavimo amzius SLU, 2019
Lenkija 1995 p L R > 0,2 proc. 3 Iprastinis vertinimas | Interbull,
tarp 18—40 ménesiy 2020

R — patikimumas; ML — maksimalios tikimybés metodas; AM — aditivinis modelis; MT — keliy pozymiy modelis; ST — vieno pozymio modelis;
RR - atsitiktinés regresijos modelis; BLUP — genetinio vertinimo modelis.
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3.3.6 lentelé. Versiavimosi poZymiy vertinimas Europos Salyse

& 1 Duomeny fiksavimo o e .. Vertini- Genetinio ver- | x .. .
Salis . . Duomeny kriterijai Vertinimas mo atas- | . . .| Saltinis
laikotarpis nuo . tinimo modelis
kaitos
Vaisiaus zitis, neStumo | Vaisiaus ziitis, néStumo . .
.. | trukmé 1978, verSiavimosi | trukmé, verSiavimosi Dukterys i§ > 10 Sklm.n g4 band}} Interbull,
Norvegija o > 70 duktery su fenotipu (50 uz 3 ST-AM
lengvumas 1989, lengvumas, verseliy importuotus AT bulius) 2020
verseliy dydis —2022 svoris p
Svedija 1992 Versiavimasis tiesioginiai pozymiai > 50, > 35 4 MT 2016 ’
Suomija 1985 Versiavimasis duktery/verSiavimasis 4 MT
Naminiai buliai:
VerSiavimosi lengvu- t16510g1n1§ poyelik%s R 2 %5 proc.
Olandija mas, distocija, gimimo UZsieniniai buliai: Interbull
Belgija 1986 svoris, apskai¢iuota 2V90 PrO(l:' del gyvybvl.n gumo 3 MT=BLUP-AM| "1
nestumo trukme | POZYMIY, lengvas verSiavimosi
poZymis, tiesioginiai ir i§ moti-
nos puses
Vokietiia Versiavimosi lengvumas Versiavimosi lengvu- | Al karviy ar verSeliy buliai su 3 MT-ML- Interbull,
J 2000 mas, vaisiaus Zitis R > 35 proc. BLUP-AM 2018

ST — vieno pozymio modelis; AM — adityvinis modelis; MT — keliy pozymiy modelis; BLUP — genetinio vertinimo modelis; ML — maksimalios
tikimybés modelis.




VerSiavimosi savybiy vertinimas (3.3.6 lentel¢) yra gana subjektyvus ir la-
bai priklauso nuo tkininky sgmoningumo. Nyderlanduose apie naujai gimu-
sius verselius tikininkai pranesa balsu/telefonu arba per internetines sistemas.
Ukininkai jvertina ver$iavimosi sunkuma ir verSelio gimimo svorj bei nés-
tumo trukme (apskaiCiuojama pagal apséklinimo ir versiavimosi datg). Vo-
kietijos tikininkai pranesa apie verSiavimosi lengvuma ir gimusius negyvus
verSelius. Norvegijos iikininkai fiksuoja negyvus verselius, verSeliy svorj ir
ju panaudojima. Jie subjektyviai vertina apsiverSiavimo sunkumg. Ukininkai
arba konsultantai pranesa apie jvykius pieno kontrolés sistemai.

Darbingumas yra palyginti nauja poZymiy grupé, iskaitant melzimo grei-
t ir gyviino temperamentg. [vairiose Salyse temperamento vertinamas (3.3.7
lentel¢) atliekamas pagal skirtingg skalg ir yra subjektyviai vertinamas tiki-
ninky. Vokietijoje pieno srautas (kg/min.) apibréziamas kaip vidutinis pieno
primelZimas per minut¢, matuojamas masina, o melzimo greitj tikininkai nu-
stato subjektyviai. | genetinj vertinimg jtraukiamos tik pirmosios laktacijos
karvés. Norvegijoje tkininkai subjektyviai vertina temperamentg, melzimo
greit] ir srautg pagal 3 lygiy skalg. Vertinimg 3 lygiy skaléje tkininkai atlieka
lygindami karve su kitomis bandos pirmaversémis karvémis. Pieno kontrolés
sistema pateikia priminimg d¢l kiekvienos karvés pirmg vertinimo dieng po
45 DIM. Tada atliekamas vertinimas ir apie jj praneSama kitg dieng. Apiben-
drinus duomenis galima daryti iSvada, kad tik olandy tkininkai turi reika-
lavima, kad gyviinai buty registruojami kilmés knygoje, kad bty jtraukti |
vertinimo sistema.
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3.3.7 lentelé. Darbingumo vertinimas Europos Salyse

Vertinimo atas-

temperamento skalé 1-5

srauto greitis i§ 5 bandy

Duomeny .. T . cve . .
Salis | fiksavimo laiko- Duomeny Kriterijai Ve-rtllmmo krlten}al . kaity S kal.c.NS/ (-}e-netlmo VeI | Saltinis
. oficialiam paskelbimui| publikacijos |tinimo modelis
tarpis nuo
per metus
o Temperament.as - 3. lygiy skalev: (1- len- Temperamentas:
VerSiavimasis gvas, 2 — vidutinis, 3 —suvarZytas).
oy o ; . . ST-MA
Norve- 1989, Melzimo greitis 3 lygiy skalé: 1 — grei- . Interbull,
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Siekiant iSsiaiSkinti skirtingy fenotipiniy poZymiy svarbg veisimo pro-
gramose jvairiose Salyse, buvo sukurtas klausimynas. Klausimynas i$siystas
jvairiy Saliy veisimo organizacijoms, gauti duomenys apibendrinti 3.3.1 pa-
veiksle.

Produkcija

—— Svedija
Suomija
Danija
= Norvegija
Lenkija
—— Vokietija
. Latvija : X
Lietuva Vaisingumas - _/ — TeZmens sveikata

[lgaamziskumas !
Eksterjeras

\

Darbingumas

Versiavimasis

3.3.1 pav. Skirtingy fenotipiniy pozymiy svarbos jvertinimas
(vertinimas nuo 0 iki 7, kur 7 yra auksciausias jvertinimas)

Kaip matyti 1§ 3.3.1 paveikslo, veisimo organizacijoms svarbiausi pozy-
miai yra produktyvumas, eksterjeras ir teSmens sveikata. Kiti pozymiai, tokie
kaip ilgaamziSkumas ir vaisingumas, skirtingy $aliy veisimo programose turi
skirtingg reikSme. Subjektyviai vertinamos verSiavimosi ir darbingumo savy-
bés. Visy pozymiy svoris turéty turéti vienoda israiskos pagrinda, kuri sunku
pasiekti subjektyviai vertinamiems poZymiams. Daugelyje veisimo programy
tikslai néra tinkamai apibrézti. Jei veislininkystés organizacijos nori iSplésti
savo veisimo programas, jtraukdamos naujus pozymius, jy sprendimas pri-
klausys nuo teisingai apibudinty pozymio savybiy. Be to, veisimo progra-
my veiklos rezultatai matomi tik po daugelio mety, tad investicijos j veisimo
programas daznai yra susijusios su grei¢iau jvertinamy pozymiy matavimu ir
genetiniu vertinimu.

3.4. Genetiniy tyrimy jvertinimas

3.4.1. Imunogenetiniy tyrimy analizé

Tarpveisliné genetiné analizé, remiantis imunogenetiniais duomenimis,
buvo atlikta dviems populiacijoms: LZ galvijy atviroje ir senojo genotipo,
kuri padalinta j dvi subpopuliacijas. Pirmoji subpopuliacija — Skaistgirio
ZUB — 2001 metais suformuota senojo genotipo banda, kuri buvo veisiama
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grynuoju biidu. Antroji subpopulicija — LSMU Gyvulininkystés instituto —
Siai dienai vienintel¢ iSlikusi senojo genotipo banda.

Analizuojamose populiacijose nustatyti 186 aleliai visose devyniose krau-
jo grupiy sistemy lokusuose (3.4.1.1 lentel¢).

3.4.1.1 lentelé. Lietuvos zalyjy galvijy atviros ir senojo genotipo populiacijy
kraujo sistemy genetinés jvairovés parametry suvestiné statistika pagal ats-
kirus lokusus

Populiacija Lokusas Na Ho He Tikimybé ReikSmin-
gumas
EAA 3,000 | 0,586 0,417 0,001 ok
EAB | 38,000 | 1,000 0,951 0,992
EAC | 37,000 | 1,000 0,956 0,000 ok
Lietuvos zalyjy |__EAF 3,000 | 1,000 0,553 0,000 Hok
galvijy atvira EAJ 2,000 | 0343 0,284 0,039 *
populiacija EAL 2,000 0,374 0,304 0,022 *
(LZAP) EAM | 2,000 | 1,000 0,500 0,000 ook
EAS 4,000 | 0,879 0,591 0,000 o
EAZ 2,000 | 0,485 0,367 0,001 ok
Mean | 10,333 | 0,741 0,547 - -
EAA 2,000 | 0,750 0,469 0,001 ok
EAB 9,000 | 1,000 0,850 0,557
EAC | 20,000 | 1,000 0,872 0,817
EAF 3,000 | 1,000 0,515 0,000 o
Suﬁs(l)\ggigija EAJ | 2,000 | 0,188 | 0,170 0,558
(LSMU GI) EAL 2,000 | 0,031 0,031 0,928
EAM | 2,000 | 1,000 0,500 0,000 ook
EAS 4,000 | 1,000 0,571 0,000 ok
EAZ 2,000 | 0,375 0,305 0,192
Mean | 5,111 | 0,705 0,476 - -
EAA 2,000 | 0,459 0,354 0,020 *
EAB | 11,000 | 1,000 0,829 0,085
EAC | 19,000 | 1,000 0,900 0,000 ook
EAF 3,000 | 1,000 0,508 0,000 o
SKAIZSI%SIRIO EAJ | 2000 | 0.148 | 0137 | 0534
subpopuliacija EAL 2,000 0,475 0,362 0,015 *
EAM | 2,000 | 1,000 0,500 0,000 ook
EAS 4,000 | 0,967 0,723 0,000 ok
EAZ 2,000 | 0,246 0,216 0,274
Mean | 5222 | 0,699 0,503 - -

Na — vidutinis aleliy skaicius; Ho — realusis heterozigotiSkumas; He — lauktinas heterozigo-
tiSkumas.
*p <0.05, ¥ p<0,01, *** p <0,001.
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Genetinés jvairovés analize atskleidé, kad genetiskai informatyviausi buvo
EAC ir EAB lokusai. Atviroje populiacijoje nustatyta, kad EAB lokuse yra 38
aleliai, o EAC lokuse — 37 aleliai. LSMU Gyvulininkystés instituto subpopu-
liacijoje EAB lokuse aleliy jvairové daug mazesné ir sudaro 24 proc. atviros
populiacijos LZ, o EAC lokuse — 54 proc. Skaistgirio subpopuliacijoje EAB
lokuse aleliy skaicius sudaro 29 proc. atviros populiacijos, o EAC lokuse —
51 proc.

Visose analizuojamose populiacijose nustatytos aukSciausios heterozi-
gotisSkumo (Ho) reiksmés. EAC lokuse atviroje populiacijoje buvo stebima
auksta heterozigotiSkumo (He) reik§me, siekianti 0,956, o maziausia — 0,872,
LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacijoje. Tuo tarpu EAB lokuse
maziausia He reikSmé — 0,829 — buvo nustatyta Skaistgirio subpopuliacijoje,
o auksciausia — 0,951 — atviroje populiacijoje.

Vidutinés heterozigotiSkumo (He) ir homozigotiSkumo (Ho) reikSmes
atviroje populiacijoje buvo didZiausios, atitinkamai 0,547 ir 0,741. Maziau-
sios heterozygotiskumo reikSmés — 0,476 — buvo stebimos LSMU Gyvuli-
ninkystés instituto subpopuliacijoje, o maziausios homozigotiSkumo reiks-
més — 0,699 — Skaistgirio subpopuliacijoje.

Hardy-Weinberg pusiausvyros (y?) testas parodé statistiskai reikSmingus
skirtumus: 8 lokusuose atviroje populiacijoje, 4 lokusuose LSMU Gyvulinin-
kystés instituto ir 6 lokusuose Skaistgirio subpopuliacijose.

Senojo genotipo subpopuliacijose EAB genetingje sistemoje dazniausiai
pasitaikantys aleliai buvo B2Y2P2G’, B2Y2P’G’G”’Q’ ir B202. Taciau ale-
liai G ir G2Y2E’2Q’ buvo identifikuoti tik LSMU Gyvulininkystés instituto
subpopuliacijoje, rodydami genetinj skirtumg tarp Siy dviejy subpopuliacijy
(3.4.1.2 lentele).

EAC genetingje sistemoje alelis C2C’ buvo nustatytas kaip biidingiausias
abiejose subpopuliacijose. Be to, alelis C’ buvo budingas tik Skaistgirio su-
bpopuliacijoje, tuo tarpu alelis R2 buvo daznas tik LSMU Gyvulininkystés
instituto subpopuliacijoje.

EAB genetinéje sistemoje nustatytas atvirai populiacijai budingiausias
alelis — O2A’2 (0,081), o EAC genetingje sistemoje — C2C*’2 (0,096).
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3.4.1.2 lentelé. Lietuvos zalyjy galvijy atviros ir senojo genotipo populiacijy EAB ir EAC sistemy aleliy daznio pokyciy
lyginamoji analizé

Lokusas Aleliai LZAP [LSMU GI| SKAISTGIRIO | Lokusas | Aleliai | LZAP | LSMU GI [SKAISTGIRIO
A2 0,01 C 0,016 0,082
A2G” 0,01 c”2 0,035
B2G2Y20’ 0,015 cC 0,02 0,125* 0,107*
B2G202 0,015 0,008 c2C”2 | 0,096*
B2Y2P2G’ 0,005 | 0,219% 0,213% cecc2 [ 0,01
B2Y2P'G’G”Q’ | 0,04 0,125% 0,189* C2E 0,02
B202 0,071%* | 0,172* 0,115* C2EC’ 0,01 0,016
B202B’ 0,01 C2ER2 0,025 0,031 0,033
B202Y2D’ 0,02 0,016 0,057%* C2EX2 | 0,045%* | 0,031 0,016
B2P’ 0,045%* C2R2C™2 | 0,02
D’O’G’ 0,02 C2WE | 0,045%* 0,016
EAB E2 0,005 EAC Fowerz | 002
E2G°Q’ 0,01 C2WEX2 | 0,015 | 0,047%* 0,016
G” 0,03 0,109* C2WR2 | 0,045%*
G2Y2D’ 0,005 C2WR2C’ 0 0,047 0,156*
G2Y2E’2Q> | 0,045+ | 0,078* C2WX2 | 0,005 0,016
G2Y202 0,005 cCc”2 0,03
G2Y202T2 0,061%* E 0,061%* 0,049%*
G202 0,01 EC”2 0,02
r 0,01 EX2 0,005
2 0,045%* 0,008 R2 0,025 0,094* 0,033
Y2 0,01 R2C’ 0 0,031 0,09*




Cll

3.4.1.2 lentelés tegsinys

Lokusas Aleliai LZAP |LSMU GI| SKAISTGIRIO | Lokusas Aleliai LZAP | LSMU GI [SKAISTGIRIO
Y2A’2 0,02 R2C”2 0,04**
Y2Y’ 0,04%** 0,094* 0,082* R2I 0,005 0,008
Y2Y’E’2 0,016 wC’ 0,005 0,047%* 0,016
1202E’2QQ’ 0,045%* 0,016 wC2 0,005
12Q° 0,01 WE 0,015 0,031 0,016
o’ 0,005 WEC”2 | 0,051**
02 0,03 WEX2 0,03 0,016
0O2A2 0,081* WR2 0,04%** 0,031 0,066**
EAB 02G” 0,015 WR2C’ 0,01 0,031 0,008
O2I’A’2 0,02 0,016 0,041** EAC WR2C”2 0,025
020°’J2 0,015 WX2 0,015 0,016 0,033
P2r 0,051%** wx2cC’ 0,005
Q 0,015 WX2C”2 0,015
Q’ 0,02 X2 0,035 0,016 0,033
QE™2 0,005 X2C’ 0,031 0,033
QE’2D’G” 0,01 X2C2 0,035
B- 0,116* 0,172% 0,254* xXor 0,01 0,031
X2R2C2 0,015
C- 0,086* 0,297* 0,189*

* Dazniausiai pasitaikantys aleliai (p > 0,075); ** vidutinio daznumo aleliai (0,04—0,0074).




3.4.1.3 lentel¢je pateikti vidutiniai genetiniy parametry duomenys rodo,
kad didZiausias vidutinis aleliy skai¢ius buvo uzfiksuotas atviroje populia-
cijoje (10,333). Tuo tarpu Skaistgirio ir LSMU Gyvulininkystés instituto su-
bpopuliacijose vidutiniai aleliy skaiciai buvo 50 proc. mazesni. Auksc¢iausi
heterozigotiSkumo rodikliai nustatyti atviroje populiacijoje: realusis hetero-
zigotiSkumas (Ho) sieké 0,741, o lauktasis heterozigotiSkumas (He) — 0,547.
Zemiausios Ho reik§mes, kurios sieké 0,699, uzfiksuotos Skaistgirio subpo-
puliacijoje, o He (0,476) — LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacijoje.

3.4.1.3 lentelé. Lietuvos zalyjy senojo genotipo ir Lietuvos Zalyjy atviros po-
puliacijos galvijy genetinés jvairovés parametry vidurkiai (M) ir jy standar-
tinés paklaidos (SE)

Populiacija Reik§mé Na Ho He

D e e e

LsMU Gi SE 2010 | oum |00
M 222

SKAISTGIRIO | 1501 oar o

Na — vidutinis aleliy skaicius; Ho — realusis heterozigotiSkumas; He — lauktinas heterozigo-
tiSkumas.

Didziausias genetinis atstumas, matuojamas Nei genetinio atstumo meto-
dika (3.4.1.4 lentelé), nustatytas tarp Skaistgirio subpopuliacijos ir atviros
populiacijos, yra 0,040. Sis rodiklis rodo, kad $iy populiacijy aleliy dazniy
skirtumai yra didesni, parodantys didesn¢ geneting diferenciacijg. Tuo tarpu
maziausias genetinis atstumas, kuris yra 0,033, nustatytas tarp LSMU Gy-
vulininkystés instituto subpopuliacijos ir atviros populiacijos; jis atspindi
artimesnj genetinj ry$j ir mazesnius aleliy dazniy skirtumus tarp §iy dviejy
grupiy.

3.4.1.4 lentelé. Standartiniy genetiniy distancijy pagal Nei (Zemiau diagona-
lés) ir Fst (virs diagonalés) nustatytos reiksSmés tarp populiacijy

Dvieju populiacijy poriné Nei | Dvieju populiaciju porinés Fst
genetinio atstumo matrica reikSmés

Populiacija LiAp | LSMU [SKAIST-[ |- [ LSMU [SKAIST-
GI GIRIO GI GIRIO
LZAP 0,000 - - 0,000 - -
LSMU GI 0,033 0,000 - 0,019 0,000 -
SKAISTGIRIO | 0,040 0,038 0,000 0,016 0,024 0,000
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Didziausia populiaciy diferencijacija pagal Fist reikSme (0,024), nustatyta
tarp Skaistgirio subpopuliacijos ir LSMU Gyvulininkystés instituto subpo-
puliacijos. Ji parodo, kad tarp Siy dviejy grupiy yra tam tikras, nors ir ne
itin didelis, genetinis skirtumas. Si reik§me parodo, kad, nepaisant to, jog
populiacijos bendrai dalijasi dauguma genetiniy varianty, apie 2,4 proc. ge-
netinés jvairovés yra specifiné kiekvienai 1§ Siy grupiy. Maziausia Fs¢ reiks-
meé — 0,019 — tarp LSMU GI subpopuliacijos ir atviros populiacijos rodo dar
mazesn¢ geneting diferenciacijg tarp Siy grupiy.

3.4.1.1 paveiksle pateikti individy priskyrimo prie populiacijos testo rezul-
tatai rodo, kad LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacija persidengia
su Skaistgirio subpopuliacija, o §i, savo ruoztu, persidengia su atvira populia-
cija. Tai leidzia manyti, kad genetiniai ry$iai tarp Siy populiacijy yra glaudiis
ir sudaro tarpusavio sgveikos modelj, kuris gali biiti susijes su geny mainais.

14,000

12,000 -

10,000 -

8,000 -

W LSMUGI

.
‘;* f‘ *L7AP

Populiacip 2

6,000 -

A SKAISTGIRIO
4,000 -

2,000 -

0,000 ; : . ; ;
0,000 2,000 4,000 6,000 8,000 10,000 12,000

Populiacija 1

3.4.1.1 pav. Individy priskyrimo populiacijoms testo rezultatai,
vaizduojantys visy tiriamyjy tarpusavio rysj

[Sanalizavus tirtus galvijus (3.4.1.5 lentel¢) nustatyta, kad 77 proc. atviros
populiacijos galvijy buvo priskirti savai populiacijai, o 23 proc. — kitoms po-
puliacijoms.

3.4.1.5 lentelé. Populiacijy klasifikavimo pagal geneting priklausomybe re-
zultatai

Populiacija Sava populiacija (proc.) | Kita populiacija (proc.)
LZAP populiacija 76 (77 proc.) 23 (23 proc.)
LSMU GI subpopuliacija 30 (94 proc.) 2 (6 proc.)
SKAISTGIRIO subpopuliacija 53 (87 proc.) 8 (13 proc.)
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LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacijoje 94 proc. galvijy buvo
priskirti savai populiacijai ir tik 6 proc. — kitoms. Tuo tarpu Skaistgirio su-
bpopuliacijoje 87 proc. galvijy buvo priskirti savai populiacijai, o 13 proc. —
kitoms populiacijoms.

3.4.2. Pavieniy nukleotidy polimorfizmo nustatymo rezultatai

Siekiant nustatyti atviros ir senojo genotipo LZ populiacijy genetinius pa-
naSumus tarpusavyje ir su kitomis Europos zalyjy galvijy veislémis, buvo
atlikta pagrindiniy komponenciy analizé (PCA), tam tikslui buvo atlikta 45
pieniniy galvijy veisliy genetiné analizé. Pagrindiniy komponenciy analizé
parodé, kad PC 2 ir PC3 komponentuose (3.4.2.1 pav.) galima i$skirti tris
pagrindines grupes, kurios aiskiai atsiskiria viena nuo kitos, tai yra holsteinai,
Siaures Zzalieji ir kitos tarpinés veislés. Ypac 1§ visy veisliy iSsiskyré Svicy
veislés galvijai bei konsoliduoti dzersiai. Dalis atviros populiacijos Lietuvos
zalyjy yra iSsibarstg tarp jvairiy veisliy, bet kita dalis patenka ] bendra grupe
su Siaurés zalaisiais. Senojo genotipo Lietuvos zalieji, kartu su senojo geno-
tipo anglerais, iSsidésto arCiau Svicy grupés. Tai siejama su Lietuvos zalyjy
galvijy veislés kuriamojo darbo eigoje naudotomis veislémis, — pirmuosiuose
veislés formavimo etapuose naudoti Danijos zalieji, anglerai, Svicai ir kitos
veislés.

115



Svicai i
008 | i o -
0.04 [-uvwsmmmsdonn s .
0 (. 't —
: &
| 1 e e o
Holsteinai : :
006 i i ! ! ! ! ;
-0.1 -0.08 -0.06 -0.04 -0.02 0 0.02 0.04 0.06 0.08
BERBEL 7 NEWANGLER & RDCPOL & SKB
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tRDCLTU - senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai, RDCLTU — atviros populiacijos
Lietuvos zalieji galvijai.
3.4.2.1 pav. Zalyjy galvijy veisliy pasiskirstymas pagal 2 ir 3 komponentes
(PC 2 ir 3) (Rediverse duomenys)

Ryskus dabartiniy atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy galvijy grupavimas
kartu su Siaurés Zalaisiais galvijais parodo aiskig Lietuvos zalyjy galvijy ge-
rintojy asociacijos selekcijos krypti, kuri yra orientuota j bendrg Siaures Saliy
zalyjy galvijy panaudojima.

Analizuojant veisliy pasiskirstyma (3.4.2.2 pav.) pagal PC 4-5 komponen-
tes ryskiai iSsiskiria Danijos zZalyjy Saka, prie kurios artimai i$sidésto ir Lie-
tuvos Zalieji galvijai, skirdamiesi nuo visy kity galvijy veisliy grupés. Svicai
su moderniais Danijos zalaisiais ir Latvijos Zalaisiais taip pat iSsiskiria i§ kity
veisliy zalyjy galvijy.
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tRDCLTU - senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai, RDCLTU — atviros populiacijos

Lietuvos zalieji galvijai.

3.4.2.2 pav. Zalyjy galvijy veisliy pasiskirstymas pagal 4 ir 5 komponentes
(PC 4 ir 5) (Rediverse duomenys)

Zalyjy galvijy veisliy panasumo diagramoje (3.4.2.3 pav.) pavaizduota,
kaip skirtingos veislés pasiskirste pagal klasterius (nuo K2 iki K40). Modeliu
pagristas klasterizavimas parodé sudétingg atviros populiacijos Lietuvos Za-
lyjy galvijy geneting kilme. K10-K4 klasteriuose aiskiai matomos skirtingos
protéviy populiacijos, prisidéjusios prie Sios veislés formavimosi. Kai kuriose
individuose buvo pastebimas misrios kilmés elementas su Dany Zalaisiais ir
Svicy protéviais. I§ §io paveikslo matome, kad atvira Lietuvos Zalyjy galvijy
populiacija genetiskai panaSiausia ] Suomiy zalyjy galvijy populiacija.
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RDCLTU - atviros populiacijos Lietuvos zalieji galvijai.

3.4.2.3 pav. Zalyjy galvijy veisliy panasumo diagrama (ReDiverse
duomenys)

Santykj tarp populiacijy parodo filogeninis jy grupavimas, atsizvelgiant
1 veisliy genetinj panaSuma (3.4.2.4 pav.). Ankstesni duomenys parod¢, kad
atviros populiacijos Lietuvos Zalieji patenka ] vieng klasterj kartu su Svedy,
suomiy ir norvegy Zalyjy galvijy veislémis. Atviros Lietuvos zalyjy galvijy
populiacijos priskyrimas Siaurés Saliy klasteriui puikiai atspindi kryptingo ir
ilgalaikio veislés gerinimo darbo, vykdomo Lietuvos Zalyjy galvijy gerintojy
asociacijos, rezultatus. Senojo genotipo Lietuvos zalieji galvijai grupuojami
su senaisiais dany zalaisiais (RDM70), senaisiais anglery veislés galvijais bei
kaimyniniais Lenkijos zalaisiais. Tai parodo iki 2007 mety vykdytos veisimo
programos rezultatus, nes tyrimams naudoti senojo genotipo Lietuvos Zalyjy
atk@irimui maziausiai pagerinti buliai.
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Lietuvos zalieji galvijai.
3.4.2.4 pav. Zalyjy galvijy veisliy grupavimas, naudojant kaimyninj tinklg
(ReDiverse duomenys)

Genetiniy tyrimy duomenys parod¢, kad 18§ zalyjy galvijy populiacijos rys-

kiai iSsiskiria hol$teinai ir formuoja atskirg veisling grupe su ryskiais geneti-
niais skirtumais (3.4.2.5 pav.).
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* Genu dreifo koeficientas
RDCLTU-atvira Lietuvos zalyjy galvijy populiacija.

3.4.2.5 pav. Galimo geny dreifo tarp Zalyjy galvijy populiacijy filogeninis
medis (Rediverse duomenys)

Genetiniy i$tekliy saugojimui svarbi senojo genotipo Danijos Zalyjy (RDM
70) grupé su jiems giminingomis veislémis formuoja kita genetine grupe ku-
riai galima priskirti Rotes Hohenvieh veisle, atkurtg i§ 20 negrynaveisliy gal-
vijy Vokietijoje. Tradicinés senosios Siaurés Saliy veislés formuoja vieng ar
kelias atskiras skandinaviskas grupes, jskaitant ir Islandija. Siuolaikinés atvi-
ros Lietuvos, Svedy, Norvegijos, Suomijos ir Latvijos Zalyjy galviju veislés
yra priskiriamos vienai grupei kartu su joms giminingomis Svedijos vietiné-
mis Ringamalos ir Véneko veislémis.

3.5. Simuliaciniy ekonominiy ver¢iy nustatymo rezultatai

Siame tyrime buvo apskai€iuotos funkciniy pozymiy ekonominés vertes,
iSreiSkiamos kaip ekonominés pasekmés per vienerius karvés metus trims
Lietuvos pieniniy galvijy veisléms (atvirai Lietuvos Zalyjy galvijy populia-
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cijai, senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijai ir atvirai Lietuvos
juodmargiy galvijy populiacijai), pateiktos 3.5.1 lenteléje.

3.5.1 lentelé. Funkciniy pozymiy ribinés ekonominés vertés, Eurais

PoZymiy Posvmis. vat Ribinés EV
kompleksas ymis, virt. LZAP LZSG LJAP
Produktyvu- | gy go 0.16 0.21 0.16
mas
Mastitas, proc. -1,73 -1,64 -1,82
Slubavimas (kojy ligos), proc. -1,22 -1,07 -1,27
Sveikata Ketoze, proc. -1,13 -1,01 -1,30
Pieno karstiné, proc. -1,26 -1,14 -1,26
Metritas, proc. -0,95 -0,98 -1,00
Versiavimasis Distocija, proc. -1,23 -1,32 -1,31
Vaisiaus ziitis, proc. -1,87 -1,76 -2,19
Verseliy isgy- Il‘;;rrcl)lzstyvas verSeliy gaiStamumas, 114 130 1,70
venamumas Vélyvas verseliy gaiStamumas, proc. -3,49 -2,63 -3,51
Karviy iSgy- Karviy gaiStamumas, proc. -11,44 -9,18 -10,77
venamumas
TelyCiy apsivaisinimo indeksas, proc. 1,04 0,71 0,81
Karviy apsivaisinimo indeksas, proc. 1,95 1,96 3,82
Vaisingumas gfcl)zéiq rujos nustatymo indeksas, 0,59 0.51 037
Ilfr?)r:m rujos nustatymo indeksas, 1,63 1,75 2,74

Lietuvos Zalyjy galvijy atviros populiacijos (LZAP) ir Lietuvos juodmar-
giy galvijy atviros populiacijos (LJAP) ekonominés vertés (EV) pagal 1
kg perskaic¢iuoto pieno (ECM) buvo vienodos — 0,16 Eur/kg ECM. Lietu-
vos zalujuy galvijy senojo genotipo populiacijos (LZSG) EV buvo didesné —
0,21 Eur/kg ECM. Tam jtakos turé¢jo mazesnés pasary sgnaudos dé¢l mazesnio
LZSG galvijy primilzio. Ligy pozymiy EV isreiskiamos kaip ekonominés pa-
sekmés per vienerius karvés metus dél vidutinio sergamumo padidéjimo vie-
nu procentu. EV padauginus i§ 100, iSreiSkiamos bendros islaidos, tenkancios
vienam atitinkamos ligos atvejui. Didziausia visy sveikatos pozymiy EV buvo
LJAP, iek tiek maZesné — LZAP ir maziausia — LZSG ribinéje skaléje. Lygi-
nant Lietuvos Zalyjy galvijy atvirg ir senojo genotipo populiacijas nustatyta,
kad sveikatos pozymiy ekonominés vertés mazesnés LZSG, i§skyrus esant
metritui. DidZiausia EV buvo nustatyta mastito atveju visose trijose veislése.
Rezultatai parod¢, jog bendros iSlaidos vienam mastito atvejui svyruoja nuo
164,00 iki 182,00 eury, jskaitant tiesiogines iSlaidas, tokias kaip veterinarinis
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gydymas ar finansiniai nuostoliai dél pieno paSalinimo ir papildomy darbo
sanaudy. Nagy ligy atveju nustatyti nuostoliai siekia nuo 107,00 iki 127,00
eury. Tiesioginiy sveikatos pozymiy EV buvo nustatyta ketozei (nuo 101,00
iki 130,00 eury vienam atvejui), pieno karstinei (nuo 114,00 iki 126,00 eury
vienam atvejui) ir metritui (nuo 95,00 iki 100,00 eury vienam atvejui). Tiesio-
giniy sveikatos pozymiy EV turé¢jo jtakos pieno primilziy skirtumai, pavyz-
dziui, dél mazesnio LZSG veislés primilZio na§umo mazéja ekonominé verte,
nes su pienu patiriama maziau ekonominiy nuostoliy.

Didziausia ekonomin¢ distocijos verté apskai¢iuota LZSG (1,32 euro), o
maziausia — LZAP (~1,23 euro) veislése. Siekiant i§vengti dvigubo skaic¢iavi-
mo, regresinéje analizéje distocija buvo koreguojama pagal karviy ir verseliy
gaistamumo duomenis. LJAP parodé didZiausig vaisiaus Zities EV (uz pozy-
mio vieneto ir karvés mety pokyti), kuris buvo —2,19 euro, Siek tiek mazesné
EV buvo LZAP (~1,87 euro) ir LZSG (~1,76 euro) veisliy. Didziausia EV dél
ankstyvo verseliy gaiStamumo buvo jvertinta LJAP (—1,70 euro), maZzesn¢é —
LZSG (-1,30 euro) ir LZAP (—1,14 euro) veisliy. LZAP ir LJAP vélyvo-
jo verseliy gaiStamumo ekonominés vertés buvo panasios — nuo —3,51 iki

—3.49 euro, o LZSG sieké —2,63 euro. DidZiausi ekonominiai nuostoliai tarp
veisliy dél karviy gaiStamumo nustatyti LZSG (918 eury), LZAP (—1144
eurai) ir LJAP (-1077 eurai) veislése.

Pajamuy ir iSlaidy analizé. Simuliaciniy ekonominiy verciy analize (3.5.2
lentelé) parodé, kad tokie funkciniai pozymiai kaip mastitas, vaisiaus zitis,
vélyvasis verSeliy bei karviy gaiStamumas yra ekonomiskai itin svarbis. Tai
lémé i§samy tyrima, kurio tikslas — gilinimasis i pajamy ir iSlaidy struktira.
Tyrimo metu buvo detalizuotai iSnagrinéta, kaip skiriasi pajamos, gaunamos
i$ pieno, skerdenos, verSeliy ir tely¢iy pardavimo, bei iSlaidos, susijusios su
karviy auginimu, jy $érimu, séklinimu ir sveikatos priezitra. Tyrimas apima
dviejy skirtingy scenarijy — ,,zemo* ir ,,auksSto* — analize, siekiant iSryskin-
ti, kaip Sie funkciniy pozymiy aspektai veikia ekonoming naudg skirtingose
veislése.
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3.5.2 lentelé. Ekonominés pajamos ir islaidos (eurais) dél LJAP. LZAP ir LZSG veisliy mastito, vaisiaus Ziities skai-
Ciaus, velyvojo verseliy bei karviy gaistamumo padidéjimo 1 procentiniu punktu

Mastitas Vaisiaus Ziitis Veg:;i‘;?:;i‘;lm gaigzgllllllnas
LZAP | LZSG | LJAP | LZAP | LZSG | LJAP | LZAP | LZSG | LJAP | LZAP | LZSG | LJAP
PAJAMOS
Pienas 71,36 | 62,47 | -70,22 | 1,45 | 0,61 | 0,02 | —0,40 | 0,15 | 024 | —3,58 | —0,56 | —4,04
Skerdziamos karvés 715 | 6,08 | 502 | 1,63 | -1,83 | 2,78 | —0,18 | 0,41 | —0,13 | —4,72 | —3,88 | —4,69
Verseliai 099 | 052 | 111 | —499 | -507 | =6,60 | 0,09 | —0,12 | —0,19 | 0,51 | 057 | 0,92
Skerdziamos tely&ios 0,11 | 029 | —0,14 | 0,62 | —0,50 | 1,10 | —0,06 | 0,02 | —0,09 | —0,09 | —0,07 | 0,46
Gyvos tely&ios —13,73 | —9,98 | —18,30 | —18,74 | 18,69 | 21,57 | 3,43 | 2,76 | —4,67 | -15.81 | 14,48 | —18,41
Viso pajamy: 76,68 | —65,54 | 81,62 | 27,52 | 25,55 | 32,11 | —4,09 | 341 | —4,77 | 23,98 | -18,52 | 26,60
ISLAIDOS
Pagarai karvéms —16,32 | —14,61 | -16,43 | 0,60 | 0,01 | —0,19 | —0,14 | 0,08 | 0,06 | —0,72 | 022 | —0,98
Pagarai telyGioms 4,09 | 400 | 140 |-12,69 | -12,12 | -14,26 | 1,05 | 0,97 | 1,32 | 1,27 | 2,76 | 3,00
Veislinés karvés -0,06 | 0,07 | =022 | 0,05 | 0,06 | -026 | 0,00 | —0,01 | 0,04 | 0,05 | 0,03 | —0,06
Veislings telycios 011 | 0,08 | 006 | 028 | 0,26 | 0,77 | —0,03 | —0,02 | —0,10 | 0,04 | 0,07 | 021
Veterinarinés islaidos 35,59 | 36,79 | 34,65 | —0,18 | —0,10 | —0,39 | 0,09 | —0,02 | 0,13 | 1,12 | -1,32 | —1,24
Kitos i§laidos karvems | 0,18 | 0,16 | 020 | 048 | 049 | 046 | —0,01 | 0,01 | —0,01 | 0,9 | 087 | 0,93
Kitos ilaidos tely¢ioms | 0,80 | 0,82 | 027 | 245 | -235 | 2,71 | —0,12 | —0,10 | —0,15 | 024 | 054 | 0,58
Viso iSlaidy: 24,85 | 27,63 | 20,14 | -17,20 | -15,76 | 20,13 | -1,38 | -1,32 | -1,62 | 0,71 | 3,44 | 2,86




Pajamy analizé parodé¢, kad neigiama ekonominé graza uz piena, t. y. pra-
rasti pardavimai, bidinga visoms veisléms, tadiau didZiausia buvo LZAP
(71,36 euro) ir LJAP (=70,22 euro) veisliy, o maZiausia — LZSG (—62,47
euro), ir visa tai lémé primilziy skirtumai. Didziausios pajamos uz paskerstas
karves buvo gautos i§ LZAP, o maZiausios — i§ LJAP veisliy. Nuostoliai uz
neparduotas tely¢ias buvo skirtingi: maZiausias nuostolis nustatytas LZSG, o
didziausias — LJAP veisliy. Visos pajamos buvo susumuotos kaip bendrosios,
o LJAP ir LZSG veislése buvo jvertintos didZiausios ir maZiausios pajamos.
Karviy gydymas ir $érimas sudaré visy veisliy ekonomines islaidas. Didziau-
sios mastito sukeltos i§laidos buvo jvertintos LZSG. DidZiausig jy dalj sudaré
veterinarinés i§laidos. Siems rezultatams jtakos galéjo turéti tai, kad LZSG
veislés karviy laktacijos amzius buvo didziausias [104].

Sie duomenys taip pat pabrézia, kad vaisiaus Ziities skaigiaus padidéjimas
ne tik mazina galimas pajamas i§ gyvy telycCiy, verseliy ir skerdziamy karviy
pardavimo, bet ir Zenkliai didina veiklos islaidas, visy pirma dél aukstesniy
pasary sgnaudy.

Verseliy gaiStamumo atveju ekonominéms vertéms jtakos turéjo skerdeny
kainos. Skirtumas tarp ,,auksto* ir ,,Zemo* scenarijy parodé, jog pajamos i$
gyvy telyéiy yra nevienodos: atitinkamai LZSG, LZAP ir LJAP sudaro —2,76,
3,43 ir —4,67 euro. Didziausias vélyvojo verSeliy gaiStamumo iSlaidas 1émé
telyCiy $érimas: iSlaidos sieké nuo —0,97 iki — 1,32 euro.

Karvés gaiStamumo atveju pajamy analizé parodé, jog neigiama ekonomi-
né graza uz pienines, skerstinas karves ir gyvybingas tely¢ias buvo jvertinta
kaip didziausi prarasti pardavimai — LJAP ir LZAP veisliy. Visos pajamos
buvo susumuotos kaip bendrosios, o didziausios ir maziausios pajamos buvo
jvertintos atitinkamai LJAP ir LZSG veisléms. DidZiausios islaidos, susida-
riusios dé¢l padidéjusio karviy gaiStamumo, teko tely¢iy paSarams ir kitoms
karviy sanaudoms. Sudéjus visas i§laidas, didZiausios buvo LZSG, o maZiau-
sios LZAP veisliy.
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4. REZULTATU APTARIMAS

Galvijy kilmés analizé. Siuo metu Lietuvos Zalieji galvijai yra skirstomi
1 senojo genotipo ir atviros populiacijos Lietuvos zaluosius galvijus. 2021
metais zalyjy ir Zalmargiy populiacija sudaré 27 proc. visy Lietuvoje laitkomy
pieniniy galvijy, i$ kuriy 84 proc. buvo Lietuvos zalieji [1]. Senojo genotipo
Lietuvos zalieji galvijai 2021 metais sudaré¢ tik 0,04 proc. bendro visy mel-
ziamy karviy skaiciaus. Dabartiniu metu populiacija sumazéjusi iki kritinés
ribos, todeél biitina imtis papildomy priemoniy §ios veislés iSsaugojimui [29].

Misy tyrimo rezultatai parodé, kad atviroje Lietuvos zalyjy galvijy popu-
liacijoje vyravo zalmargiy holSteiny, airSyry, anglery, Danijos Zalyjy, holstei-
ny, Svedijos Zalmargiy, §vicy ir nezinomos kilmés genotipai. Tuo tarpu seno-
jo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje dominavo anglery, Danijos
zalyjy, Lietuvos zalyjy, senojo genotipo Lietuvos zalyjy, Svicy, Zalmargiy
holsteiny ir neZinomos kilmés genotipai.

Zalieji galvijai kaimyninése 3alyse, tokiose kaip Latvija ir Lenkija, buvo
tobulinami panaSiu buidu kaip ir Lietuvos Zalieji galvijai, naudojant Dani-
jos zaluosius, anglerus, zalmargius holsteinus ir kitas veisles [114]. Latvijos
zalyjy veislés iSsaugojimo programa pradéta 2013 metais, turint 134 kar-
ves, o dirbtinio apvaisinimo stotyse saugoma 41 buliaus spermos atsargos
[115]. Lenkijoje, pagal 2021 mety duomenis, veisliy iSsaugojimo programo-
je dalyvavo 3500 Lenkijos zalyjy galvijy, auginamy 320 bandy, kas sudaro
0,29 proc. registruoty galvijy [116].

Misy tyrimo duomenimis nustatyta, kad atviroje Lietuvos zZalyjy galvi-
Ju populiacijoje dominuoja karvés, turin¢ios zalmargiy holSteiny kraujo, jos
sudaré beveik 40 proc. visos populiacijos, holsteiny —14,96 proc., o Svedijos
zalmargiy — 14,73 proc. kraujo turin¢ios karveés. 16 proc. populiacijos karviy
kraujo kilme buvo neZinoma, atspindinti genetinés jvairoves ir veislinés iden-

Panasiis rezultatai nustatyti Cielava ir kt. tyrime [117]. Sie tyréjai nustate,
kad Latvijos zalieji galvijai taip pat néra grynaveisliai. Nemazg jy dalj sudaro
galvijai, turintys Danijos zalyjy, Zalmargiy holsteiny ir Svedijos Zalmargiy
galvijy kraujo.

Siuo metu daugelyje vidutinio klimato regiony dominuoja holiteiny veis-
lés karvés dél jy didelio produktyvumo [118]. HolSteiny veislé Siandien yra
daugelio selekciniy atranky rezultatas, o pastaraisiais deSimtmeciais hols-
teiny veislés galvijai buvo intensyviai selekcionuojami dél jy produktyvu-
mo, paliekant aiSkius domestikacijos pédsakus jy genome [119]. S. Nyman
su bendraautoriais [39], analizuodami Europos zaluosius galvijus, taip pat
pazymi, kad vietines veisles beveik visiSkai pakeicia komercinés zalyjy ir
holsteino—fryzy veislés.
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Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje iki 2010 mety karvés su vyraujanciu
zalmargiy holSteiny krauju sudaré¢ 30 proc. ir per 2011-2022 metus iSaugo
iki 48 proc. Lyginant abu laikotarpius, Zalyjy galvijy populiacijoje holsteiny
kraujo turin¢iy karviy skaicius padidéjo 8 kartus. Tuo tarpu karviy, turinciy
Svedijos Zzalmargiy veislés kraujo, skai¢ius sumazéjo perpus, o Danijos Zaly-
ju veislés kraujo turinéiy karviy — 95 proc. Svicy veislés karviy skaiéius su-
mazgejo 3,6 karto, o anglery veislés karviy sumazéjo nuo 6340 iki 50 galvijy.

ISsaugoti veisles su unikaliomis genetinémis savybémis yra labai svarbu.
Taciau dél auksty genetiniy istekliy programy jgyvendinimo ir valdymo sa-
naudy nejmanoma iSsaugoti visos genetinés jvairoves. Pirmasis zingsnis, sau-
gant geneting jvairove, yra genetiniy itekliy jvertinimas ir tinkamy populia-
cijy atranka saugojimui, siekiant i$laikyti kuo didesng jvairove veisléje [39].

Misy duomenimis nustatyta, kad iki 2010 mety senojo genotipo Lietuvos
zalyjy galvijy kilmeje dominavo Lietuvos zalyjy (11 ir 94) (25 proc.), anglery
(22 proc.) ir Danijos Zalyjy (20 proc.) galvijy genai, o po 2011 mety — atitin-
kamai 30, 25 ir 25 proc. Atkuriamojo darbo eigoje po 2011 mety Lietuvos za-
lyjy (11 ir 94) galvijy kraujo dalis padidéjo 5 proc., anglery — 3 proc., Danijos
zalyjy — 5 proc., o nezinomos kilmés sumaz¢jo 14 proc. Tai rodo, kad vyksta
nuoseklus selekcinis darbas, skirtas iSsaugoti §ig veislg. Galvijai néra geri-
nami su kitomis veislémis, siekiant iSlaikyti geneting jvairove. Toks pozitris
padeda islaikyti jvairove veislés viduje ir jos unikalumg, uztikrinant genetinj
identitetg ir tgstinuma.

Populiacijy pradininky analizé. Galvijy kilmés analiz¢ parodé, kad for-
muojant Lietuvos zalyjy galvijy populiacija, atskirais laikotarpiais buvo jtrau-
kiami gyviinai be kilmés duomeny. LZ atviros populiacijos 1946-2004 mety
laikotarpiu 6 proc. sudare pradininkai, kuriy tévai buvo nezinomi, 4 proc. pra-
dininkai, kuriy zinomi tik motinos tévai ir 18 proc. — pradininkai, kuriy buvo
zinomi tik tévo tévai, o 2010-2020 mety laikotarpiu atitinkamai 0,001 proc.,
10 proc. ir 0,01 proc. Senojo genotipo LZ populiacijos pradininky analizé at-
skleid¢, kad véliausio veislés kiirimosi 1959-2004 mety laikotarpyje 12 proc.
pradininky buvo Zinomi tik tévo tévai.

Bendra Europos Zalyjy (Svedijos, Danijos, Lenkijos, Norvegijos Latvijos
ir Lietuvos) pradininky analiz¢ [39] parodé, kad nuo 1960 iki 2018 mety gimé
9036935 gyviinai, i$ kuriy 1559777 gyviny tévai buvo nezinomi, tai sudaré
17,26 proc. visos populiacijos. Lyginant miisy tyrimo duomenis su Europos
zalaisiais galvijais, LZ atviroje populiacijoje 1946—2020 metais gyviiny, kuriy
tévai ar vienas i8 tévy buvo nezinomi, sudaré 15 proc., o Lietuvos juodmargiy
atviroje populiacijoje — 7,5 proc. Taéiau per 2016-2020 mety laikotarpj LZ
atviroje populiacijoje buvo 11,3 proc. galvijy su nezinoma tévine puse, t. y.
7inomi tik motinos tévai, o informacijos apie tévo tévus nebuvo. Sis aspektas
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rodo, kad biitina atkreipti démes;j j tikslesnj kilmés duomeny informacijos
surinkimg ir dokumentavima.

Kilmés uzbaigtumas. Senojo genotipo Lietuvos Zalieji galvijai iki 2007
mety buvo jraSomi j bendrag kilmés knyga su atviros populiacijos zalyjy ir
zalmargiy galvijais. Toks jrasy suvedimas apsunkino senojo genotipo Lie-
tuvos zalyjy galvijy, kaip ekonomiskai maziau naudingy galvijy, stebésena,
palyginti su tarptautinémis ar pagerintomis veislémis. Dél Siy priezas¢iy 2008
metais senojo genotipo galvijams buvo suteiktas atskiras veislés kodas (94)
[28]. Per desimties mety laikotarpj senojo genotipo galvijy, jraSyty j pagrindi-
nj kilmés knygos skyriy ir atviros populiacijos Lietuvos zalyjy galvijy pirmo-
je kartoje buvo 100 proc., o senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy, jrasyty
1 pagrindinj ir papildoma KK skyrius, — 96,1 proc. Antros ir trecios kartos
vidutinis kilmés uzbaigtumas svyravo nuo 91,5 proc. iki 100 proc. Kaip ir
tikétasi, vidutinis kilmés uzbaigtumas sekanciose kartose palaipsniui mazg¢jo.
Maziausias vidutinis kilmés uzbaigtumas Sestoje kartoje buvo nustatytas se-
nojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy (69,3 proc.), pagrindiniame KK skyriu-
je iraSyty — didesnis (71,4 proc.), o didziausias atviros populiacijos Lietuvos
zalyjy galvijy (78,9 proc.).

Paura ir kt. [120] iSanalizavo dvi vietines Latvijos veisles ir nustaté pana-
Sy Latvijos Zalyjy (94,23 proc.) ir Latvijos Sémy (90,7 proc.) galvijy kilmeés
uzbaigtuma. Kaip nurodé autoriai, tokiems rodikliams jtakos turéjo ilga La-
tvijos Zalyjy galvijy registravimo istorija ir palyginti trumpas Latvijos §émy,
kaip veislés, registracijos laikotarpis.

Mazesnis kilmés uzbaigtumo lygis buvo gautas tyrime [121], kuria-
me buvo vertintos nykstancios ispany galvijy veislés: ‘Berrenda en Negro’
(82,76 proc.) ir ‘Berrenda en Colorado’ (79,57 proc.). Addo ir kt., [122] duo-
menimis, anglery, kaip vienos i§ vietiniy Vokietijos galvijy veisliy, kilmés
uzbaigtumas sudaré net 90 proc. ir buvo zymiai didesnis, negu Zalyjy ir zal-
margiy galvijy pirmojoje tévy kartoje.

Zinios apie kilmés uzbaigtuma yra labai svarbios, nes veislés jvaisos laips-
nis priklauso nuo tos veislés kilmés iSsamumo, o didelé dalis triikstamy kil-
meés duomeny gali sukelti rimtg jvaisos laipsnio padidé¢jima ir lemti su tuo
susijusius nuostolius [123]. Sio tyrimo rezultatai parod¢, kad vidutinis atvi-
ros populiacijos Lietuvos zZalyjy galvijy kilmés uzbaigtumas per Sesias kartas
buvo didesnis (90 proc.) nei Ispanijos galvijy, bet maZesnis nei Latvijos zaly-
ju galvijy [120, 121].

Populiacijy struktiiros poky¢iai. Siuolaikiniy atviry populiacijy duome-
nys skiriasi dél intensyvaus veisimo. Miisy tyrimas parodé, kad 2021 me-
tais populiacijy, kurioms taikomos skirtingos veisimo programos didziausias
populiacijos viduje naudojamy buliy amzius (27,8 metai) buvo nustaty-
tas senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy, jrasSyty j pagrindin; KK skyriy
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(LZSG_PKK), kuris buvo net du kartus didesnis nei senojo genotipo Lietuvos
zalyjy galvijy, pagrindiame ir papildomame KK skyriuje jraSyty, populiacijos
(LZSG_PKKirP). Senojo genotipo Lietuvos juodmargiy, jradyty j pagrindinj
KK skyriy (LJSG_PKK) vidutinis buliy amzius buvo nustatytas 8,5 metai, o
atviry populiacijy LZ ir LJ amZius buvo atitinkamai 5,5 ir 5,2 metai. Didelj
vidutinj senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy buliy amziy galima paaiskin-
ti tuo, kad dirbtinio apvaisinimo praktika leidzia naudoti spermg daugelj mety
po jos surinkimo [124]. Dirbtinis apvaisinimas galvijams pirma kartg buvo
sekmingai pritaikytas XX amziaus pradZioje. Sios technologijos naudojimas
galvijininkystéje [125] leido ilgalaikiai naudoti buliy sperma, taip padidinant
ju vidutinj reprodukcinj amziy. Taciau ir jdiegus karviy séklinima Saldyta bu-
liy sperma, natiiralus kergimo biidas vis tiek buvo naudojamas [126]. Panasis
rezultatai buvo gauti ir analizuojant Latvijos zaluosius galvijus [120], kur
vidutinis Latvijos Zalyjy buliy amzius svyravo nuo 13,3 iki 24,6 mety. Didel;
buliy amziy, kaip ir miisy tyrime, lémé tai, kad buvo naudojama sperma 1§
geny banko.

Daugumoje iSsivys¢iusiy pieno pramonés Saliy vidutiniy karviy produk-
tyvi gyvenimo trukmé yra nuo 2,5 iki 4 mety [127]. Miisy tyrime analizuo-
jant skirtingais metais gauto prieauglio skaiiy ir jy motiny amziy nusta-
tyta, kad 2005-2021 metais motiny amZius sutrumpéjo: LZAP — 35 proc.,
LZSG_PKKirP — 26 proc., 0 LZSG_PKK — 20 proc. Nepaisant to, 2021 me-
tais LZSG_PKK karviy vidutinis reprodukcinis amzius vis tiek isliko ilgiau-
sias (3,7 metai), kuris buvo 0,4 mety ilgesnis uz LZAP ir LZSG_PKKirP.
Vyresnj karviy amziy senojo genotipo populiacijose galima paaiskinti tuo,
kad Sios karvés pasizymi ilgaamziSkumu. Kaip teigia Adamczyk ir kt. [128],
mazesnio produktyvumo karvés (iskaitant vietines veisles), paprastai pasizy-
mi didesniu ilgaamziSkumu. Apie tai, kad vietinés karvés yra ilgaamziSkes-
nés, nustatyta kitame tyrime [129], kuriame nurodoma, kad Zymiai mazesnis
vietiniy veisliy produktyvumas i§ dalies kompensuojamas (nors ne visuomet
nuosekliai) tokiu privalumu, kaip ilgaamziskumas. Bieber ir kt., [129], pazy-
mi, kad vietiniy veisliy atsparumas gali prisidéti prie ekologisky pieno gamy-
bos sistemy tvarumo gerinimo. Jonkus ir kt. [114] pazymi, kad atsizvelgiant |
laikymo tikslus, mazas pieno produktyvumas néra pagrindiné vietiniy karviy
skerdimo priezastis, o pagrindinis tikslas yra uzauginti kuo daugiau ne su
ivaisa verSeliy, siekiant iSsaugoti geneting jvairove.

Analizuojant karti] intervalus nustatyta, kad LZAP pateliy kart{ intervalas
buvo vidutiniS§kai 4 metai. Tuo tarpu senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy,
kuriems taikomas veislés atkiirimas, nustatytas intervalas buvo didesnis nei 5
metai. 2015 metais didZiausias buliy intervalas tarp kartg — 15,5 mety — bu-
vo uzfiksuotas LZSG PKKirP populiacijoje, 0 maZiausias — 5,5 mety —
LJSG_PKKirP. Tam jtakos turéjo reproduktoriy amzius, kuris miisy atliktame
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tyrime buvo nustatytas atitinkamai didziausias grynaveisliy LZ buliy, ma-
Ziausias — senojo genotipo Lietuvos juodmargiy buliy.

Lyginant su kity mokslininky atliktu tyrimu [126], kuriame buvo analizuo-
jamos vietinés baltnugarés karvés, ir kuriame nustatytas 8,4 mety buliy karty
intervalas, o karviy — 5,3 metai. Nuo 2010 mety vidutinis Latvijos zalyjy
veislés patiny karty intervalas svyravo nuo 14,0 iki 20,8 mety [120]. Musy
atveju pasikartojo tendencija, rodanti, kad buliy ir karviy amziui jtakos turi
karty intervalas. Serensen ir kt. [68] nustaté, kad Danijos zalyjy galvijy karty
intervalas buvo 5,0 metai (1997-1998 metais) ir 4,8 metai (2001-2003 me-
tais), Danijos holsteiny — 5,0 metai (1983—1992 m.) ir 4,6 metai (1993—-2003
metais). Didesnis kartos intervalas (6,66 metai) buvo apskai¢iuotas 2004 me-
tais Airijos holsteino fryzy [123].

Nustatyta, kad LZSG PKK karviy vidutinis amzius yra 4,5 metai, o LJSG
PKK — 4,9 metus. Jauniausios karvés ir telyCios buvo nustatytos atvirose po-
puliacijose: LZAP — 3,3 mety, LJAP — 3,2 mety. Lietuvos vietiniy baltnugariy
vidutinis motininio sgstato amzius buvo nustatytas 4,8 metai [126].

Karviy pasiskirstymas pagal amziy Lietuvos zalyjy atviroje populiacijoje
atskleidé, kad jaunos, dviejy mety karves sudaro didziausig dalj (25,20 proc.).
Tai leidzia daryti prielaida, kad atvira populiacija yra jauna ir ja galima pro-
duktyviai panaudoti, nes kuo daugiau jauny gyvuliy, tuo didesné tikimybé
gauti daugiau palikuoniy [126]. Palyginti su LZ atvira populiacija, senojo
genotipo Lietuvos Zalyjy populiacija (LZSG_PKKirP) yra vyresné. Joje
dominuoja trejy mety karvés, sudarancios 26,67 proc., ir keturiy mety kar-
vés, sudarancios 20,00 proc. Tuo tarpu LZSG PKK grupéje didziausia dalj,
33,33 proc., taip pat sudaro trejy mety karvés.

Bieber ir kt. [129], atlike tyrima, kuriame lygino vietines ir komercines
pieniniy galvijy veisles, nustate, kad karviy gyvenimo trukmé (pagal lakta-
cijy skaiciy) skiriasi tarp veisliy: Lenkijos zalyjy ir Zalmargiy gyvenimo tru-
kmeé siekia 4,99 mety, Lenkijos zalyjy — 4,62 mety, Lenkijos holsteiny — 4,09
mety, Svedijos Zalyjy — 3,07 mety, o Svedijos holsteiny — 2,87 mety.

Ivaisos ir pridétinio genetinio rysio koeficientai. Miisy tyrimas parodé,
kad 2021 metais LZSG_PKXK populiacijoje, turinéioje maza individy skaigiy,
vidutinis jvaisos koeficientas, apskaiCiuotas pagal gyviiny su jvaisa skaiciy,
buvo itin aukstas — 9,24 proc. Taip pat buvo nustatyta didziausia per metus uz-
fiksuota genetinio rysio pokycio reik§me Siai populiacijai, siekianti 0,00040.
Jeigu genetinio rySio reikSme didéja, tai reiskia, kad populiacijoje mazéja ge-
netiné jvairove. Tai rodo, kad veisimas mazose ir uzdarose populiacijose kelia
jvaisa, siekiantis 5,35 proc., buvo nustatytas LISG_PKK populiacijoje. Pie-
niniy galvijy populiacijose jvaisa yra gana jprastas reiskinys, ypa¢ naudojant
modernias selekcijos praktikas, pvz., dirbtinj apvaisinima, kur naudojama ne-
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daug buliy (kaip miisy tyrimo atveju — LZ senojo genotipo), intensyviai da-
lyvaujanciy veisimo programose, kas didina jvaisos lygj ir mazina efektyviy
populiacijy dydzius [39].

Geresné padétis yra didelése atvirose populiacijose, taciau net ir ten, ga-
lima teigti, veisimo programose yra skirtumy. Jvaisos koeficientas atviroje
Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje nustatytas 2,71 proc., genetinio rySio
poky¢io reikSmé Siai populiacijai, siekiantj 0,00006, LJ atviroje populiaci-
joje — 3,72 proc. Addo ir kt. [122], tyre vokieCiy veisliy individy su jvaisa
jvaisos koeficientus, nustaté: Vokietijos anglery — 2,19 proc., o zalyjy ir zal-
margiy galvijy populiacijose — 1,94 proc. Miisy tyrimas parodé, kad gyviny,
gauty giminingo veisimo biidu, skai¢ius buvo mazesnis saugomose populia-
cijose. LZSG PKK grupéje 40 proc. individy buvo gauti giminingo veisimo
biidu, LISG_PKK — 75 proc., o atvirose abiejose populiacijose — daugiau nei
98 proc. gyviny. Tikétina priezastis yra tai, kad didelése populiacijose jvai-
sa nekontroliuojamai did¢ja dél prioriteto didinti produktyvuma ir naudoti
geriausius bulius. Poreikis valdyti jvaisos laipsnj uzdarose gyviiny populia-
cijose, pvz., naminiy gyviiny, nelaisveje laikomy laukiniy gyviny ar iikiuose
auginamy gyviny, vis labiau akcentuojamas tarptautinéje politikoje, dedant
individualias nacionalines pastangas ir vadovaujant reguliavimo instituci-
joms, tokioms kaip Jungtiniy Tauty tikiniy gyviiny organizacija [122].

Efektyvumo rodiklis Ne. Dabartiné Jungtiniy Tauty tikiniy gyviiny orga-
nizacijos (FAO) rekomendacija yra iSlaikyti veisles, kuriy didZiausias jvaisos
laipsnis yra 1 proc. vienai kartai. Norint tai pasiekti, butina iSlaikyti ne ma-
ziau kaip 50 efektyvumo rodiklj (Ne) [130].

2021 metais senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy, jraSyty j pagrindinj
KK skyriy, populiacijoje Ne rodiklis, skai¢iuojamas pagal tévy skaiciy, buvo
kritiSkai zemas (42). Lyginant su senojo genotipo populiacija, jraSyta pagrin-
diniame ir papildomame KK skyriuose, Ne buvo 2,5 kartus mazesnis. Dél
to populiacija pripazjstama kritine ir veislé yra ties iSnykimo, o tai susij¢ su
genetings jvairoves sumazejimu. Todél siekiant i§saugoti veisle, biitina didin-
ti efektyvyjj populiacijos dydj. Atviros populiacijos Lietuvos zZalyjy galvijy
efektyvumo dydis (Ne), skaiiuojamas pagal tévy skaiciy, sieké 3855.

Atviros populiacijos Zalyjy galvijy Ne (pagal jvaisq) buvo 1,5 karto ma-
Zesnis nei senojo genotipo, kurio rodiklis buvo 103. Lyginant LZSG PKKirP
su LZSG PKK paaiskéjo, kad pastaryjy Ne rodiklis, siekiantis 59, buvo be-
veik 1,7 karto maZesnis nei LZSG_PKXKirP.

Efektyvus populiacijos dydis (Ne), nustatytas skirtingoms populiacijoms
Serensen ir kt. [68] tyrime, holSteiny, dZersiy ir Danijos Zalyjy galvijy atveju
atitinkamai buvo 49, 53 ir 47. Naujesni tyrimai, atlikti Pauros ir kt. [120]
rodo, kad 2015-2019 metais faktinis Latvijos Zalyjy veislés populiacijos dy-
dis sieké 112 (Ne pagal jvaisg) ir 186 (Ne pagal tévus). Nymann ir kt. [39]
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atliktame tyrime, kuriame buvo analizuoti Europos Zalieji galvijai, nustaty-
tas efektyvus populiacijos dydis (pagal jvaisos laipsnj), gimusiy nuo 1960
iki 2018 mety. Zalyjy pieniniy galvijy, tame tarpe ir Lietuvos Zalyjy galvijy
atviros populiacijos ir tradiciniy anglery, efektyvis populiacijos dydziai buvo
atitinkamai nustatyti kaip 226 ir 64. Addo ir kt. [122] tyrime nustaté efektyvy
populiacijos dydj pagal jvaisos laipsnj: anglery veislei buvo nustatyta 156, o
zalyjy ir Zalmargiy veislei — 170.

Pieno produktyvumo rodikliai. Kaip parodé misy analiz¢, Zalyjy ir zal-
margiy karviy, jraSyty j pagrindinj kilmés knygos skyriy, vidutinis pieno pro-
duktyvumas buvo 7751 kg 4,36 proc. riebumo ir 3,36 proc. baltymingumo
pieno. I papildomg KK skyriy jrasyty karviy produktyvumas buvo 229 kg di-
desnis nei pagrindiniame skyriuje jrasyty karviy. Sie produktyvumo rodikliai
buvo artimi Vokietijos vietinéms veisléms, kurios dazniausiai randamos Siau-
ringje Salies dalyje, produktyvumui per laktacija: anglery — 7500 kg 3,5 proc.
baltymy ir 5 proc. riebaly bei zalyjy zalmargiy — 7000 kg, 3,5 proc. baltymy
ir 4 proc. riebaly [122].

Yra zinoma, kad vietiniy veisliy karvés yra maziau produktyvesnés nei
specializuotos veislés [131], nes jos daznai yra auginamos tradicinése tikinin-
kavimo sistemose, kur Seriamos tik ganykly istekliais be papildomo koncen-
trato [132].

Masy tyrimu nustatyta, kad senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy, jra-
Syty 1 pagrindinj KK skyriy, kur registruojami tik grynaveisliai gyvinai,
produktyvumas yra 2311 kg mazesnis nei atviros populiacijos [1]. Lyginant
senojo genotipo Lietuvos Zaluosius ir Lenkijos Zaluosius, pastaryjy produk-
tyvumas buvo mazesnis, siekiantis 3786 kg (4,26 proc. riebaly ir 3,39 proc.
baltymy) [116].

Muisy atlikto tyrimo, kurio metu analizavome atvirg Lietuvos zalyjy gal-
vijy populiacija, duomenys parod¢, kad karviy, gimusiy iki 2010 mety, paly-
ginus su karvémis, gimusiomis po 2011 mety, produktyvumas didéjo. Nuo
2011 mety HOL veislés karvés abiejuose genotipuose pasizymejo didziausiu
produktyvumu. Remiantis Airijos mokslininky atliktu tyrimu, holSteiny veis-
lés karveés taip pat pasizyméjo didesniu produktyvumu, lyginant su kitomis
veislémis [133].

Tagiau HOL, SZ, SV ir NEZ veisliy karviy kraujo laipsniui vir§ijant
50 proc., nebuvo pastebétas produktyvumo padidéjimas, jy produktyvumas
buvo net maZesnis, lyginant to paties laikotarpio karvémis, turin¢iomis iki
50 proc. $iy veisliy kraujo (p < 0,001). Tai rodo, kad didesnis kraujo laipsnio
procentas gali turéti jtakos pieno produktyvumui. Taciau skirtingai nuo kity
veisliy, ZH ir Al kraujo laipsnio didéjimas padidino ir pieno kiekj.

Analizuojant Siuo metu veisiamos Lietuvos zalyjy galvijy populiacijos
karviy produktyvumo duomenis nustatyta, kad su 25-50 proc. genotipu di-
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dziausig pieno kiekj per laktacija davé HOL veislés karvés. Palyginti su ZH
veisle, 1§ HOL karviy buvo primelzta 11 proc. daugiau pieno (p < 0,001). Ta-
¢iau analizuojant pieno kiekio pokytj, nustatyta ta pati tendencija, kaip ir vi-
sos populiacijos, kad did¢jant veislés kraujo daliai, HOL veislés karviy pieno
kiekis sumazéjo 187,08 kg (p < 0,05), tuo tarpu ZH veislés karviy - padidéjo
383,27 kg (p < 0,001 ). Nepaisant to, i§ HOL veislés karviy vis dar buvo pri-
melZta 4,46 proc. daugiau pieno nei i§ ZH veislés karviy (p < 0,001).

Ta pati tendencija pastebéta ir analizuojant pieno baltymy bei rieba-
ly kiekius. Didéjant HOL kraujo daliai, baltymy kiekis sumazéja 2,7 proc.,
(p < 0,05), o riebaly — 3,6 proc. (p < 0,001). Tuo tarpu ZH veislés karviy bal-
tymy kiekis padidéjo 4,9 proc., o riebaly — 5,9 proc. (p < 0,001).

Panasius rezultatus gavo ir Anskiené [77], tirdama holsteiny itakg juodmar-
giy karviy produktyvumui. Ji nustaté, kad holsteinizacijos laipsniui padidéjus
iki 87,5 proc. ir daugiau, pastebimas karviy produktyvumo maz¢jimas lygi-
nant su Zzemesne holSteinizacijos laipsnio klase. Latvijos mokslininky atliktas
tyrimas apie kraujo laipsnio jtakg Latvijos zalyjy karviy produktyvumui, pa-
rodé, kad didziausiu produktyvumu pasizymeéjo karvés su zalmargiy holstei-
ny krauju, maZiausiu — su Svedijos Zalmargiy krauju [117].

1998 metais atliktame tyrime, kurj atliko Strazdas ir kt. [134], skirtingy
genotipy ir linijy Lietuvos Zalyjy karviy produktyvumo rodikliy palyginimas
parodé, kad didziausig pieno kiekj per laktacijg — 3947,7 kg — davé holsteiny
zalmargiy genotipo pirmaversés karves, o maziausig — 3530,6 kg — Danijos
zalyjy veislés karvés. Be to, didziausias pieno riebaly kiekis, siekiantis 163,8
kg, buvo gautas i§ holSteiny zalmargiy karviy, o didziausias baltymy kiekis —
116,6 kg — 1§ Danijos zalyjy genotipo karviy. PetraSkienés ir kt. [135] atlikta
Lietuvos veisiamy pieniniy galvijy vidutinio produktyvumo analizé taip pat
parodé panasSius rezultatus. Jie nustate, kad auks¢iausiu produktyvumu, taip
pat riebaly ir baltymy kiekiu piene pasizymeéjo HOL veislés karvés, o maziau-
siu — Danijos zalieji galvijai.

Strazdo ir Masiulienés [136] tyrimas nustaté, kad didziausig pieno kiekj
per laktacijg (5296,7 kg) davé holsteiny fryzy genotipo karvés. Anglery ge-
notipo karves dave 4658,7 kg pieno, 197,8 kg riebaly ir 163,4 kg baltymy, o
Danijos zalyjy genotipo karvés — 4617 kg pieno, 188,2 kg riebaly ir 157,2 kg
baltymy. Petrakova ir kt. [2], analizuodami Lietuvos zaluosius galvijus nusta-
te, kad kilmés Zinomumas statistiSkai patikimai veikia karviy produktyvuma.
Tai rodo, kad kilmés Zinomumo laipsnis yra svarbus veiksnys, veikiantis pie-
no gamybos rodiklius. Karvés, turin¢ios 75—100 proc. Zinoma kilme, pasieke
aukStesn] produktyvuma (5094,9 kg pieno, 225,6 kg riebaly, 162,5 kg balty-
my), o visiSkai zinomos kilmés karviy (100 proc. zinomumo) rodikliai buvo
dar didesni (5276.,4 kg pieno, 234,7 kg riebaly, 179,4 kg baltymy). Strazdas
ir kt. [134] 1998 metais nustaté, kad skirtingy genotipy Lietuvos zalosios
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pirmaversés karvés buvo nevienodai produktyvios. Produktyviausios buvo
holsteiny Zalmargiy genotipo karvés, o maZiausiai pieno primelzta i§ Danijos
zalyjy genotipo pirmaversiy. Daugiausia pieno riebaly ir pieno baltymy gauta
18 holSteiny Zalmargiy genotipo pirmaversiy pieno.

2007 mety duomenimis, Skaistgirio z. Ui. bendrovés saugomos senojo ge-
notipo Lietuvos Zalyjy galvijy bandos vidutinis produktyvumas buvo 5500 kg,
pieno riebumas 3,65 proc., o baltymingumas — 3,5 proc. [19].

Misy tyrime, analizuojant senojo genotipo Lietuvos Zalyjy galvijy pro-
duktyvuma pagal genotipa, nustatyta, kad genotipo > 50 proc. AN, DZ ir LZ
karvés per laktacijg davé tokj patj pieno kiekj (4571,91 kg), turintj 197,46 kg
riebaly ir 166,72 kg baltymy. Tuo tarpu LZSG karvés per laktavija davé ma-
ziausiai pieno — 4258,57 kg su 183,26 kg riebaly ir 184,66 kg baltymy.

Eksterjero analizé parodé, kad genetiniai ir laiko veiksniai turéjo jtakos
analizuojamiems eksterjero pozymiams. Ciurlys ir kiti mokslininkai [137]
1998 metais analizuodami Lietuvos juodmargiy ir zalyjy galvijy selekcija
nustaté, kad tiek bandos veislingumas, tiek bulius turi patikimg jtaka karviy
eksterjerui. Analizuojant buliaus jtaka duktery eksterjerui skirtingo veislin-
gumo bandose, buvo pastebéta, kad maziau holSteinizuotose bandose buliaus
poveikis duktery eksterjerui yra didesnis.

AukStis. Misy tyrimai parodé, kad analizuojant Lietuvos zalyjy galvi-
Ju atvirg populiacija, auks¢iausios 2550 proc. genotipo grupéje buvo HOL
karvés (139,62 cm +0,37), gimusios iki 2010 mety. Vélesniu laikotarpiu
jy agis dar padidéjo 1,12 cm. Zemiausios buvo AN karvés (135,32 + 0,23)
(p < 0,001). Didéjant dominuojangios veislés kraujo laipsniui (> 50 proc.), ZH
karviy aukstis padidéjo 1,19 cm, o SZ karviy —sumazéjo 1,21 cm (p < 0,001).

Siuo metu veisiamoje Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijoje, nepriklauso-
mai nuo genotipo, auksc¢iausios buvo HOL karvés, kuriy aukstis siekeé 145,96
cm ir 146,52 cm. (p < 0,001). Didéjant ZH kraujo daliai, karviy aukstis padi-
déjo nuo 142,53cm iki 143,50cm (p < 0,001), taciau iSliko 3,02 cm zemesnés
(p <0,001) neit HOL karvés.

Lietuvos Zalyjy galvijy gerinimo programoje 2019-2023 metams vienas
1§ uzdaviniy buvo pasiekti, kad suaugusiy karviy aukstis ties kryziumi biity
145 cm [30]. Misy tyrimas parodé, kad HOL karviy grupéje Sis tikslas buvo
pasiektas, ZH karviy aukstis taip pat padidéjo.

Nustatéme, kad senojo genotipo LZ 25-50 proc. genotipo grupéje kar-
viy aukstis svyravo nuo 130,22 iki 131,00 cm. Did¢jant analizuojamy veis-
liy kraujo laipsniui, karviy aukstis did¢jo, ir svyravo nuo 134,62 iki 135,67
cm. Kuosa ir kt. [138] nustaté, kad Danijos zalyjy karviy vidutinis aukstis
ties ketera buvo 132,1 cm. Darbuto [36] tyrime buvo nustatyta, kad Lietu-
vos zalyjy karviy aukstis ties ketera buvo 124,5 cm, o anglery veislés karvés
buvo 1,1 proc. aukstesnés — 125,9 cm. Lyginant Siuos duomenis galima teigti,
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kad senojo genotipo Lietuvos zalosios karvés, ypac tos, kurios turi didesnj
(= 50 proc.) vyraujanciy veisliy kraujo laipsnj, pagal aukstj yra artimos 1968
metais tirtoms Danijos Zalosioms karvéms [138].

A. J. Strazdas [139] 1966 metais savo disertacijoje ,,Lietuvos zZalyjy gal-
vijy tobulinimas, panaudojant Danijos zaluosius“ nurodé, kad Danijos zaly-
ju veisleés galvijy, jraSyty 1 kilmés knyga, vidutinis aukstis ties ketera buvo
132,1 cm. Lietuvos Zalyjy veislés grynaveisliy karviy aukstis ties ketera po
pirmo apsiversiavimo buvo 126,6 cm, po antro — 126,9 cm, ir po trecio —
127,4 cm. Uzsienio mokslininky duomenimis, Lenkijos holsteiny fryzy kar-
viy vidutinis aukstis ties kryziumi buvo 142,46 cm [140].

Kiino gylis. Anaizuojant Lietuvos Zalyjy galvijy atvirg populiacija, ZH
karviy, gimusiy po 2011 mety, kiino gylis buvo jvertintas Zemesniu vidutiniu
balu nei gimusiy ankstesniais metais, nepriklausomai nuo vyraujancio kraujo
laipsnio. Karviy, turin¢iy daugiau nei 50 proc. HOL kraujo laipsnj ir gimusiy
po 2011 mety, vidutinis vertinimo balas padidéjo, o tai rodo, jog Sios grupes
karvés buvo jvertintos 0,23 punkto auks¢iau nei ankstesniy mety gimimo kar-
vés (p <0,01).

Siuo metu veisiamoje Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijoje HOL karvés
taip pat pasizyméjo didesniu kiino gyliu, palyginti su kitomis karviy veislé-
mis. HOL karviy kiino gylio vidutinis balas buvo auksciausias, nepriklauso-
mai nuo genotipo, atitinkamai 6,30 £ 0,04 ir 6,42 = 0,04 (p <0,001). Kiino
gylio jvertinimas parodé, kad 25-50 proc. genotipo grup¢je optimaliu balu
buvo jvertinta 17,96 proc. analizuojamy karviy, i§ kuriy didZiausig dalj
(44,93 proc.) sudaré¢ HOL karvés. Genotipo > 50 proc. grupeje — 18,28 proc.
karviy, i§ kuriy daugumé (64 proc.) sudaré ZH karvés.

Kity autoriy atlikti tyrimai parodé¢, kad Lenkijos holsteiny fryzy veislés
karviy kiino gylio balas buvo — 5,54 [140]. 1996 metais atliktas Lietuvos
zalyjy veislés karviy eksterjero linijinis vertinimas parodé, kad pirmaversiy
karviy kiino gylio jvertinimas buvo 4,47 balo, o suaugusiy karviy — 5,62 balo,
kai optimalus jvertinimas buvo 7 balai [141].

Lietuvos mokslininkai [37] nustaté, kad karviy tikinio naudojimo trukmé
teigiamai koreliavo su karviy tigiu, stambumu ir pieniniu tipu, bet neigiamai
— su uzpakalio kampu.

UzZpakalio kampas. Misy tyrimas parod¢, kad Lietuvos zalyjy galvijy
atviroje populiacijoje ankséiau gimusiy ZH karviy 25-50 proc. genotipo
grup¢je uzpakalio kampo vertinimo balas buvo 4,84 (+0,02), o > 50 proc.
genotipo grup¢je — 4,66 (£0,02). Tuo tarpu véliau gimusiy karviy atitin-
kami balai buvo aukstesni: 5,16 (+0,02) 25-50 proc. genotipo grupéje ir
5,13 (0,1) > 50 proc. genotipo grupg¢je.

Tyrimas parodé, kad Siuo metu veisiamoje Lietuvos zalyjy galvijy po-
puliacijoje artimiausios optimaliam uzpakalio kampo vertinimo balui yra

134



ZH veislés karvés: 25-50 proc. genotipo grupéje vidutinis balas buvo 5,11
(+0,04), 0 > 50 proc. genotipo grup¢je — 5,12 (+0,02). Nustatéme, kad pagal
uzpakalio kampo jvertinimg balais, didziausia, 50,64 proc. karviy dalis, buvo
jvertinta optimaliai — 5 balais. DidZiausia jy dalj sudaré ZH (30,96 proc.), Al
(24,75 proc.) ir HOL (22,88 proc.) karvés. Genotipo > 50 proc. grupéje taip
pat dauguma, 51,45 proc. karviy, gavo 5 balus, i$ jy 76,84 proc. buvo ZH
karvés.

1996 metais atliktas Zalyjy karviy uzpakalio kampo vertinimas parode,
kad pirmaversiy karviy jvertinimas buvo 4,30 balo, o suaugusiy karviy — 5,25
balo, kai optimalus jvertinimas buvo 5 balai [141].

Marinow [142] nustaté genetinj ry$j tarp galiiniy pozymiy ir gyvino judé-
jimo problemy. Kiti uzsienio mokslininkai [143, 144] nustaté, kad holSteiny
veislés buliy, kurie perduoda tiesesnes kojas, dukterys re€iau serga kojy ir
pédy ligomis.

UZpakaliniy koju forma. Misy tyrimai parodé¢, kad Lietuvos Zalyjy gal-
vijy atviros populiacijos karviy, gimusiy po 2011 mety, uzpakaliniy kojy
formos balai padidéjo (p <0,001). Abiejuose genotipuose auksciausiu balu
— 6,09 + 0,02 ir 6,04 + 0,01 buvo jvertintos ZH karvés (p < 0,01).

Miisy tyrimas parodé, kad Siuo metu veisiamoje Lietuvos zalyjy galvijy
populiacijoje 25-50 proc. genotipo grupé€je maziau nei 1 proc. karviy jver-
tintos optimaliai — 9 balais, 0 > 50 proc. genotipo grup¢je 9 balais jvertinta
tik 1,15 proc. karviy. Be to, 23,75 proc. karviy 25-50 proc. genotipo grup¢je
buvo jvertintos 5 balais, 0 > 50 proc. genotipo grup¢je — 27,01 proc. karviy
jvertintos 7 balais.

Tuo tarpu Anskiené [77], analizuodama Lietuvos juodmargiy karviy uzpa-
kaliniy kojy formos jvertinimg balais, taip pat nustate, kad labai mazas karviy
procentas buvo jvertintas optimaliais balais — tik 0,24 proc. visy tirty karviy.
Daugiausia karviy (43,52 proc.) buvo jvertinta 4 balais, jy holSteinizacijos
laipsnis buvo 62,7 + 0,13 proc.

1996 metais atliktas zalyjy karviy kojy formos vertinimas parodé, kad pir-
maversiy karviy jvertinimas buvo 5,17 balo, o suaugusiy karviy — 4,87 balo,
kai optimalus jvertinimas buvo 8 balai [141].

UZpakaliniy kojy kampas. Analizuojant Lietuvos zalyjy galvijy atvira
populiacija ir tiriant kaip pasikeité iki 2010 mety ir po 2011 mety gimusiy
karviy uzpakaliniy kojy kampas, nustatyta, kad abiejy genotipy ZH karviy
rodiklis sumazejo nuo 5,05 + 0,03 iki 4,9 + 0,02 (p < 0,001).

Taciau Siuo metu veisiamoje Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos uz-
pakaliniy kojy kampo baly analizé parodé, kad ZH veislés karvés, turin-
¢ios > 50 proc. genotipa, buvo jvertintos optimaliais 5 balais. Nustaté-
me, kad genotipo 25-50 proc. grupéje didziausia, 23,75 proc. karviy dalis,
buvo jvertinta optimaliais balais. Didziausig dalj Sioje grupéje sudar¢ HOL
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(31,36 proc.), ZH (26,31 proc.) ir Al (23 proc.) karvés. Genotipo > 50 proc.
grup¢je didziausia, 27,1 proc. karviy dalis, buvo jvertinta 7 balais, didziau-
sig jos dalj sudaré ZH veislés karvés. Optimaliais 5 balais buvo jvertinta
21,56 proc. karviy, i3 kuriy didZiausia dalj (67,31 proc.) sudaré ZH karvés.

Kulno sanarys. Didesnés karvés linkusios turéti daugiau kulno sgnario
pazeidimy [145]. Miisy tyrimas patvirtino §] pasteb¢jimg atviroje Lietuvos
zalyjy galvijy populiacijoje: HOL karvées, tiek gimusios po 2011 mety abie-
juose genotipuose, tiek dabartinés gyvos populiacijos, buvo auksciausios,
tadiau jy kulno sanario vidutinis balas buvo Zemiausias. Siaurés Vokietijoje
2015 metais pieniniy karviy bandose nustatytas vidutinis kulno sanario pazei-
dimy paplitimas sieké 21,8 proc. [146].

Mes nustatéme, kad ZH 25-50 proc. genotipo karviy, gimusiy iki 2010 mety
ir po 2011 mety, kulno sgnario balai sumazéjo nuo 5,82 + 0,03 iki 5,30 £ 0,02
(p <0,001). Dar didesnis baly sumazéjimas nustatytas ZH > 50 proc. genoti-
po karvéms, kuriy balai pasikeité nuo 5,83 + 0,03 iki 5,16 = 0,01 (p < 0,001).
HOL karvéms buvo nustatytas baly sumazéjimas 0,807 ir 0,681 punkto, ati-
tinkamai abiejuose genotipuose (p < 0,001). Tai rodo, kad aukstesné ZH ir
HOL kraujo laipsnio dalis galé¢jo dar labiau jtakoti Zemesnius kulno sgnario
vertinimo balus.

Siuo metu veisiamos Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijos kulno sanario ver-
tinimo analizé atskleidé¢, kad auksc¢iausiais balais (5,54 + 0,07 ir 5,64 + 0,12)
buvo jvertintos karvés, turin¢ios SZ kraujo, nepriklausomai nuo vyraujangio
kraujo laipsnio. Nustatéme, kad 25-50 proc. genotipo karvés daugiausia buvo
jvertintos 5 balais. Optimalus kulno sanario balas yra 8, taciau karvés, jvertin-
tos 8 balais, sudaré tik beveik 2 proc., kuriy didziaja dali sudar¢ HOL karves.
> 50 proc. genotipo karviy grup¢je daugiausia karviy taip pat gavo 5 balus, 1§
kuriy didZiausig dalj (73,18 proc.) sudaré ZH veislés karvés. Optimaly 8 baly
jvertinimg gavo tik 2 proc. karviy.

Anskien¢ [77], analizuodama Lietuvos juodmarges karves pagal kulno
sgnarj, nustaté, kad zymiai didesné karviy dalis buvo jvertinta optimaliais
balais, palyginti su miisy tyrimo rezultatais. Pagal jos tyrimga, optimaliai jver-
tinty karviy vidutinis holsteino veislés kraujo laipsnis buvo 65,0 + 0,20 proc.,
ir jos sudaré 19,18 proc. visy tirty karviy. Tuo tarpu misy tyrime nustatyta,
kad optimaliai jvertintos karves sudaré tik 2 proc. abiejuose genotipuose.

TeSmens poZymiai per analizuojamus metus keitési, kadangi pienine-
je galvijininkystéje atsirado Siuolaikinés melzimo jrangos. Mechanizuotam
melZimui netinka per stori, per ilgi, per trumpi ar per ploni speniai [147].
Optimalus priekiniy speniy ilgis yra 68 cm. [148]. Bardakcioglu ir kt. [149]
pazyméjo, kad optimalus tely¢iy speniy ilgis yra 5,0-5,5 cm, o karviy —
5,5-6,0 cm. TelycCiy speniy storis turéty biiti 2,4-2,5 cm, o karviy — 2,7-2,8
cm. TeSmens ir speniy pozymiai yra svarbiis bruozai, susij¢ su padidéjusiais
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mastito atvejais pieninéje galvijininkystéje [150]. Kaip teigia Sharma ir kt.,
[151] speniy ilgis ir storis gali lemti mastito atsiradimg. Rebeka Sinha ir kt.
[152] taip pat nustaté reikSmingg teSmens ir speniy bruozy rysj su mastito
atsiradimo atvejais.

Lavrinovi€ ir kt. [37] atliko karviy tikinio naudojimo trukmés ir eksterjero
pozymiy fenotipiniy koreliacijy tyrimg ir nustaté, kad teSmens uzpakalinés
dalies aukscio koreliacija su karviy tikinio naudojimo trukme Zalosioms bei
zalmargéms karvéms yra teigiama. Nustatyta Zalyjy ir Zalmargiy karviy tiki-
nio naudojimo trukmés ir speniy ilgio teigiama koreliacija, kaip ir teigiama
koreliacija su speniy storiu.

Speniu ilgis. Misy tyrimas parodé, kad Lietuvos zalyjy galvijy atviro-
je populiacijoje HOL 25-50 proc. genotipo karvés, gimusios iki 2010 mety,
tur¢jo ilgiausius spenius, kuriy vidutinis vertinimo balas buvo didZiausias —
5,15 (£0,1). Genotipo > 50 proc. grup¢je ilgiausius spenius, jvertintus auks-
¢iausiu vidutiniu balu 5,31 (£0,008), tur¢jo DZ veislés karvés. HOL karviy,
gimusiy po 2011 mety, speniy ilgis sutrumpéjo, o vidutinis vertinimo balas
sumazéjo, taciau jis iSliko didziausias — 4,54 (£0,03) 25-50 proc. genotipo
grupéje. Tuo tarpu > 50 proc. genotipo grupéje didziausiu vidutiniu vertinimo
balu — 4,55 (£0,03) — buvo jvertintos nezinomos kilmés karvés.

Siuo metu veisiamos Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijoje HOL karvés,
priklausanc¢ios 25-50 proc. genotipo grupei, pasizyméjo ilgiausiais speniais,
pasiekdamos didziausig vidutinj speniy ilgio vertinimo balg — 4,67 (£0,03).
Tuo tarpu didéjant kraujo laipsniui, > 50 proc. genotipo grupéje karviy speniy
ilgis trumpejo, o speniy vertinimo balas buvo 2,36 proc. zemesnis (p < 0,05).
Nustatéme, kad 25-50 proc. genotipo karvés dazniausiai buvo jvertintos 4 ba-
lais. Sig grupe sudaré daugiausia ZH (30,31 proc.), HOL — 25,96 proc., 0 Al —
23,40 proc. Optimaly 6 baly jvertinimg pasieke 10 proc. analizuojamy karviy,
i§ kuriy didZiausia dalj sudaré HOL (48,76 proc.) ir ZH (20,66 proc.) karvés.
Genotipo > 50 proc. karviy grupéje dauguma karviy taip pat buvo jvertintos
4 balais, i3 kuriy didziausia dalj sudaré ZH karvés (76,07 proc.). Optimaly
6 baly jvertinima gavo 7,83 proc. karviy, i3 kuriy didZiausia dalj sudaré ZH
(61,11 proc.).

1996 metais atliktame tyrime Zalyjy veislés karviy speniy ilgis buvo jver-
tintas Zemesniais balais nei misy tyrime: pirmaversiy karviy speniy ilgis
ivertintas 3,76 balo, o suaugusiy karviy — 3,13 balo. Optimalus balas Siuo
atveju buvo 5 [141].

Kiti uzsienio mokslininkai nustaté panasius speniy ilgio vertinimo viduti-
nius balus. Pavyzdziui, Cekijos holsteiny veislés karvés buvo jvertintos 4,68
balo [153] ir 4,7 balo [154], Lenkijos holSteiny fryzy veislés karvés — 5,39
balo [140].
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Speniy storis. Lietuvos zalyjy galvijy atviroje populiacijoje speniy sto-
rio vidutinis vertinimo balas, lyginant abu laikotarpius, HOL 25-50 proc.
genotipo grup¢je nustatytas 0,4 punkto maZzesnis (p <0,001). Dar didesnis
pokytis buvo uzfiksuotas karviy grupéje, kurioje HOL kraujo laipsnio dalis
sieké > 50 proc.: balas sumaz¢jo 0,516 punkto (p < 0,001).

Siuo metu veisiamoje Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijoje ploniausi
speniai buvo nustatyti HOL ir NEZ 25-50 proc. genotipo karviy, atitinka-
mai 3,46 0,04 ir 3,91 £0,09 (p <0,001). Storiausi speniai buvo nustatyti
SZ > 50 proc. genotipo karviy (4,66 = 0,11), kurie buvo 0,46 punkto storesni
nei ZH karviy (p < 0,001). Ploniausi speniai buvo nustatyti to paties genoti-
po HOL karvéms (3,24 + 0,04), kurie buvo 1 balu plonesni negu ZH karviy
speniai (p < 0,001).

Kity mokslininky atliktais tyrimais [141], buvo nustatyta, kad Zalyjy veis-
lés pirmaversiy karviy speniy storis buvo jvertintas 4,71 balo, o suaugusiyjy
karviy — 4,17 balo. Optimalus balas buvo 5.

Nustatyta, kad didziausios dalies 25-50 proc. genotipo karviy speniy sto-
ris buvo jvertintas 4 (31,53 proc.) ir 5 (31,65 proc.) balais. Optimaly 5 baly
jvertinima gavo karvés, kuriy didziausia dalj sudaré ZH (31,37 proc.), HOL
(24,05 proc.) ir Al (23,53 proc.). Genotipo > 50 proc. grup¢je daugumos kar-
viy (68,31 proc.) speniy storis buvo jvertintas 4 ir 5 balais, 1§ kuriy didziausig
dalj (77,19 proc.) sudaré ZH karvés.

TeSmens uzZpakalinés dalies auksStis. Atviroje Lietuvos zalyjy galvijy po-
puliacijoje ZH > 50 proc. genotipo karviy, gimusiy po 2011 mety, nustatyti
0,351 punkto mazesni teSmens uzpakalinés dalies aukscio balai nei karviy,
gimusiy iki 2010 mety, 25-50 proc. genotipo — 0,470 punkto (p <0,001).
Gauti rezultatai parodé, kad ZH karviy, gimusiy véliau, teSmens uZpakalinés
dalies aukstis buvo vertinamas Zemesniu balu nei anks¢iau gimusiy karviy.

Siuo metu veisiamoje Lietuvos Zalyju galvijy populiacijoje ZH 25—
50 proc. genotipo karviy teSmens uzpakalinés dalies aukstis sieké 5,83 + 0,05
balo (p < 0,001). Lyginant pagal genotipus, ZH karviy balai buvo 0,19 punkto
(p <0,001), o HOL veislés — 0,16 punkto (p < 0,01) aukStesni.

Cekijos mokslininkiy E. Némcovos, M. Stipkovos ir L. Zavadilovos [154]
atliktuose tyrimuose nustatytas teSmens uzpakalinés dalies aukstis buvo 5,6
balo.

Misy tyrimo duomenimis teSmens uzpakalinés dalies auks$cio jvertinimas
abiejuose genotipuose genotipuose didziausia dalis karviy (39,30 proc.) buvo
jvertintos 6 balais. Optimaly balg 25-50 proc. ir > 50 proc. genotipo grupése
atitinkamai gavo tik 4,05 ir 5,56 proc. karviy.

Anskienés tyrime [77] nustatyta, kad 24,28 proc. visy tirty karviy pagal
teSmens uzpakalinés dalies aukst] buvo jvertinta optimaliu balu, vidutinis
holsteiny veislés kraujo laipsnis buvo 63,0 + 0,18 proc.
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Genetinés vertés nustatymo (BLUP) metodikos. Skirtingy fenotipiniy
pozymiy svarbos jvertinimas parod¢, kad visy Saliy, tame tarpe ir Lietuvos,
veisimo organizacijoms svarbiausi pozymiai yra produktyvumas, eksterjeras
ir teSmens sveikata. Kiti pozymiai, tokie kaip ilgaamziSkumas ir vaisingumas,
skirtingy Saliy veisimo programose turi skirtingg reikSme. Subjektyviai verti-
namos versSiavimosi ir darbingumo savybés. Visy poZymiy svoris turéty turéti
vienodg iSraiSkos pagrinda, kurj sunku pasiekti subjektyviai vertinamiems
poZymiams. Daugelyje veisimo programy tikslai néra tinkamai apibrézti [49].
Jei veislininkystés organizacijos nori i§plésti savo veisimo programas jtrauk-
damos naujus pozymius, jy sprendimas priklausys nuo teisingai apibidinty
pozymio savybiy. Be to, veisimo programy veiklos rezultatai matomi tik po
daugelio mety [49], tad investicijos | veisimo programas daznai yra susijusios
su grei¢iau jvertinamy poZymiy matavimu ir genetiniu vertinimu.

Lietuvoje, kaip ir kitose Salyse, veisimo programy efektyvumas priklauso
nuo daugelio fenotipiniy poZymiy vertinimo. Iki Siol veisimo organizacijoms
svarbiausi buvo produktyvumo, eksterjero ir teSmens sveikatos pozymiai. Ta-
¢iau naujausi tyrimai rodo, kad siekiant holistinio pozitrio j veisimg, butina
jvertinti ir kitus svarbius veiksnius. Siuo metu Lietuvoje reikéty skirti daugiau
démesio ir jtraukti j vertinimo sistemas tokius poZymius, kaip ilgaamzisku-
mas, vaisingumas bei verSiavimosi savybeés, kurios subjektyviai vertinamos,
taCiau yra butinos gerinant veisimo rezultatus. Toliau atlikta funkciniy po-
zymiy analizé atskleidé, kad ne vien eksterjeras, produktyvumas ar teSmens
sveikata yra svarbiis. Karviy ilgaamziskumas, vaisingumas ir ver§iavimosi
savybés taip pat turi didele reikSme, ypac atsizvelgiant i Siuolaikines veisimo
programy tendencijas ir tikslus.

Imunogenetiniai tyrimai. Genetiniy tyrimy duomenys atskleidé svarbius
faktus apie geneting jvairove ir populiacijy struktiiras atviroje ir senojo ge-
notipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacijose. Analizé parod¢, kad informa-
tyviausi buvo EAC ir EAB lokusai ir abiejose analizuojamose populiacijose
nustatytos auksciausios heterozigotiSkumo (Ho) reikSmés. Tai atspindi gimi-
ningy tévy poravimosi ar genetinio dreifo poveikio rezultatus, taip pat rodan-
tis, kad individo lokusas motinos ir tévo pusése turi vienodu alelius.

Tyrimas parodé, kad tik Lietuvos zalyjy galvijy atviroje populiacijoje
EAB genetinéje sistemoje nustatyti aleliai 7’ (0,01), 72 (0,045) ir Q (0,015)
buvo identifikuoti ir 1966 metais atliktame Ibrahim ir kt. tyrime [155], kur
buvo nustatyti Danijos zalyjy galvijy aleliy dazniai 7 (0,012), 12 (0,024) ir O
(0,017).

Genetiniy parametry duomenys parod¢, kad didziausias vidutinis aleliy
skai¢ius buvo uzfiksuotas atviroje populiacijoje (10,333). Tuo tarpu Skaist-
girio ir LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacijose vidutiniai aleliy
skaiciai buvo 50 proc. mazesni.
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Miisy atliktame tyrime atviroje Lietuvos Zalyjy (LZ) galvijy populiacijo-
je nustatytas aukSciausias (He = 0,547). Palyginus §j indeksa su Tapio ir kt.
[156] atlikto tyrimo, grindZiamo mikrosatelity analize, duomenimis, Lietuvos
zalyjy populiacijos indeksas buvo zemesnis nei kity Europos galvijy veisliy:
Estijos Zalujy (0,682), Norvegijos Zalyju (0,703), Svedijos Zalyjy bei zalmar-
giy (0,682). Tai parodo, kad misy analizuojamoje LZ atviroje populiacijoje
yra mazesné genetiné jvairove, lyginant su kitomis Europos galvijy veislémis.

Ta&iau atviros LZ populiacijos heterozigotiskumo koeficientas Ho = 0,741
pagal imunogenetinius tyrimus buvo aukstesnis, lyginant su Tapio ir kt. [156]
pateiktais mikrosatelity duomenimis, kur Estijos zaliesiems nustatytas koe-
ficientas 0,638, Svedijos Zaliesiems ir Zalmargiams — 0,689, o Norvegijos
zaliesiems — 0,715.

Kaip parod¢ misy analizé, maziausios heterozigotiSkumo reikSmés —
0,476 — buvo stebimos atkuriamoje LSMU Gyvulininkystés instituto subpo-
puliacijoje, o maziausios homozigotiSkumo reikSmés — 0,699 — Skaistgirio.
Palyginimui, Danijos Zalyjy populiacijos lauktasis heterozigotiSkumo indek-
sas, grindziamo mikrosatelity analize, buvo nustatytas kaip 0,561, o homozi-
gotiSkumo indeksas — 0,553 [156].

Aukstas kryZminimo lygis yra svarbus veiksnys, skatinantis heterozigo-
tiSkumo did¢jima, kuris daznai yra glaudziai susij¢s su populiacijos dydziu
[157]. Tyrime nustatyta, kad atviroje LZ populiacijoje pasickiamos auks¢iau-
sios heterozigotiSkumo vidutinés reikSmés, matuojamos pagal He ir Ho ro-
diklius. Sios aukstos reikimeés gali biiti susijusios su lankséia atviros kilmés
knygos registro vedimo tvarka. Be to, atviry populiacijy heterozigotiSkuma
gali padidinti j populiacijg jtraukiami nauji buliai.

Zemesnis heterozigotiskumas daznai bidingas uzdaroms veisimo popu-
liacijoms [158], kadangi genetinés medZziagos migracija i§ kity populiacijy
yra neleistina. Tai patvirtina miisy tyrimas, kuriame nustatytas zemesnis hete-
rozigotiskumas LZ senajam genotipui. Homozigotiskumo didéjimas veisléje
gali sukelti jvaisos depresijg ir Zenkliai sumazinti veiklos efektyvuma, ypac
vaisingumo poZziiiriu, ir sustiprinti monogeniniy recesyviniy sutrikimy pasi-
reiSkima [39].

Didziausias genetinis atstumas, matuojamas Nei genetinio atstumo meto-
dika, nustatytas tarp Skaistgirio subpopuliacijos ir atviros populiacijos, sie-
kiantis 0,040. Sis rodiklis rodo, kad $iy populiacijy aleliy dazniy skirtumai
yra didesni, parodant didesn¢ geneting diferenciacija. Tuo tarpu maziausias
genetinis atstumas, kuris yra 0,033, nustatytas tarp LSMU Gyvulininkystés
instituto subpopuliacijos ir atviros populiacijos, atspindi artimesnj genetinj
ry$] ir maZesnius aleliy dazniy skirtumus tarp Siy dviejy grupiy.

Zaton-Dobrowolska ir kt. [159] atliko analizg, remiantis mikrosatelity ty-
rimais, kurioje buvo jvertintos Lenkijos Zalyjy, Vokietijos Zalyjy ir Cekijos
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zalyjy populiacijos. Siame tyrime nustatyti rySkesni genetiniai skirtumai tarp
populiacijy, palyginti su miisy tyrimo rezultatais. Maziausias genetinis ats-
tumas, matuotas pagal Nei metoda, tarp Lenkijos zalyjy ir Vokietijos zalyjy
populiacijy buvo 0,1121.

Didziausia populiaciy diferencijacija pagal Fst reikSme — 0,024 — nustatyta
tarp Skaistgirio subpopuliacijos ir LSMU Gyvulininkystés instituto subpo-
puliacijos, parodo, kad tarp Siy dviejy grupiy yra tam tikras, nors ir ne itin
didelis, genetinis skirtumas. Si reikimé rodo, kad nepaisant to, jog populiaci-
jos bendrai dalijasi dauguma genetiniy varianty, apie 2,4 proc. genetinés jvai-
rovés yra specifiné kiekvienai i§ Siy grupiy. Maziausia Fis¢ reikSmé — 0,019
— tarp LSMU GI subpopuliacijos ir atviros populiacijos rodo dar mazesne
geneting diferenciacijg tarp Siy grupiy.

Tyrimas, kurj atliko Prusak ir kt. [160], parodé Zymiai didesnes Fist reiks-
mes, svyruojancias nuo 0,247 iki 0,941, tarp Lenkijos pieniniy galvijy popu-
liacijy. Sie duomenys atspindi didel¢ geneting diferenciacija tarp skirtingy
Lenkijos galvijy veisliy.

ISanalizavus tirtus galvijus nustatyta, kad 77 proc. atviros populiacijos
galvijy buvo priskirti savai populiacijai, o 23 proc. — kitoms populiacijoms.
LSMU Gyvulininkystés instituto subpopuliacijoje 94 proc. galvijy buvo pri-
skirti savai populiacijai ir tik 6 proc. — kitoms. Tuo tarpu Skaistgirio subpopu-
liacijoje 87 proc. galvijy buvo priskirti savai populiacijai, o 13 proc. — kitoms
populiacijoms.

Sie duomenys atspindi, kad nors Skaistgirio ir atviros populiacijos turi tam
tikrg persidengimg tarpusavyje, LSMU Gyvulininkystés instituto subpopu-
liacija yra labiau izoliuota. Sie rezultatai parodo, kad skirtingy populiacijy
genetinis savitumas iSlieka gana rySkus, nepaisant tam tikros genetinés inte-
gracijos tarp kai kuriy grupiy.

SNP tyrimai. Tyrime siekta nustatyti atviros ir senojo genotipo Lietuvos
zalyjy populiacijy genetinius panasumus tarpusavyje ir su kitomis Europos
zalyjy galvijy veislémis. Siam tikslui pasiekti buvo atlikta pagrindiniy kom-
ponenciy analizé¢ (PCA). Tyrimy rezultatai atskleide, kad dalis atviros po-
puliacijos Lietuvos Zalyjy yra iSsibarste tarp jvairiy veisliy, taciau kita dalis
patenka j bendrg grupe¢ su Siaurés Saliy zalaisiais. Senojo genotipo Lietuvos
zalieji, kartu su senojo genotipo anglerais, iSsidésto arCiau Svicy grupés, tai
siejama su veislés formavimo procesu, kurio pirmuose etapuose naudoti Da-
nijos zalieji, anglerai, Svicai ir kitos veislés [2, 14, 161].

Ryskus dabartiniy atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy grupavimasis kar-
tu su Siaures Saliy veislémis parodo aiskig Lietuvos Zalyjy galvijy gerintojy
asociacijos selekcijos kryptj, nukreipta j bendra Siaurés Saliy zalyjy galvijy
panaudojima. Didziausios zalyjy galvijy populiacijos, kurios i§ viso apima
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162 000 karviy, yra auginamos Siaurés Europos Salyse: Suomijos airSyrai
(70000), Svedijos zalieji (66000) ir Danijos Zalieji (26000).

Analizuodami zalyjy galvijy veisliy pasiskirstyma pagal klasterius nusta-
téme, kad atviros populiacijos Lietuvos Zalieji patenka j vieng klasterj kartu
su Svedy, suomiy ir norvegy zalaisiais galvijais. Senojo genotipo Lietuvos
zalieji galvijai grupuojami su senaisiais Danijos zalaisiais, senaisiais anglery
veislés galvijais bei kaimyninés Lenkijos Zalyjy galvijy veisle, turin¢ia tarp-
tauting reikSme, pripazjstama kaip vietin¢ veislé, auginama Lenkijoje, turinti
ekonoming reikSme Salies istorijoje [50].

Schmidtmann ir kt. [13] teigia, kad Siaurés Zalyjy pieniniy veisliy veisimo
programos vykdomos nacionaliniu lygiu, siekiant palaikyti geneting ivairove
mazesnése populiacijose. Veisimo programy vykdymas mazoms populiaci-
joms yra brangus ir neefektyvus, tod¢l ekonomiskai prasmingas yra bendra-
darbiavimas tarp veisimo jmoniy, kuriant bendra genetinés atskaitos baze.
Bendradarbiavimas leidZia pasidalinti pradines iSlaidas ir uztikrinti tvarig ge-
neting pazangg.

Ekonominé funkciniy poZymiy svarba. Pastaruoju metu vis daugiau
démesio pieninéje galvijininkystéje yra skiriama galvijy funkciniy pozymiy
gerinimui, susijusiam su gamybos sgnaudy mazinimu. Kadangi maZinant po-
zymiy sgnaudas, susijusias su galvijy sveikata, reprodukcija, verSiavimusi ir
ilgaamziskumu, yra galimybé padidinti bandos efektyvuma. Egger—Danner
ir kt. [162] teigé, kad daugelis funkciniy pozymiy turi neigiamg genetine ko-
reliacijg su pieno primilziu. Gauti tyrimo rezultatai parodé didele ekonomine
funkciniy poZymiy svarbg analizuojamy galvijy veisléms: didZiausios simu-
liacinés ekonominés vertés (EV) buvo nustatytos karviy apsivaisinimo indek-
so (bendros ekonomings iSlaidos siekia nuo 195 iki 382 Eur uz vieng atveji)
ir karviy rujos nustatymo indekso (nuo 163 iki 274 Eur per atvejj). LJIAP ir
LZAP ekonomings vertés (EV) pagal 1 kg perskai¢iuoto pieno (ECM) buvo
vienodos — 0,16 Eur/kg ECM, LZSG EV buvo didesnés — 0,21 Eur/kg ECM.
Tam jtakos turéjo maZesnés pasary sanaudos dél mazesnio LZSG galvijy pie-
no primilzio. PanaSus rezultatai buvo uZzfiksuoti ir tarp Lenkijos holSteiny
(PH) bei Lenkijos Zalyjy (PR) galvijy [48]. Vokietijos holSteiny, anglery bei
zalyjy ir zalmargiy galvijy ekonominés (ECM) vertés buvo vienodai aukstes-
nés, siekdamos 0,32 Eur/kg visoms veisléms [44].

Analizuojant sveikatos pozymiy ekonomines vertes nustatyta, kad visy i$
analizuojamy ligy maziausi simuliaciniai nuostoliai, i§skyrus metrito atvejus,
yra Lietuvos Zalyjy galvijy senojo genotipo, didziausi — Lietuvos juodmargiy
galvijy atviros populiacijos. Atlikus sveikatos pozymiy EV jvertinimg buvo
nustatyta, kad didziausios EV buvo nustatytos mastito atveju visose trijo-
se veislése: LJAP, LZSG ir LJAP. Rezultatai parodé, kad bendros islaidos
vienam mastito atvejui svyruoja nuo 164 iki 182 eury, jskaitant tiesiogines
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i8laidas, tokias kaip veterinarinis gydymas ar finansiniai nuostoliai dél ne-
panaudoto pieno ir papildomy darbo sanaudy. Tiesioginis skirtingy Saliy EV
palyginimas mazai tikétinas dé¢l skirtingy ekonominiy prielaidy ir skirtingy
gamybos sistemy, taciau galima palyginti EV tendencijas skirtingy savybiy
atzvilgiu. Pasak Schmidtmann ir kt. [44], didziausia mastito EV buvo Vo-
kietijos pieniniy galvijy veislése, kuriy bendros ekonomings iSlaidos vienam
mastito atvejui buvo nuo 257 iki 271 Eur. Didesnes sgnaudas pirmiausia
lémé didesnés gydymo iSlaidos. MaZesné klinikinio mastito ekonominé verte
(70,65 Eur uz vieng atvejj vienai karvei per metus) buvo apskaiciuota tyrime
su Pinzgau veislés galvijais [163].

Ozsvari [164] teigimu, dél Slubavimo patiriamy nuostoliy dydis jvairiy Sa-
liy pieno tikiuose yra labai panaSus ir dazniausiai svyruoja nuo 100 iki 300
eury vienam atvejui. Slubavimas pieniniy galvijy populiacijose yra aktuali
problema ir miisy tyrime nagy ligy atveju nustatyti simuliaciniai nuostoliai
sieké nuo 107 iki 127 eury. Vokietijos galvijy veisliy populiacijose mastitas
ir Slubavimas turé¢jo didziausig EV [44]. Enting ir kity autoriy [91] duomeni-
mis, Olandijos pieno tikiuose raguociy Slubumas uzémé trecig vietg po masti-
to ir vaisingumo problemy. Didziausias simuliacinis ekonominis nuostolis
tarp veisliy nustatytas karviy gai§tamumo poZymiui: maZiausias LZSG (918
Eur), didZiausias LZAP (~1144 Eur). Lenkijos Zalyjy veisliy galvijy analizé
parodé, kad karviy gaistamumo EV sieké nuo 1208 iki 1239 Eur [48]. Taip
pat gauti musy analizés tyrimo rezultatai parodé didele ekonoming vaisiaus
zuties ir verSeliy gaiStamumo (vélyvojo) pozymiy svarbg visy analizuojamy
galvijy veisléms.

Apibendrindami rezultatus galime teigti, kad norint pagerinti bandos efek-
tyvuma, didelis démesys turéty biiti kreipiamas ne tik | produktyvumo po-
zymius, bet ir | sveikatos, reprodukcijos ir i§gyvenimo pozymius. Lietuvo-
je tiesioginiai sveikatingumo pozymiai kol kas nebuvo jtraukti j nacionalinj
genetinj vertinimg, kadangi triikksta registruoty duomeny, taciau jie yra labai
svarbiis ir padeda gerinti bandos pelninguma; skirtingai nei Vokietijoje, Nor-
vegijoje, Danijoje, Svedijoje ir Suomijoje, kur tiesioginiai sveikatos poZymiai
oficialiai jtraukti ] nacionalin} genetinj vertinimg [49, 163, 165]. Taigi labai
svarbu, kad visos sveikatos pozymiy charakteristikos tkiuose turéty biiti re-
gistruojamos ir véliau jtraukiamos j bandos valdymo programas.
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ISVADOS

1. Lietuvos zalyjy galvijy kilmés analizé parodé, kad atviroje populiaci-
joje iki 2010 mety dominavo Zalmargiai holSteiny genotipo galvijai,
kurie sudaré 30 proc., 23 proc. — Svedijos zalmargiai, 14 proc. — airsy-
rai, o po 2011 mety — zalmargiy holSteiny genotipo galvijy padaugéjo
iki 48 proc., holsteiny — iki 24 proc., o Svedijos zalmargiy sumazéjo iki
8 proc. Senojo genotipo LZ galvijy populiacija isliko stabili, ja sudaré
30 proc. Lietuvos Zalyjy, 25 proc. anglery ir 25 proc. Danijos zalyjy ge-
notipo galvijai, o nezinomos kilmés genotipo dalis sumazejo iki 9 proc.

2. Kaip parodé¢ miisy tyrimai 1983—1995 mety laikotarpiu Lietuvos Zalyjy
galvijy su pilnai Zinoma kilme pirmoje kartoje buvo maZziaunei47 proc.,
0 maziausiai jy buvo nustatyta 1988 metais, atviroje populiacijoje jie
sudar¢ tik 27,8 proc., o senojo genotipo populiacijoje — 46,2 proc.

3. Analizuojant efektyvaus populiacijos dydzio rodiklius nustatyta, kad
per 2005-2021 mety laikotarpj abiejy populiacijy genetiné jvairove
maZéjo. Senojo genotipo LZ galviju populiacijos efektyvumo rodiklis
pagal tévy skaiCiy sumazéjo iki kritinés buklés (Ne = 42), o atviros sa-
varankiskos populiacijos — iki Ne = 3855. Senojo genotipo LZ Ne pagal
jvaisos koeficienta buvo tik 13 proc. mazesnis nei atviros populiaci-
jos galvijy, o vidutinis jvaisos koeficientas padidéjo 57 proc. Tuo tarpu
atviros populiacijos vidutinis jvaisos koeficientas sumazéjo 29 proc. ir
gyviiny, gauty giminingo poravimo buidu, padaugéjo.

4. Imunogenetiniai tyrimai parodé, kad atviroje LZ populiacijoje yra di-
desné genetiné jvairove — vidutinis aleliy skaicius sudaro 10,3, o senojo
genotipo LZ populiacijoje yra dvigubai maziau (5,1), tikétinas heteroz-
gotiSkumas atitinkamai 0,547 ir 0,476.

5. Pavieniy nukleotidy pagrindiniy komponenciy ir klasteriné analizé lei-
dzia daryti i$vada, kad atvira LZ populiacija turi panasumy su Siaurés
Saliy zalyjy galvijy veislémis, jskaitant Svedijos, Suomijos ir Norve-
gijos Zaluosius galvijus. Senojo genotipo LZ galvijai turi daugiau pa-
naSumy su senaisiais Danijos Zalaisiais ir anglery veislés bei Lenkijos
zalaisiais galvijais.

6. Viduveislin¢ atviros Lietuvos Zalyjy populiacijos karviy produktyvumo
analiz¢ parodeé, kad HOL genotipo grupei priskiriamos karves viduti-
niSkai daveé daugiausia pieno per laktacija. Ta¢iau HOL kraujo laipsniui
vir§ijant 50 proc., pieno kiekis mazéjo (p < 0,001), tuo tarpu ZH veislés
karviy — did¢jo (p < 0,001). Panasi tendencija pastebéta ir analizuojant
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pieno baltymy bei riebaly kiekius. Senojo genotipo karviy vidutinis pie-
no produktyvumas buvo 30 proc. mazesnis nei atviros populiacijos, bet
pienas buvo 0,13 proc. baltymingesnis.

. Analizuojant fenotipinius rodiklius nustatyta, kad senojo genotipo LZ
populiacijoje didéjant kraujo laipsniui kiino bendrojo i§sivystymo po-
zymiai geréjo, o po 2011 mety atviros populiacijos Lietuvos Zalyjy
karviy bendro kiino i$sivystymo vertinime karviy aukstis ir uzpakalio
kampas — pageréjo, o kiino gylio — pablogéjo. Auksciausios buvo HOL
genotipo karves (vidutinis aukstis — 146 cm), o senojo genotipo kar-
vés buvo 11 cm Zemesnés. Analizuojant abiejy populiacijy galiiniy ir
teSmens pozymiy vertinimg nustatyta, kad Sie poZymiai buvo jvertinti
zemesniais negu optimaliis balais, iSskyrus atviros populiacijos galvijy
uzpakalio kampg, uzpakaliniy kojy kampg ir speniy storj.

. Vertinant ekonomines vertes pagal simuliacinj modelj, nustatyta, kad
Lietuvos zalyjy galvijy atviroje populiacijoje vieno kilogramo pieno
ekonominé verté buvo 31 proc. maZesné negu senojo genotipo galvijy
del maZesniy paSary sgnaudy. MaZesnés neigiamos sveikatos poZymiy
ekonominés vertés, iSskyrus metrita, buvo nustatytos senojo genotipo
Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoje. Taip pat nustatyta, kad didziau-
sig neigiamg ekonoming verte abiejose populiacijose tur€¢jo mastitai
(—1,73 proc. LZAP, —1,64 proc. LZSG), o teigiamos ekonominés vertés
nustatytos vertinant vaisingumo pozymius, 1§ kuriy didziausia teigiama
ekonoming verté nustatyta vertinant apsivaisinimo indeksg (1,96 proc.).
Pacios didziausios neigiamos ekonominés vertés buvo apskaiciuotos
karviy gaistamumo atveju, kurios senojo genotipo LZ populiacijoje su-
daré 9,18 proc., o atviroje LZ populiacijoje —11,44 proc.
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REKOMENDACIJOS

1. Rekomenduojame islaikyti atskiras veisimo programas tiek atvirai, tiek
senojo genotipo Lietuvos zalyjy galvijy populiacijoms, siekiant iSsau-
goti geneting jvairove ir atsizvelgti | specifinius abiejy populiacijy po-
reikius. Ypatingas démesys turéty biiti skiriamas atkuriamai senojo ge-
notipo Lietuvos Zalyjy galvijy populiacijai, siekiant didinti populiacijos
efektyvumo rodiklj, mazinti jvaisos koeficientg ir uztikrinti kart( kaita
taip prisidedant prie genetiniy iStekliy iSsaugojimo.

2. Remiantis galvijy fenotipinio vertinimo analize ir kitose Europos Sa-
lyse taikoma vertinimo praktika, rengiant veisimo programas sitilome
didesnj démes;j skirti galvijy funkciniy poZymiy gerinimui, ypatingai
akcentuojant gyvuliy sveikatg ir ilgaamzisSkuma.

3. Lietuvos zalyjy galvijy veisimo programoje sitilome praplésti genetinio
vertinimo modelj, jtraukiant svarbiausius funkcinius poZymius.
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SUMMARY

INTRODUCTION

Livestock production sector is less attractive compared to crop production
due to the need for greater labor resources, continuous work process, and
complex environmental, animal welfare, and veterinary requirements, which
necessitate substantial investments. Animal products spoil quickly and require
greater investment for further processing. The development of livestock
farming is also influenced by the domestic and foreign market situation for
animals and animal-based products as well as the purchasing power of the
population. However, regardless of that, dairy industry in Lithuania continues
to remain one of the priority agricultural sectors.

In Lithuania, two populations of dairy cattle are bred, i.e. Black-and-
White and Red-and-White. The Black-and-White and Red-and-White popu-
lations account for 73 % and 27 % of all dairy cattle in Lithuania, respectively
[1]. The Red-and-White cattle population in Lithuania covers thirteen breeds:
Lithuanian Red, Angler, Danish Red, Latvian Blue, German Red, Ayrshire,
Swiss, Swedish Red—and-—White, Estonian Red, Holstein, Simmental,
Norwegian Red, and Dutch Red. Lithuanian Red cattle currently constitute
the majority of the Red-and-White cattle population. This breed has been
developed and improved over more than a hundred years by crossbreeding
local cattle with bulls of cultural breeds, primarily Danish Red [2]. The
created Lithuanian Red cattle breed possesses unique genetic diversity and
has been well adapted to local farming conditions.

However, the ongoing processes in cattle breeding currently raise increasing
concerns about the loss of genetic diversity resources [3]. In pursuit of higher
profits and due to highly developed commercial selection, traditional local
breeds are being replaced by high-yield industrial breeds, causing some breeds
to disappear and others to become endangered, especially in economically
developed countries [4]. Undoubtedly, these processes also have an effect
on the Lithuanian Red cattle population. The genetic material from highly
productive commercial breeds, primarily from Holsteins and Red-and-
White Holsteins, is widely used for their improvement. Only a small part
of Lithuanian Red cattle is bred pure. Therefore, Lithuanian Red cattle are
currently divided into the old genotype and open populations.

In order to preserve the old genotype of Lithuanian Red cattle, conservation
efforts began in 2001. Initially, a herd of 100 cows was formed at Skaistgirys
Agricultural Cooperative (Joniskis district). In 2011, when the cooperative
ceased pure breeding of cattle, the Lithuanian University of Health Sciences
(LUHS) Institute of Animal Science began forming a herd of the old genotype
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Lithuanian Red cattle by conducting selective breeding and accumulating the
gene bank. Although a few cows of this breed are still kept by private breeders,
the total number of cows bred pure in the country is very small and accounts
for only 0.04 % of all dairy cows in Lithuania [1]. Currently, the population
has decreased to a critical level, making it necessary to expand conservation
efforts and implement effective measures.

Considerable attention should be also paid to the breeding work in the
open population of Lithuanian Red cattle. With a strong focus on improving
and increasing animal productivity, the breed’s unique characteristics could
be lost as well as the maintenance of its genetic diversity.

Although the breed possesses unique characteristics, they are not suffi-
ciently utilized. Therefore, to use the breed’s unique traits more efficiently,
improve population management and the conservation strategy of its genetic
resources by simultaneously increasing competitiveness, it is necessary to
evaluate the functional productive traits of Lithuanian Red cattle and determine
their relationships and interactions with genetic and economic indicators.

The aim of the study

To assess the intrabreeding genetic potential, productive and phenotypic
traits of the Lithuanian Red cattle population, similarities and differences
with European Red cattle populations, and to calculate the economic values
of the functional traits that influence the efficiency and competitiveness of
the population.

Objectives

1. To analyse the origin of Lithuanian Red cattle by evaluating genetic
potential, intrabreed structure, and genetic relationships.

2. To conduct genetic studies of Lithuanian Red cattle to determine the
intrabreed and interbreed variability and genetic relationships with
European Red cattle populations (genetic similarities/differences).

3. To analyse the changes in the productive and phenotypic traits of
Lithuanian Red cattle and to evaluate the impact of functional traits on
economic indicators.

Relevance and novelty of the work:

The genetic resources of farm animals and their genetic diversity represent
a unique and irreplaceable heritage that must be preserved for future
generations. Maintaining genetic diversity and preserving the unique traits
of breeds can be the key to the successful adaptation of livestock populations
to inevitable present and future changes. However, there has been a rapid
decline in the diversity and loss of animal genetic resources in recent years.
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Market globalization, significant changes in production systems and consumer
preferences, as well as intensification of specialized breeding processes,
reduce the economic viability and competitiveness of small populations.
Therefore, the only way to preserve and integrate small populations into the
broader breeding system is to identify, describe, and evaluate their specific
genetic, functional, and economic traits. This knowledge should be applied
to improve breeding strategies and production schemes to enhance breed
competitiveness by leveraging their uniqueness.

The novelty of this dissertation lies in the comprehensive assessment of
the structural changes within the open and closed populations of Lithuanian
Red cattle, taking into account intra-breed genetic diversity. For the first time,
the genetic characterization of Lithuanian Red cattle populations has been
performed using single nucleotide polymorphism (SNP) analysis, and also a
cross-breed comparison with other European Red cattle populations has been
conducted. Additionally, for the first time in Lithuania, the economic values
of the functional traits of Lithuanian Red cattle have been calculated and
assessed, allowing to determine the impact of these traits on the economic
efficiency and competitiveness of cattle populations. A comprehensive
evaluation of productive and phenotypic traits was also conducted, which
enabled an assessment of the results of selective breeding work within these
populations.

The results obtained from the assessment of the genetic potential and genetic
studies of Lithuanian Red cattle are crucial for optimizing the implementation
of breeding programs, as they provide valuable data for the conservation of
genetic diversity and the improvement of selection strategies. Application
of differentiated breeding solutions ensures genetic diversity preservation
in closed populations while simultaneously increasing productivity and
competitiveness in open populations. Thus,these strategies facilitate the
effective utilization of genetic resources and promote sustainable productivity
growth, contributing to the long-term development of the livestock sector.

The phenotypic evaluation analysis of cattle breeds and the assessment
of evaluation practices used in other European countries suggest that greater
emphasis should be placed on improving the functional traits of cattle in
practical activities, with particular attention to animal health and longevity.
Additionally, the genetic evaluation model applied in the Lithuanian Red
cattle breeding strategy should be expanded to include the most important
functional traits.
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MATERIALS AND METHODS

The scientific research was conducted from 2019 to 2024 at the Institute of
Animal Science of the Lithuanian University of Health Sciences. The research
included the following: cattle pedigree analysis, analysis of phenotypic data,
analysis of genetic value estimation methods, genetic studies, and evaluation
of the economic values of functional traits.

Cattle pedigree analysis

The statistical program ,,PopReport [65], developed by the German
Institute of Animal Genetics, was used to analyse of the pedigree of
Lithuanian Red cattle (LROP) and Lithuanian Black—and—White (LBWOP)
open populations, as well as Lithuanian Red (LROG_MSH) and Lithuanian
Black—and—-White (LBWOG_MSH) old genotype cattle populations. These
populations are recorded in the main and supplementary sections of the
herdbook.

To get better understanding of the populations which are under conservation
and to avoid casual influence of other breeds, we have singled out a separate
group of herdbooks (main chapter) consisting of the animals whose father and
mother belong to the same breed (LROG_MH and LBWOG MH).

The pedigree completeness data for the populations of local animal breeds
were calculated using MacCluer’s [92] formulas:

HaparXlamat
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where k represents the paternal (pat) or maternal (mat) line of an individual,
ais the proportion of known ancestors in generation i, whereas d is the number
of generations considered in the calculation of pedigree completeness. The
values for pedigree completeness range from 0 to 1. If all ancestors of an
individual to some specified generation (d) are known, then 7, = 1, or if one

of the parents (i.e., sire or dam) is unknown, /,= 0.

To evaluate breeding intensity and progress, the structure of the populations
was determined based on the number of males and females used for breeding,
considering reproduction age and generation interval. The average age
distribution of males and females used for breeding was analyzed according
to the birth years of the offspring, taking the average age of the parents (males
and females separately).

The generation interval is one of the most important factors influencing the
genetic structure of an animal population: the shorter the interval, the faster
the changes in the population. The generation interval is calculated on the
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basis of on the average age of the parents when their offspring, which are used
to produce the next generation, are born [62].

The average generation interval in the population is calculated by taking
the age of each parent at the birth of their offspring and averaging the ages
across all parents. An offspring is considered selected if it had at least one
offspring of its own. The generation intervals for males and females were
calculated for each population.

The analysis of the number of founder populations is an essential part in
the study of animal breeding systems. This analysis focuses on population
history and genetic diversity. The analyzed period was divided into certain
periods in order to observe changes in the number of starters over a certain
period of time. The analysis of the number of founders of the population
based on gender was carried out to the first generation pedigree data, where
N, — founders with unknown parents, N, — founders with only females known
parents, N, — founders with only males known parents.

During the study, the prevalence of animals obtained through inbreeding
was calculated for individual years, as well as the degree and coefficient of
inbreeding. To determine the degree of inbreeding, the data were divided into
11 classes, with each class interval being 5 %. The last, 11th class included
all animals with an inbreeding degree of >50 %. Additionally, the study
analyzed the total number of inbred animals and their degree of inbreeding
for individual years, as well as the number of all animals and inbred animals
(males and females per year).

An analysis of the inbreeding coefficient of inbred animals within the
populations was also conducted annually.

The inbreeding coefficient was calculated according to Wright’s [93, 94]
formula:

Fo= [(%)n+n’+1 a+ Fa)],

where F is the inbreeding coefficient of the animal in question; n and n’
represent the number of generations between the sire and dam, respectively,
and their common ancestors; and F is the inbreeding coefficient of the
ancestor common to both the sire and the dam.

The analysis of inbreeding data was conducted based on the total number
of inbred cattle and their degree of inbreeding for individual birth years of the
offspring.

The effective population size (Ne) was calculated using two methods,
based on the degree of inbreeding and the number of parents:
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This study presents two methods for estimating the effective population
size (Ne):
Ne-AF —based on the rate of inbreeding

1
Ne=5><AF

F—F_
AF: t— 't 1,

1-Ft—

where
F, = inbreeding coefficient of offspring,
F,_ = inbreeding coefficient of direct parents [62].

t
Ne-Cens — based on the number of parents

4—Nm><Nf
=—"—Lx
Ne NN, 0.7,
where
N = number of males per generation,

N,= number of females per generation [94].
Analysis of phenotypic data

Considerations in predominant bloodline degree analysis

To assess the predominant blood proportion in the populations, an
analysis of the ancestry data of Lithuanian Red cattle (open and old genotype
populations) was performed based on the degree of blood proportion.

For the analysis, the open Lithuanian Red cattle population (n = 301,083,
with 161,023 in the main herd book section and 140,060 in the supplementary
section) was divided into two main groups based on the birth period: the first
group includes cattle born up to and including 2010, and the second group
includes cattle born from 2011 onwards. Each group was subdivided into two
subgroups based on the predominant breed blood proportion: one subgroup
with cattle having 25-50 % predominant blood proportion (25-50 %
genotype), and the other with cattle having more than 50 % blood proportion
(> 50 % genotype).

The old genotype Lithuanian Red cattle (n = 595, with 530 in the main herd
book section and 65 in the supplementary section) were similarly divided into
two groups based on the predominant breed blood proportion: one group with
cattle having 25-50 % blood proportion (25-50 % genotype), and the other
with cattle having more than 50 % blood proportion (> 50 % genotype).
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Analysis of milk productivity indicators

The analysis of milk productivity data for 305 lactation days of both
populations of Lithuanian Red cattle (old genotype and open) was conducted
using the data obtained from the State Enterprise ,,Agricultural Data Center*
database.

For the productivity analysis, the cows from the open population of
Lithuanian Red cattle (n = 84,444) were divided into two groups based on their
birth period (born up to and including 2010, from 2011) and predodominant
breed blood, as in the analysis of predominant bloodline degree (25-50 %
and > 50 % genotypes).

Currently, the cows from the open Lithuanian Red cattle population
(n=9,947) and the old genotype Lithuanian Red cows (n = 181) were also
divided into two groups based on the predominant breed blood proportion:
one group with cows having 25-50 % blood proportion (25-50 % genotype),
and the other with cows having more than 50 % blood proportion (> 50 %

genotype).
Analysis of exterior traits

For a more detailed exterior analysis, the groups were formed in a manner
similar to productivity analysis: the open population of Lithuanian Red cattle
(n=41,506), the currently bred open population of Lithuanian Red cattle
(n=8,392), and the old genotype of Lithuanian Red (n = 126).

To further examine the distribution of the breeding traits in the currently
bred open population of Lithuanian Red cattle, an analysis of exterior indi-
cators was performed, considering the evaluation scores and the distribution
of cow numbers, distinguishing between 25-50 % genotype (n=2,417)
and > 50 % genotype (n = 5,975), noting the optimal evaluation score. The
analyzed traits included body development traits (body depth, rump angle),
feet and leg traits (rear leg form, rear leg set angle, hock joint), and udder
traits (teat length, teat thickness, rear udder height).

Analysis of genetic value estimation methods

In order to analyse phenotypic evaluation and data registration systems
of dairy cattle in various countries, the data from the Interbull database and
questionnaires were used. To find out and summarize the data on which
phenotypic traits are evaluated, how and when they are evaluated in different
countries, a questionnaire was prepared and sent to breeding organizations
of the project partners countries involved in the ReDiverse project (2017—
2021). This way, the missing information not provided in the Interbull
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database was obtained. Questionnaires were received from the Netherlands,
Belgium, Lithuania, Latvia and Poland. Based on these questionnaires and
the information provided in the international INTERBULL database (https://
interbull.org/index), a detailed analysis of phenotypic evaluation and data
registration systems of dairy cattle was conducted.

Genetic studies

Immunogenetic data analysis

Cattle blood samples were tested at the Laboratory for Genetic Studies
of LUHS Institute of Animal Science. The analyzed data were collected
during routine parentage verification. The data from the tests were analyzed
according to 9 international genetic systems: EAA, EAB, EAC, EAF, EAJ,
EAM, EAS, EAZ (EA — erythrocyte antigens), approved by ISAG. A total of
52 alleles were tested. Inter-breed genetic analysis, based on immunogenetic
data, was conducted for two populations: the open population of Lithuanian
Red cattle (offspring born in 2005-2013; n = 99) and the old genotype, which
was divided into two subpopulations: the Skaistgirys Agricultural Company
population (offspring born in 1996-2007; n = 61) and the LUHS Institute of
Animal Science population (offspring born in 2010-2022; n = 32).

The obtained data were analyzed based on genetically most informative
EAB and EAC genetic systems, that compare purebred cattle. The number
of alleles, the number of effective alleles, and expected and observed
heterozygosity were calculated to determine genetic diversity at the loci. A
chi-square (%) test was performed to determine the significance values for
Hardy-Weinberg equilibrium (HWE). By calculating allele frequencies, the
number of alleles, and expected and observed heterozygosity, the genetic
diversity of the populations was assessed, and the reliability of HWE was
determined. In evaluating the relationships between groups, Nei’s genetic
distances [96] and Fst values [97] were determined, which express the overall
proportion of genetic diversity (similarity) among the subjects. Additionally,
an individual assignment test to populations was performed according to
Paetkau et al. [98].

Single nucleotide polymorphism analysis

Genetic studies were conducted during the international project ,,Biodi-
versity within and between European Red dairy breeds — Conservation through
utilization” (ReDiverse). Using extensive single nucleotide polymorphism
genotyping data, the internal genetic structure of the Lithuanian Red cattle
breed population was characterized in detail, and evolutionary factors were
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identified. The data were processed using PLINK v1.09 software, with
quality control procedures applied, including SNP filtering. The final dataset
comprised 48,708 SNPs.

For genetic evaluation (from hair samples), 300 samples of Lithuanian Red
and Lithuanian Red-and-White cattle were examined after collecting them
from 4 different farms in Lithuania. The study included 236 samples from
the open population of Lithuanian Red cattle (cows born between 2010 and
2020, with mothers of the Lithuanian Red breed and fathers of breeds such as
Lithuanian Red, Angler, Danish Red, Swedish Red—and—White, and others),
and 10 samples from the old genotype of Lithuanian Red cattle (cows born
between 2007 and 2021, with mothers of the old Lithuanian Red genotype and
fathers from gene pool bulls, namely, Hamnetas 3429, Apas 3446, Vieversys
3452, Durklas 3477, Ceras 3506, and Demonas 3735). For comparison, 18
samples each were selected from the breeds used to improve Lithuanian Red
cattle: Angler (cows born between 2018 and 2021, with mothers of the Angler
breed and fathers of breeds such as Angler, Danish Red, and others), Swedish
Red—and—White (cows born between 2013 and 2019, with mothers of the
Swedish Red-and-White breed and fathers of breeds such as Angler, Danish
Red, and others), and Danish Red cattle (cows born between 2012 and 2018,
with mothers of the Danish Red breed and fathers of breeds such as Angler,
Danish Red, and others). The samples were sent to the certified laboratory
,EBurofins Genomics Europe Genotyping® in Denmark.

Since the use of breeding bulls has a decisive influence on cattle
breeding, genetic evaluation from semen samples was also conducted. Ten
cryoconserved semen samples from high breeding value bulls of the open
population of Lithuanian Red cattle and 8 samples from the old genotype of
Lithuanian Red cattle were collected and examined. These samples are stored
in the gene bank of the LUHS Institute of Animal Science. Semen samples
from bulls of the open population of Lithuanian Red cattle were selected
from joint-stock company ,,Lietuvos veislininkysté“. The samples were sent
to the certified laboratory ,,Christian-Albrechts Universitét Kiel, Institut fiir
Tierzucht und Tierhaltung* in Germany.

Assessment of economic values of functional traits

To assess the economic importance of functional traits, economic values
(EV) were determined for three Lithuanian dairy cattle breeds: Lithuanian
Red cattle open population (LROP), Lithuanian Red cattle old genotype
(LROG), and Lithuanian Black-and-White cattle open population (LBWOP).

The stochastic bio-economic model SimHerd, which simulates the
expected monetary gain in dairy herds, was used. The details of the model
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are described in Ostergaard et al. 2005 [99]; Ettema et al. 2006 [100]; Ettema
et al. 2011 [101] and, therefore, this paper presents only a brief outline of
the model. The modeling was conducted based on breed-specific phenotypic
and economic data. For each trait, two scenarios were simulated with the
respective trait at different phenotypic levels: the current performance level
of the trait parameters as recorded in the herd was increased by 1 percentage
point (,,high* scenario) and decreased by 1 percentage point (,,Jow* scenario).
To obtain the EVs, the two different scenarios were compared with each other
at two levels in terms of their economic outcomes. To avoid double-counting
of effects, the economic outcome was corrected using multiple regression
analysis with mediator variables [88].

The SimHerd model [99] is widely used in many dairy cattle modeling
studies, i.e., for deriving economic values, for setting breeding goals [44, 48]
or for investigating the economic consequences of crossbreeding [102]. The
SimHerd program models milk yield, feed intake, reproduction and diseases.
The simulation was performed in weekly steps. A schematic overview of the
stages of the SimHerd model is given in Table 1.

Table 1. Schematic diagram showing stages of the SimHerd model

1. 2. 3.
Lithuanian Black-

. Lithuanian Red cattle Lithuanian Red cattle
and-White cattle .
. open population old genotype
open population (LROP) (LROG)

(LBWOP)

Simherd-mechanistic, dynamic and stochastic dairy herd model
Monte Carlo model prediction of the production and states of the herd time

2 STEPS:
1. INPUT DATA: 2. OUTPUT DATA:

Parameter values for relations in the model: | Technical annual results:
* Breed calibration with the online version |¢ Simulated scenarios were studied by

of Sim-Herd (https://simherd.com/en/): applying a set of assumed Lithuanian
the simulation model was calibrated for prices and costs for the corre-sponding
the breeds, taking into account breed-spe- | technical results.
cific phenotypic data from productivity + Scenarios were simulated to represent
Annual Reports of Lithuanian Breeds. dairy herds with ,,Jlow* and ,,high* levels
* The average herd size — 200 cows. of the trait.
 Simulated 40 years. First 10 years were |+ Performing multiple regression analysis
deleted in order to diminish the effect of to avoid double counting.
the actual state of the herd in the first si- | The economic profit (EUR/year) of the
mulation time-step. simulated dairy herds is estimated mecha-
* Replicated in 1000 simulations runs. nically as the difference between the total
» Cows and heifers are described dynami- revenues and total costs [88; 99].

cally in weekly steps.
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Statistical analysis

Pedigree analysis was performed using the statistical program POPREPORT
[65]. This program calculated genetic relationships using the PEDIG Fortran
package (Boichard, 2002).

Statistical analysis of cow productivity and exterior traits data was
performed using the General Linear Model (GLM) procedure of IBM SPSS
Statistics 29.0. Cow genotype and groups according to birth years were
included in the GLM model as fixed factors. The statistical reliability of the
differences in mean values between the analyzed groups was determined
using the Least Significant Difference (LSD) criterion. Differences were
considered statistically significant when p < 0.05.

The distribution of cows according to their exterior evaluation scores was
calculated using the Descriptive Statistics frequency procedure (SPSS 29.0).

Genetic diversity parameters, analyzing immunogenetic data, were
calculated using the GENALEX v6.501 [142] and FSTAT v2.93 [106]
programs. The population assignment test according to Paetkau et al. was
performed using the GENALEX program. The summarized test results were
processed using the CIRCOS visualization program [107].

The economic values of functional traits were calculated in two stages:
in the first stage, population modeling was performed using the SimHerd
program (https://simherd.com/en/), and in the second stage, the obtained data
were modeled using the Rstudio 3.6.3 and Delphi 10.3 programs.

RESEARCH RESULTS

Cattle pedigree data

As of 2021, the Lithuanian Red and Red-and-—White cows constituted
27 % of the dairy cow population in Lithuania, with Lithuanian Red
representing the majority of the population at 83.99 %. Following are Ayrshire
at 5.34 %, Holstein at 4.12 %, Swedish Red-and-White at 2.73 %, and other
dairy breeds at 3.82 %. The old genotype Lithuanian Red cattle, classified as
a separate breed in records since 2008, accounted for only 0.04 % of the total
number of milking cows in 2021.

In 2018-2019, according to the data provided in the report, there were
21,607 Red and Red-and-White cows in the main herd book section, and
9,734 in the supplementary section. This census was conducted under the
Lithuanian Red Cattle Breeding and Improvement Program for 20162020,
which, based on the European Union Regulation (EU) 2016/1012, ceased
to be in effect in 2019. Since a new Lithuanian Red Cattle Breeding and
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Improvement Program was not approved, Lithuanian Red cattle began to be
recorded in the supplementary herd book section according to the new Red-
and-White Holstein cattle breeding program in Lithuania for 2019-2025,
approved in 2019, where all Red—and—White Holstein cattle whose mother
has at least 75 % Holstein blood are recorded in the main herd book section.
Therefore, comparing the period of 2019-2023, the number of cows in the
main herd book section decreased by 69 %, while in the supplementary
section it increased by 153 %.

The data on the old genotype Lithuanian Red cattle population were
separated starting from 2020-2021; until then, information on all four local
cattle populations was presented together, without distinguishing by breed.
In the 2022-2023 period, there were 10 cows in the main section of the
herd book for the old genotype Lithuanian Red cattle breed, and 28 in the
supplementary section.

Analysis of predominant bloodlines in the population

According to our study data, it was found that in the open population
of Lithuanian Red cattle, cows with Red—and—White Holstein blood
predominated, comprising almost 40 % of the entire population. Cows with
Holstein blood made up 14.96 %, and those with Swedish Red—and—White
blood accounted for 14.73 %. Additionally, 16 % of the population had
unknown bloodlines, reflecting challenges in genetic diversity and breed
identification.

In the Lithuanian Red cattle population, cows with predominant Red-and-
White Holstein blood accounted for 30 % until 2010, and this percentage
increased to 48 % during 2011-2022. Comparing both periods, the number
of cows with Holstein blood in the Red cattle population increased eight-
fold. Meanwhile, the number of cows with Swedish Red-and-White blood
halved, and the number of cows with Danish Red cattle blood decreased by
95 %. The number of Swiss breed cows decreased 3.6 times, and the number
of Angler breed cows decreased from 6340 to 50 head.

Our data revealed that until 2010, the old genotype of Lithuanian Red
cattle was predominantly composed of Lithuanian Red cattle genes (25 %),
Angler (22 %), and Danish Red (20 %) cattle genes. After 2011, these
proportions respectively increased to 30 %, 25 %, and 25 %. During the
restoration work post-2011, the proportion of Lithuanian Red cattle genes
increased by 5 %, Angler genes by 3 %, and Danish Red genes by 5 %,
while the proportion of unknown origin decreased by 14 %. This indicates a
consistent selective breeding effort aimed at preserving this breed. The cattle
are not being improved with other breeds, thereby maintaining the original
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genes with which the breed was created. This approach helps preserve the
breed’s internal diversity and uniqueness, ensuring its genetic identity and
continuity.

Analysis of population founders

The analysis of cattle pedigree revealed that, during the formation of the
Lithuanian Red cattle population, animals without pedigree data were included
at certain periods. In the open population of Lithuanian Red cattle during the
period from 1946 to 2004, 6 % of the founders had unknown parents, 4 %
were founders with only the female’s parents known, and 18 % were founders
with only the male’s parents known. In the period from 2010 to 2020, these
figures were 0.001 %, 10 %, and 0.01 %, respectively. The analysis of the
founders of the old genotype Lithuanian Red population showed that during
the later breed formation period from 1959 to 2004, 12 % of the founders had
only the male’s parents known.

Population structure

The average pedigree completeness percentage over a ten-year period
for the old genotype Lithuanian Red cattle, recorded in the main section of
the herdbook, and for the first generation of the open population Lithuanian
Red cattle was 100 %, while for the entire population of the old genotype
Lithuanian Red cattle it was 96.1 %. The average pedigree completeness for
the second and third generations ranged from 91.5 % to 100 %. As expec-
ted, the average pedigree completeness in the subsequent generations gradu-
ally decreased. The lowest average pedigree completeness in the sixth
generation was found in the old genotype Lithuanian Red cattle (69.3 %),
slightly higher in the cattle, recorded in the main section of the herdbook
(71.4 %), and the highest in the open population Lithuanian Red cattle
(78.9 %).

In 2021, the highest average inbreeding coefficient was found in the
population of old genotype Lithuanian Red cattle, registered in the main section
ofthe herd book (LROG MH). The highest annual increase in additive genetic
relationship was observed in the LROG MH population (0.00040), and the
lowest (0.00006) in the Lithuanian Red cattle open population (LROP). The
greatest change in the average inbreeding coefficient, based on the regression
slope, was also observed in the LROG MH population (0.00046), with the
LROP indicator being 0.00027, and the Lithuanian Red cattle old genotype
(LROG_MSH) 0.00023.
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Changes in cattle population structures

In 2021, the reproductive age of bulls used for insemination of females
within these populations ranged from 5.1 to 27.8 years. The maximum average
age of males used for reproduction was found in LROG_MH, i.e. as much as
two times higher than in LROG_MSH.

The age distribution of cows indicated that younger cows are used in
open populations. This suggests that open populations are younger and can
be productively utilized, as a higher number of young animals increases
the likelihood of obtaining more offspring. The youngest cows and heifers
were found in the open LROP and Lithuanian Black-and-White cattle open
population (LBWOP), where the average age of cows and heifers was 3.3 and
3.2 years, respectively. In the LROG_MH and Lithuanian Black and White
cattle old genotype cattle, registered in the main section of the herd book
(LBWOG_MH) populations, the average age was higher, 4.5 and 4.9 years,
respectively.

The analysis of the 15 year results in open populations indicated that the
generation interval of the male in LROP and LBWOP decreased uniformly
by 38 %, while that of the female decreased by 26 and 19 %, respectively.
Across the years included in this study, the biggest positive change was found
in LROG_MSH and LROG_MH breeds, where the generation interval of the
males increased by 13 and 80 %, respectively. The generation interval of the
males for Lithuanian Black-and-White cattle old genotype (LBWOG MSH)
and LBWOG_MH breeds from 2005 to 2015 decreased by 50 and 46 %,
respectively.

The average inbreeding coefficient (F) in 2021 showed that the estimated
inbreeding level (of all animals by year) in LROG_MH was 2.4 % higher
than in LROG_MSH, whereas in LBWOG_MH it was 0.91 % higher than
in LBWOG_MSH. The estimated inbreeding level in 2021 in LBWOP was
1 % higher than in LROP. The highest inbreeding coefficient was found in
LBWOG_MH, slightly lower in LROG_MH and the lowest in LROP and
LBWOP. Reviewing the results, we have observed significant differences
in the average inbreeding coefficient, when analyzing the number of inbred
animals in the old genotype Lithuanian Red cattle population. In the entire
population, this coefficient was 2.38 %, while it reached 9.2 % among
purebreds. A similar trend was observed in the old genotype Lithuanian
Black-and-White cattle population, though the differences were less pronoun-
ced. The inbreeding coefficient for the open population of Lithuanian Red
was 2.71 %, while for the open population of Black-and-White cattle it was
3.72 %.
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In 2021, the effective population size (Ne) for the LROG_MH population,
calculated based on the number of parents, was critically low at 42. It was 2.5
times smaller than the Ne for the entire old genotype population. As a result,
this population is recognized as critical, with the breed nearing extinction due
to reduced genetic diversity. To preserve the breed, it is essential to increase
the effective population size (FAO, 2017). The effective population size (Ne)
for the open population of Lithuanian Red cattle, calculated based on the
number of parents, was 3855.

However, the Ne for the open population of Lithuanian Red cattle,
calculated based on the rate of inbreeding, was 1.5 times lower than that
of the old genotype, which had an Ne of 103. Comparing the old genotype
cattle with the recorded in the main section of the herdbook cattle population
revealed that the Ne for purebreds, at 59, was almost 1.7 times lower than that
of the old genotype population.

Analysis of phenotypic data

Evaluation of milk productivity indicators. As shown by our analysis,
the average milk productivity of Lithuanian Red and Red—and—White cows
recorded in the main herd book section was 7751 kg, with4.36 % fatand 3.36 %
protein content. The productivity of cows recorded in the supplementary herd
book section was 229 kg higher than in the main section. Our study indicated
that the productivity of old genotype Lithuanian Red cattle recorded in the
main herd book section, where only purebred animals are registered, is lower
than that of the open population. Old genotype LR is 2311 kg lower with
4.19 % fat and 3.49 % protein content. [1].

Our study, after the analysis of the data from the open population of
Lithuanian Red cattle, showed that the productivity of cows born before
2010 increased if compared with cows born after 2011. Since 2011, Holstein
(HOL) breed cows in both genotypes have exhibited the highest productivity.
However, for cows with more than 50 % blood degree of Holstein (HOL),
Swedih Red-and-White (SRW), Swiss (SW), and Unknown breeds, no
increase in productivity was observed. In fact, their productivity was lower
compared to cows from the same period with up to 50 % blood degree of these
breeds (p < 0.001). This indicates that a higher percentage of these bloodlines
may negatively affect milk productivity. Conversely, an increase in the blood
degree of Red-and-White Holstein (RWH) and Ayrshire (Al) breeds led to an
increase in milk yield.

The analysis of the the productivity of the old genotype Lithuanian Red
cattle by genotype showed that cows with > 50 % Angler, Danish Red, and
LR genotype produced the same amount of milk per lactation (4571.91 kg),
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with 197.46 kg fat and 166.72 kg protein. Meanwhile, LROG cows produced
the least amount of milk per lactation — 4258.57 kg, with 183.26 kg fat and
184.66 kg protein.

Analysis of exterior traits. Our research showed that in the open
population of Lithuanian Red cattle, Holstein (HOL) cows in the 25-50 %
genotype group were the tallest (139.62 cm + 0.37), among those born before
2010. In the subsequent period, their height increased by another 1.12 cm.
The shortest cows were Angler (AN) cows (135.32 cm £ 0.23) (p <0.001).
As the dominant breed blood degree increased (> 50 %), the height of Red-
and-White Holstein cows increased by 1.19 cm, while the height of Swedish
Red-and-White cows decreased by 1.21 cm (p < 0.001).

Our study indicated that in the old genotype Lithuanian Red cattle, the
height of cows in the 25-50 % genotype group ranged from 130.22 to 131.00
cm. As the blood degree of the analyzed breeds increased, the cow height also
increased, ranging from 134.62 to 135.67 cm.

Cows with Swedish Red-and-White blood received the highest heel joint
scores (5.54 £ 0.07 and 5.64 £ 0.12), regardless of the dominant blood degree.
In the 25-50 % genotype group, about 2 % of cows, mostly HOL, and in the
> 50 % genotype group, only 0.25 % of cows received the optimal score of 8.

Holstein cows in the 25-50 % genotype group had the longest teats, with
an average score of 4.67 (£0.03). As the blood degree increased, teat length in
the > 50 % genotype group decreased by 2.36 % (p < 0.05). In the 25-50 %
genotype group, 10 % of cows achieved the optimal score of 6, mostly HOL
(48.76 %) and RWH (20.66 %) cows. In the > 50 % genotype group, 7.83 %
of cows received the optimal score, mostly RWH (61.11 %) cows.

In the 25-50 % genotype group, the teat thickness of cows was scored
4 (31.53 %) and 5 (31.65 %). The optimal score of 5 was mostly achieved
by RWH (31.37 %), HOL (24.05 %), and AI (23.53 %) cows. In the > 50 %
genotype group, the largest number of cows (68.31 %) was scored 4 and 5,
with 77.19 % being RWH cows.

RWH cows in the 25-50 % genotype group were scored 5.83 +0.05
(p <0.001). The score for RWH cows was 0.19 points higher (p <0.001),
and for HOL breed cows, it was 0.16 points higher (p < 0.01). In the 25-50 %
and > 50 % genotype groups, only 4.05 % and 5.56 % of cows respectively,
received the optimal score.

Analysis of genetic value estimation methods (BLUP)

Based on the questionnaire data (2019), the most important traits
for breeding organizations are productivity, exterior, and udder health
(Fig. 1). Other traits, such as longevity and fertility, have different significance
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in breeding programs of different countries. Subjectively evaluated traits
include calving and workability characteristics. The weight of all traits should
have a uniform expression basis, which is difficult to achieve for subjectively
evaluated traits. In many breeding programs, the goals are not properly
defined. If breeding organizations want to expand their breeding programs
to include new traits, their decision will depend on correctly described trait
characteristics. Moreover, the results of breeding programs are visible only
after many years, so investments in breeding programs are often associated
with the measurement and genetic evaluation of traits that can be assessed
more quickly.

== Sweeden, Production
Finland, 7

Denmark

—Norway

Longevity Conformation

Poland

Germany -/-
Female Fertility '

o] atvia

Udder Health

—e—Lithuania
Calving Workability

Fig. 1. Assessment of the importance of different phenotypic traits
(rated from 0 to 7, where 7 is the highest rating)
questionnaire (2019) results.

Genetic evaluation

Immunogenetic data analysis. In the open population, 38 alleles
were identified at the EAB locus, and 37 alleles at the EAC locus. In the
subpopulation of the Lithuanian University of Health Science (LUHS)
Institute of Animal Science, allele diversity at the EAB locus was significantly
lower, constituting 24 % of the open population LR, and 54 % at the EAC
locus. In the Skaistgirys subpopulation, the number of alleles at the EAB
locus constituted 29 % of the open population, and 51 % at the EAC locus.

All analyzed populations exhibited high values of observed heterozygosity
(Ho). In the open population at the EAC locus, a high expected heterozygo-
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sity (He) value of 0.956 was observed, while the lowest was 0.872 in the
LUHS Institute subpopulation. At the EAB locus, the lowest He value of
0.829 was found in the Skaistgirys subpopulation, and the highest was 0.951
in the open population.

The average He and Ho values were highest in the open population, at
0.547 and 0.741, respectively. The lowest heterozygosity value, 0.476, was
observed in the LUHS Institute, and the lowest homozygosity value, 0.699,
was in the Skaistgirys farm.

The Hardy—Weinberg equilibrium (2) test showed statistically significant
differences: in 8 loci in the open population, 4 loci at the subpopulation of the
Lithuanian University of Health Science Institute of Animal Science, and 6
loci in the Skaistgirys subpopulation.

Single nucleotide polymorphism analysis. The study aimed to determine
the genetic similarities between the open and old genotype Lithuanian Red
cattle populations and other European Red cattle breeds. To achieve this,
Principal Component Analysis (PCA) was used. The study results revealed
that a portion of the open population of Lithuanian Red cattle is dispersed
among various breeds, while another portion groups together with the
Northern European Red cattle breeds. The old genotype Lithuanian Red
cattle, along with the old genotype Angler cattle, are positioned closer to
the Swiss breed group. This is associated with the breed formation process,
which initially involved Danish Red, Angler, Swiss, and other breeds. The
distinct grouping of the current open population of Lithuanian Red cattle with
the Northern European breeds demonstrates a clear selection direction by the
Lithuanian Red Cattle Breeders‘ Association, aiming at the use of common
Northern European Red cattle. Analyzing the distribution of Red cattle breeds
by clusters, we found that the open population of Lithuanian Red cattle falls
into one cluster together with Swedish, Finnish, and Norwegian Red cattle.
The old genotype Lithuanian Red cattle are grouped with the old Danish Red
and old Angler breeds, as well as neighboring Polish Red cattle.

Analysis of simulated economic values

The economic values (EV) were expressed in Euro per marginal change
in the unit of the trait and cow-year for the three cattle breeds in Lithuania
(Table 2).

164



Table 2. Marginal economic values (in Euro per change in trait unit and
cow-year)

. . . Marginal EV
Trait Complex Trait, unit LROP L%l 0G LBWOP
Production ECM, kg 0.16 0.21 0.16
Mastitis, % point -1.73 —1.64 -1.82
Lameness, % point -1.22 -1.07 -1.27
Direct health | Ketosis, % point —-1.13 —-1.01 -1.30
Milk fever, % point -1.26 —-1.14 —-1.26
Metritis, % point —0.95 —0.98 —1.00
Calving Dystocia, % point -1.23 -1.32 -1.31
Stillbirth, % point —-1.87 -1,76 -2.19
Early calf mortality, % point —1.14 —1.30 —-1.70
Calf survival Late calf mortality, % point -3.49 -2.63 -3.51
Cow survival |Cow mortality, % point —11.44 -9.18 -10.77
CR heifers, % point 1.04 0.71 0.81
Fertility CR cows, % point 1.95 1.96 3.82
HO heifers, % point 0.59 0.51 0.37
HO cows, % point 1.63 1.75 2.74

LROP — Lithuanian Red open populaton, LROG — Lithuanian Red old genotype, LBWOP —
Lithuanina Black-and-White open population.

The EVs of energy corrected milk (ECM) was 0.16 EUR/kg for LBW and
LR, and EUR 0.21/kg for LROG. The higher EV for LROG is caused by a
lower feed intake and a lower milk yield, compared with LROP and LBWOP,
as it was assumed that a larger proportion of concentrated feed was needed to
ensure increased milk yield.

The EVs of disease traits are expressed as economic consequences per
cow-year due to an increase in mean disease incidence rate by one percent. If
the EV is multiplied by 100, it expresses a total cost per case of the respective
disease. The EVs of all health traits were highest for LBWOP, slightly lower
for LROP and lowest for LROG on the marginal scale. The highest EVs were
found for mastitis in all three breeds.

Comparing the open population of Lithuanian Red cattle (LROP) and the
old genotype Lithuanian Red cattle population (LROG), it was found that the
economic values of health traits were lower in LROG, except in the case of
metritis. The highest economic value (EV) was found for mastitis in all three
breeds.

The results indicated the total costs of EUR 164 to 182 per case of mastitis,
including direct costs, such as veterinary treatment, financial losses due to
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withdrawal of milk and additional labor costs. The present study revealed the
total economic costs of EUR 107 to 127 per case of lameness. The EVs for
direct health traits were found for ketosis (EUR 101 to EUR 130 per case),
milk fever (EUR 114 to EUR 126 per case) and metritis (EUR 95 to EUR 100
per case). The EVs of direct health traits were affected by the differences in
milk yield, for example, a lower milk yield performance of the LROG breed
leads to lower economic values because of fewer economic losses associated
with withdrawal of milk.

The highest economic values of dystocia were estimated for LROG (EUR
—1.32), slightly lower for LBW (EUR —1.31) and LR (EUR —1.23). In order
to avoid double counting, in the regression analysis dystocia was corrected
by the mortality data of cows and calves. Dystocia involves direct expenses,
such as veterinary treatment and additional labor force, and also economic
impact due to herd information effect. LBWOP showed the highest stillbirth
EV (in EUR per change in trait unit and cow-year), which was EUR —2.19,
a slightly lower EV was found in LR (EUR —1.87) and LROG (EUR —1.76).

The highest EV for early calf mortality was estimated in LBW (EUR
—1.70), whereas lower EVs in LROG (EUR —1.30) and LROP (EUR —1.14).
The economic values for late calf mortality were similar (from EUR —3.49
to EUR —3.51) in LBWOP and LROP, whereas that for LROG was EUR
—2.63. The highest economic loss between the breeds for cow mortality was
estimated in LROG (EUR —918), LR (EUR —1144) and LBW (EUR —1077).

CONCLUSIONS

1. The analysis of the Lithuanian Red cattle origin showed that in the open
population, until 2010, Red—and—White Holstein cattle dominated,
comprising 30 %, followed by 23 % Swedish Red—and—White, 14 %
Ayrshire. Moreover, after 2011, the proportion of Red-and-White hols-
tein cattle increased to 48 %, that of Holsteins to 24 %, while the pro-
portion of Swedish Red-and-White decreased to 8 %. The population of
old genotype Lithuanian Red cattle remained stable, consisting of 30 %
Lithuanian Red, 25 % Angler, and 25 % Danish Red genotype cattle,
while the portion of unknown genotype decreased to 9 %.

2. Our research showed that during the period of 1983—-1995, Lithuanian
Red cattle with fully known ancestry in the first generation accoun-
ted for less than 47 %. The lowest percentage was recorded in 1988,
with only 27.8 % and 46.2 % in the open and old genotype populations,
respectively.
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. The analysis of the effective population size indicated that the genetic
diversity of both populations has declined during the period of 2005—
2021. The efficiency indicator of the old genotype Lithuanian Red
cattle population, based on the number of parents, decreased to a critical
condition (Ne = 42), while the open autonomous population decreased
to Ne = 3855. The Ne of the old genotype Lithuanian Red, according to
the inbreeding coefficient, was only 13 % lower than that of the open
population cattle, and the average inbreeding coefficient increased by
57 %. Meanwhile, the average inbreeding coefficient of the open popu-
lation decreased by 29 %, and the number of animals born from related
mating increased.

. Immunogenetic studies showed that the open Lithuanian Red popu-
lation demonstrates greater genetic diversity — the average number of
alleles is 10.3, while in the old genotype Lithuanian Red population, it
is half as much (5.1). The expected heterozygosity is 0.547 and 0.476,
respectively.

. Principal component and cluster analysis of single nucleotide poly-
morphisms showed that the open Lithuanian Red population has simi-
larities with the Nordic Red cattle breeds, including Swedish, Finnish,
and Norwegian Red cattle. The old genotype Lithuanian Red cattle
have more similarities with the old Danish Red and Angler breeds as
well as Polish Red cattle.

. The intrabreed productivity analysis of the open Lithuanian Red popu-
lation cows showed that cows belonging to the HOL genotype group had
the highest average milk yield per lactation. However, when the HOL
blood percentage exceeded 50 %, milk yield decreased (p <0.001),
while for RWH breed cows, it increased (p <0.001). A similar trend
was observed when analyzing milk protein and fat content. The average
milk productivity of the old genotype cows was 30 % lower than that of
the open population, but their milk had 0,13 % higher protein content.

. Phenotypic studies showed that in the old genotype Lithuanian Red po-
pulation the overall body development traits improved, with increasing
blood percentage. After 2011, in the open population of Lithuanian Red
cows, the general body development evaluation showed improvements
in cow height and rump angle, but a decline in body depth. The tallest
cows were those of the HOL genotype (average height 146 cm), while
the old genotype cows were 11 cm shorter. The analysis of the feet and
leg and udder traits of both populations showed that these traits were
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rated lower than optimal scores, except for the rump angle, rear leg an-
gle, and teat thickness of the open population cattle.

. The analysis of the economic values by using a simulation model reve-
aled that the economic value of one kilogram milk in the open Lithu-
anian Red cattle population was 31 % lower than that of the old geno-
type cattle due to lower feed costs. Lower negative economic values
for health traits, except for metritis, were found in the old genotype
Lithuanian Red cattle population. The study also indicated that the
highest negative economic value in both populations was attributed to
mastitis (—1.73 % in the open population, —1.64 % in the old genotype
population), while positive economic values were identified for fertility
traits, with the highest positive economic value observed for the con-
ception rate (1.96 %). The largest negative economic values were cal-
culated for cow mortality cases, which amounted —9.18 and —11.44 %
in the old genotype and open population, respectively.

RECOMMENDATIONS

. We recommend maintaining separate breeding programs for both the
open and the old genotype Lithuanian Red cattle populations in order
to preserve genetic diversity and address the specific needs of each po-
pulation. Special attention should be given to the restoration of the old
genotype Lithuanian Red cattle population, with the aim of increasing
the effective population size, reducing inbreeding coefficients, and en-
suring generational turnover, thereby contributing to the conservation
of genetic resources.

. Based on the analysis of cattle phenotypic evaluation and the evaluati-
on practices applied in other European countries, we would sugest to
place greater emphasis on improving the functional traits of cattle when
developing breeding programs, particularly focusing on animal health
and longevity.

. We propose to expand the genetic evaluation model in the Lithuanian
Red cattle breeding program by incorporating the most important func-
tional traits.
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Simple Summary: The aims of dairy cattle breeding are more often associated with direct health
evidence in relation to the net financial gain and the weighting factors are usually economic values
that are retrieved from a model of a dairy herd production system. In our study we used a stochastic
bio-economic model SimHerd, which allows us to derive economic values for production, fertility,
calving, the survival of cows and calves and assign the importance of health traits to the economic
values. Special emphasis was placed on the economics values of health traits and their importance
for Lithuanian dairy cattle.

Abstract: Assessing the economic importance of traits is crucial for delivering appropriate breeding
goals in dairy cattle breeding. The aim of the present study was to calculate economic values (EV) and
assign the importance of health traits for three dairy cattle breeds: Lithuanian Black-and-White open
population (LBW), Lithuanian Red open population (LR) and Lithuanian Red old genotype (LROG).
The EV estimation was carried out using a stochastic bio-economic model SimHerd, which allows
the simulation of the expected monetary gain of dairy herds. The simulation model was calibrated
for LBW, LR and LROG breeds, taking into account breed-specific phenotypic and economic data.
For each trait, two scenarios were simulated with a respective trait at different phenotypic levels. To
obtain the EVs, the scenarios were compared with each other in terms of their economic outcomes. In
order to avoid the double counting of the effects, the output results were corrected using a multiple
regression analysis with mediator variables. The EVs were derived for the traits related to production
ECM (energy-corrected milk), fertility, calving traits, calf survival, cow survival and direct health. To
demonstrate the importance of health traits in herd management, we provided reliable EVs estimates
for functional traits related to herd health. The highest EV for direct health traits, caused by an
increase in of 1 percentage point, were those found for mastitis (EUR 1.73 to EUR 1.82 per cow-year)
and lameness (EUR 1.07 to EUR 1.27 per cow-year). The total costs per case of ketosis, milk fever
and metritis ranged from EUR 1.01 to EUR 1.30, EUR 1.14 to EUR 1.26 and EUR 0.95 to EUR 1.0,
respectively. The highest economic values of dystocia were estimated for LROG (EUR —1.32), slightly
lower for LBW (EUR —1.31) and LR (EUR —1.23). The results of this study show the importance of
health traits to the economic features of cattle herd selection of new breeding goal and this would
improve the herd health. The economic evaluation of the functional traits analyzed in this study
indicated the significant economic importance of the functional traits in Lithuanian dairy cattle breeds.

Animals 2022, 12, 1926. https:/ /doi.org/10.3390/ani12151926
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1. Introduction

In Lithuania, two main milk-type cattle breeds have been raised—Lithuanian-Black-
and-White (LBW) and Lithuanian Red (LR) cows. Based on the Annual Report of Milk
Recording (2021) [1], Lithuanian Red cows make up 26%, Lithuanian Black-and-White
71%, and Lithuanian Red old genotype cattle 0.04% (50 cows) of the total number of dairy
cows in Lithuania. Lithuanian Black-and-White open population cattle, the largest popula-
tion in Lithuania, was developed by crossbreeding local livestock with different imported
breeds, such as Dutch Black-and-White, Ostfriesian and Swedish Black-and-White. LR
was formed by crossing local Red cattle with different breeds, such as the Danish Red,
Angler and Swedish Red-and-White, and there were also crossings with the Brown Swiss,
Latvian Brown and Simmental cattle. In 1951, LR and LBW were recognized as independent
breeds [2,3], but both were continuously improved by crossbreeding with international
breeds. Currently, both dairy cattle breeds have become modern open populations. Accord-
ing to a study conducted in Lithuania, the population of Lithuanian Black-and-White cattle
is dominated by 50-87.5% Holstein blood cows [4]. In order not to lose the specific genes
because of intensive crossbreeding, the protection of old genotype LR and LBW cattle was
started in 2001 [2].

Modern dairy cattle breeding has successfully increased production levels, but the
upward trend in milk production per cow has been associated with undesirable side-
effects: an increase in production diseases and reproductive problems [5]. According to
Winding et al. [6], management and genetic effects are considered separately; however,
genetic parameters, such as genetic correlations between production and health, may
change depending on environment. In order to avoid this deterioration of functional traits,
a balanced improvement of production and functional traits is required [7].

Usually, the estimated breeding values of different traits are combined into a total
merit index [8,9]. A total merit index includes milk yield and several functional traits, such
as calving ease, fertility, disease and longevity [7]. The term functional traits describe a set
of characteristics of animals whose effect on the economic efficiency of cows is through
a reduction in costs rather than an increase in product output. Functional traits, such
as reproduction, longevity and health traits, were of increased interest to producers to
improve herd profitability.

Currently, the aims of dairy cattle breeding are more often associated with direct
health evidence in relation to the net financial gain [4,10]. In dairy cattle breeding, the
weighting factors are usually economic values (EV) that are retrieved from a model of
a dairy herd production system [11]. According to Wolfova and Wolf [12], an accurate
definition of the regarded traits is important when calculating the EV of a trait, and the
relationships between the trait of interest and other traits need to be considered and properly
accounted for. Another aspect is a double counting problem, when the EV is derived using
models where correlations between the traits are included. @stergaard et al. [11] proposed
a solution, which helps to correct the calculated EVs of breeding traits using multiple
regression analysis with mediator variables. This allows to eliminate the economic effects
caused by the correlations of the simulated traits and, thus, to avoid double counting.
Schmidtmann et al. [13] defined EVs as the marginal utility of a trait reflecting the direction
of each trait in the breeding goals of dairy cattle and the impact on monetary profit while
keeping all other traits constant.

The role of herd management and herd health is becoming increasingly important
and has to meet the challenges of balancing high yield with reproductive performance and
rearing healthy animals during their entire life. For instance, ketosis is a common disease in
high producing dairy cows during the early lactation period with considerable associated
economic costs [14]. According to Juozaitiene et al. [15], the analysis of the calving ease
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score in LBW dairy cows showed that 34.71% of animals needed assistance calving, of which
3.11% of cows was evaluated as needing “considerable force” or having an “extremely
difficult birth”. Enting et al. [16] found that the average economic losses on the farms from
clinical digital diseases per foot-lame cow (NLG 50 per average cow) averaged 21% of
incidence per year in Duch dairy farms. Reduced dairy herd profitability is associated with
health and fertility costs, which are also the leading causes of involuntary culling.

In Lithuania, direct health traits have not yet been officially included in the national
genetic evaluation system, because direct health traits are not routinely recorded as produc-
tion and calving traits. The selection index of dairy cattle consists of the following groups:
productivity, exterior, somatic cell score, fertility and longevity [17], but recently, more and
more attention has been paid to improve functional characteristics, such as health traits in
dairy cattle breeding.

Therefore, the objective of this study was to derive EVs for production, fertility, calving,
and survival of cows and calves and assign the importance of health traits to the EVs for
three Lithuanian cattle breeds. In the study, special emphasis was placed on the economics
values of health traits and their importance for Lithuanian dairy cattle. For this purpose,
a stochastic bio-economic model SimHerd was used. SimHerd simulates the expected
monetary gain in dairy cattle herds for a long period time and is thus a good basis for
designing breeding goals.

2. Materials and Methods

The stochastic bio-economic model SimHerd [18-20], which simulates the expected
monetary gain in dairy herds, was used. The details of the model are described in Oster-
gaard et al. [18] and, therefore, this paper presents only a brief outline of the model. The
simulation model was calibrated for the three breeds (LWB, LR and LROG), taking into
account a breed-specific phenotypic and economic data from the Annual Report of Milk
Recording of Lithuanian breeds. For each trait, two scenarios were simulated with the
respective trait at different phenotypic levels: the current performance level of the trait
parameters as recorded in the herd was increased by 1 percentage point (“high” scenario)
and decreased by 1 percentage point (“low” scenario). To obtain the EVs, the two different
scenarios were compared with each other at two levels in terms of their economic outcomes.
To avoid double-counting of effects, the economic outcome was corrected using multiple
regression analysis with mediator variables [11].

2.1. SimHerd—A Bio-Economic Model

The SimHerd model [18] is widely used in many dairy cattle modeling studies, i.e.,
for deriving economic values for setting breeding goals [13,21] or for investigating the
economic consequences of crossbreeding [22]. The SimHerd program models milk yield,
feed intake, reproduction and diseases. The simulation was performed in weekly steps. A
schematic overview of the stages of the SimHerd model is given in Table 1.

2.2. Description of Traits
EVs were derived for 15 traits grouped in different trait categories:

1.  Production. ECM (kg) was calculated on the basis of milk, fat and protein yield for
LBW, LR and LROG. The study assumed that the lower use of concentrates for the
LROG was due to lower yield.

2. Health traits. EVs were estimated for the following diseases: mastitis related with ud-
der health, lameness in relation to the health of claws and legs, ketosis and milk fever
associated with metabolic health and metritis representing a reproductive disorder in
dairy cattle.

3. Reproduction traits. EVs were estimated for conception rate and insemination rate of
both cows and heifers. Conception rate was the probability of a cow /heifer to become
pregnant after insemination. The insemination rate of a cow /heifer was defined as
the probability of a female to become pregnant after insemination.
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4. Calving traits. Calving traits were represented by dystocia and stillbirth. Dystocia was
defined as the probability of a difficult calving with veterinary assistance. Stillbirth
was defined as the proportion of dead calves within 48 h postpartum as an average of
both primiparous and multiparous cows.

5. Calf and cow survival traits. Calf survival (early and late) traits were represented by
the probability of a calf dying in the period from 3 d to 14 d postpartum and 189 to
458 d postpartum, respectively. Cow mortality was represented as the probability of a
cow dying due to a process not influenced by the health of the fertility problem.

Table 1. Schematic diagram showing stages of the SimHerd model.

1 2. 3.
Lithuanian Black-and-White cattle Lithuanian Red cattle Lithuanian Red cattle
open population open population old genotype
(LBW) (LR) (LROG)

Simherd—mechanistic, dynamic and stochastic dairy herd model
Monte Carlo model prediction of the production and states of the herd time

2 STEPS:
1. INPUT DATA: 2. OUTPUT DATA:

Parameter values for relations in the model: Technical annual results:

e  Breed calibration with the online version of SimHerd e  Simulated scenarios were studied by applying a set
(https://simherd.com/en/, accessed on 25 January 2022): the of assumed Lithuanian prices and costs for the
simulation model was calibrated for the breeds, taking into corresponding technical results.
account breed-specific phenotypic data from productivity Annual e  Scenarios were simulated to represent dairy herds
Reports of Lithuanian Breeds. with “low” and “high” levels of the trait.

e The average herd size—200 cows. e Performing multiple regression analysis to avoid

e  Simulated 40 years. First 10 years were deleted in order to double counting.
diminish the effect of the actual state of the herd in the first e The economic profit (EUR/year) of the simulated
simulation time-step. dairy herds is estimated mechanically as the

e Replicated in 1000 simulations runs. difference between the total revenues and total

e Cows and heifers are described dynamically in weekly steps. costs [11,18].

2.3. Double Counting and Multiple Regression

According to Dstergaard et al. [11], the EVs for each trait must be derived indepen-
dently from other breeding goal traits. In order to avoid the double counting of effects, the
simulated economic outcome from SimHerd was corrected using multiple regression analy-
sis. The correlations between the traits can be understood as indirect pathways (referred
to as mediator effects) from the trait of interest to the simulated outcome. Therefore, in
the present study, the economic outcome was corrected for inter-relations between traits
to avoid double counting when deriving EVs, as proposed by OJstergaard et al. [11]. The
mediator variable has to be modeled as correlating with the traits of interest in SimHerd,
and also has to be a part of the breeding goal with an own EV [11]. For example, ketosis in
dairy cattle causes substantial losses in milk yield even before any clinical symptoms in sick
cows are visible [23]. However, the economic consequences of reduced milk yield due to
the sickness of cows must not be accounted for in the EV of ketosis since milk yield is also
a part of the breeding goal. In Table 2, traits used as mediator variables in the regression
analyses of disease traits and dystocia are presented.

Table 2. Mediator variables used in the regression analyses for the regarded traits.

Trait Traits Used as Mediator Variables

Milk yield
Cow mortality

Mastitis
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Table 2. Cont.

Trait Traits Used as Mediator Variables
Milk yield
Metritis Ketosis

Cow conception rate
Cow insemination rate
Milk yield
Cow conception rate
Milk yield
Metritis
Mastitis
Dystocia
Milk yield
Lameness Cow conception rate
Cow mortality
Stillbirth
Cow mortality

Ketosis

Milk fever

Dystocia

Milk yield was used as a mediator variable of all diseases. The EV of mastitis was
corrected using milk yield and cow mortality as mediator variables. The EV of metritis was
corrected using milk yield, ketosis, cow conception rate and cow insemination as mediator
variables. Milk yield and cow conception rate were used as mediator variables in the
regression analysis of ketosis. Milk fever was corrected using milk yield, metritis, mastitis
and dystocia as mediator variables. In the regression analysis, lameness was corrected
using milk yield, cow conception rate and cow mortality. Dystocia was corrected using
stillbirth and cow mortality. The regression model can be described as follows [11,13,21]:

NetReturniikI =u+pa X + E;:Zl Bui my + Be xfdiff,-j + &ijl 1)

where NetReturnjy, is the average annual net return, resulting from the i-th simulated
replicate (i =1, ...,1000) for the j-th simulated level (j = 1,2) of the trait x;;. 8, denotes
the corresponding regression coefficient and, at the same time, represents the estimate of
the EV of trait x;;. As p denotes the fixed intercept, i is the regression coefficient of the
mediator variable my, where each of the n mediator variables have to be considered in
the regression. Since SimHerd provides stochastic simulation elements, x_diff;; is included
with its regression coefficient fi. to account for independent random variation within the
simulated risk level and ¢y, is the random residual error. Table 2 provides information in
which mediator variables m;, were used in the regression analyses to correct regarded trait
x;i [11].

2.4. Input Parameters for Model Calibration

The simulation model was calibrated for the LR, LROG and LBW breeds using breed-
specific phenotypic data. Milk and reproductive performance data were collected from the
productivity reports of the Lithuanian Controlled Cow Herds for 2016-2017, no. 81 [24],
and are shown in Tables 3 and 4. In these tables the following parameters were specified for
each breed separately: fat and protein (%), energy corrected milk (ECM), calving interval
estimated in days, age at 1st calving estimated in months, heat observation rate for cows
and heifers, conception rate for cows and heifers and start of breeding, estimated in days.
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Table 3. Mean phenotypes for 305-d ECM, fat and protein (kg) for the LBW, LR and LROG.
Item LBW LR LROG
Fat% 431 443 4.56
Protein % 3.35 3.50 3.48
1st lactation. kg ECM * 6741 6907 4916
2nd lactation. kg ECM * 7648 7596 5553
3rd lactation. kg ECM * 7526 7469 5949
* ECM = energy-corrected milk.
Table 4. Mean values of reproduction traits assumed for LBW, LR and LROG.
Trait LBW LR LROG
Calving interval [days] 424 412 421
Age at 1st calving [months] 272 25.8 24.6
Heat observation rate cows [%] 43.16 45.16 45.24
Heat observation rate heifers [%] 59.91 55.08 55.56
Conception rate cows [%] 50 * 45* 50 **
Conception rate heifers [%] 62.5* 58.82 * 62.5
Start breeding [days] 44.27 46.67 45.62

* Conception rate was calculated by the formula: (1/no of insemination) x 100. ** Simulated by SimHerd.

Table 4 presents the parameters that were used in the calculations: the calving interval
was the shortest in LR, and it was 12 and 9 days longer in LBW and LROG, respectively,
compared with LR. The age at 1st calving (months) was the highest in LBW. The heat
observation rate for cows was the highest in LR and LROG. The conception rate for cows
was 5% lower in LR than in LBW and LROG. This parameter was calculated by the formula
(1/no0 of insemination) x 100). The number of inseminations was 2.0 in LBW and 2.2 in LR.
The conception rate for LROG cows was simulated using the SimHerd program.

The information about the diseases of the breeds is presented in Table 5. The following
input parameters were specified: incidence rates of stillbirth, milk fever, dystocia, metritis,
ketosis, mastitis and lameness. The levels of prices and costs used in the simulations are
presented in Table 6. The prices and costs were the same for all the breeds except for
LBW, where the prices for pregnant heifers, unpregnant heifers, bull calves and semen
were higher.

Table 5. Number of treatments (per 100 cow-years) for the respective diseases in the breeds LBW, LR
and LROG.

. Breed
Disease
LBW LR LROG

Stillbirth * 6.5 52 -
Milk fever ** 3.5 35 35
Dystocia ** 13 13 13

Metritis ** 8.0 7.0 7.0

Ketosis ** 44 44 44

Mastitis ** 26 26 26
Lameness ** 19 19 19

* Stillbirth-Genetics evaluation model of calf mortality and general calving, creating an index of features, 2015 [25].
** Based on the 2018 Annual Report of Nordic Cattle Genetic Evaluation [26].

Table 6. Levels of prices and costs (in Euro) used for simulations.

Year 2019 LBW LR LROG
Price kg ECM delivered to the dairy ! EUR0.29 EUR 0.29 EUR 0.29
Price per kg live weight for slaughter cows 2 EUR 0.94 EUR 0.94 EUR 0.94
Price for a dead cow for fallen stock company 3 EUR 33 EUR 33 EUR 33
Price to dispose of a dead heifer 3 EUR 21 EUR 21 EUR 21
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Table 6. Cont.

Year 2019 LBW LR LROG
Price to dispose of a dead calf EUR9 EUR9 EUR9

Price of pregnant heifer 6 EUR 1300 EUR 1050 EUR 1050

Price of unpregnant heifer © EUR 800 EUR 550 EUR 550

Price of bull calves © EUR 200 EUR 150 EUR 150

Price per kg milk powder ! EUR 2.02 EUR 2.02 EUR 2.02

Price per SFU of concentrates for heifers * EUR0.23 EUR 0.23 EUR0.23

Price per SFU of roughages for heifer EUR0.10 EUR 0.10 EUR0.10
Treatment cost for a case of clinical Mastitis ® EUR 89 EUR 89 EUR 89
Treatment costs for a case of Milk Fever 5 EUR 54 EUR 54 EUR 54
Treatment costs for a case of Dystocia EUR 69 EUR 69 EUR 69
Treatment costs for a case of Metritis EUR 72 EUR 72 EUR 72
Treatment costs for a case of Ketosis ° EUR 70 EUR 70 EUR 70
Cost for semen © EUR 20 EUR7 EUR7

1 “Agro market” 2019, 2020 Lithuanian agricultural and food market information system; 2 Survey of farmers;
3 Rietavo Veterinary Sanitation (VAT covered 100%);  list of normative prices for biological assets and agricultural
products in 2019; 5 LUHS Institute of Animal Science; 6 Private Al Centers.

3. Results
3.1. Herd Statistics: Income and Costs for Lithuanian Dairy Breeds

For the better understanding of the simulated economic outcome for each breed, all
relevant income items and cost positions are given in Table 7.

Table 7. Simulated annual economic results (EUR/cow) in a herd of LBW, LR and LROG.

Lithuanian Dairy Cattle Breeds

LBW LR LROG
Income
Milk 2110 2148 1675
Slaughter 143 136 140
Calves 100 76 77
Slaughter of heifers 16 12 11
Heifers Live 63 75 73
Total income 2432 2447 1976
Costs
Feed for cows 1027 1040 898
Feed for heifers 247 238 229
Insemination costs cows 35 13 12
Insemination costs heifers 13 5 5
Veterinary costs for cows 105 109 111
Other costs for cows 202 202 202
Other costs for heifers 47 46 45
Variables costs 1676 1653 1502
Total contribution margin 756 794 474

The annual economic results were calculated by the income from milk, the slaughter
of heifers, calves and heifer life and costs (feed for cows, feed for heifers, insemination for
cows and heifers, veterinary and other costs). The annual economic results were calculated
by deducting costs from the income. The analysis shows that the income from milk is
one of the main sources of income throughout the year. In this analysis, the income from
milk differs between LROG and LBW and also LROG breeds. The results showed that the
largest income from milk was from LR and LBW, while the lowest from LROG. Feed for
cows accounted for the largest share of expenditure in all the breeds. However, it should
be noted that LROG showed the lowest cost per cow (LR + EUR 142, LBW + EUR 129).
Table 7 indicates that the highest profit (EUR/cow) was found in a herd of LR (EUR 794),
then followed LBW (EUR 756) and the lowest was that of LROG (EUR 474).
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3.2. Economic Values

To demonstrate the importance of health traits, we provide reliable EV estimates
(Table 8) for functional traits related with herd health. The EVs were expressed in Euro per
marginal change in the unit of the trait and cow-year for the three cattle breeds in Lithuania.

Table 8. Marginal economic values (in Euro per change in trait unit and cow-year).

Marginal EV

Trait Complex Trait Unit LBW LR LROG
Production ECM kg 0.16 0.16 0.21

Mastitis % point —1.82 -173 —1.64

Lameness % point -1.27 -1.22 -1.07

Direct health Ketosis % point —1.30 -1.13 —1.01

Milk fever % point —1.26 —1.26 —1.14

Metritis % point —1.00 —0.95 —0.98

Calvin Dystocia % point —1.31 -123 -1.32

8 Stillbirth % point —2.19 —1.87 -1.76

. Early calf mortality % point -1.70 -1.14 —1.30

Calf survival Late calf mortality % point —3.51 —3.49 —2.63

Cow survival Cow mortality % point —10.77 —11.44 -9.18
CR heifers % point 0.81 1.04 0.71
o CR cows % point 3.82 1.95 1.96
Fertility HO heifers % point 037 059 051
HO cows % point 2.74 1.63 1.75

3.2.1. Economic Values of Production

The EVs of energy corrected milk (ECM) was 0.16 EUR/kg for LBW and LR, and EUR
0.21/kg for LROG. The higher EV for LROG is caused by a lower feed intake and a lower
milk yield, compared with LR and LBW), as it was assumed that a larger proportion of
concentrated feed was needed to ensure increased milk yield.

3.2.2. Economic Values of Direct Health Traits

The EVs of disease traits are expressed as economic consequences per cow-year due to
an increase in mean disease incidence rate by one percent. If the EV is multiplied by 100, it
expresses a total cost per case of the respective disease. The EVs of all health traits were
highest for LBW, slightly lower for LR and lowest for LROG on the marginal scale. The
highest EVs were found for mastitis in all three breeds. The results indicated the total costs
of EUR 164 to 182 per case of mastitis, including direct costs, such as veterinary treatment,
financial losses due to withdrawal of milk and additional labor costs. The present study
revealed the total economic costs of EUR 107 to 127 per case of lameness. The EVs for direct
health traits were found for ketosis (EUR 101 to EUR 130 per case), milk fever (EUR 114 to
EUR 126 per case) and metritis (EUR 95 to EUR 100 per case). The EVs of direct health traits
were affected by the differences in milk yield, for example, a lower milk yield performance
of the LROG breed leads to lower economic values because of fewer economic losses
associated with withdrawal milk. Due to the fact that mastitis was characterized by the
highest values among economic health traits, a study was carried out to analyze in more
detail the income and costs in relation to mastitis increase. The data presented in Figure 1
indicate the change per cow in the income from milk, carcass, calf and heifer selling and
costs related to heifer and cow feeding, insemination and disease treatment by analyzing
the differences of the two different scenarios in all the breeds.
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Figure 1. Economic incomes and costs (in Euro) caused by an increase in mastitis rate of 1 percentage
point for the breeds LBW, LR and LROG.

The analysis of the income indicated that a negative economic return for milk, i.e.,
lost sales, was typical for all the breeds, but the highest was found for LR (EUR —71.36)
and LBW (EUR —70.22), whereas the lowest was for LROG (EUR —62.47), and this was
the results of the difference in milk yields. The highest income from slaughtered cows was
found in LR and the lowest in LBW breeds. The losses for the unsold heifers were different,
a low loss was found in LROG and the highest loss in LBW. All the income was added as
the total income, and the highest and lowest income was estimated for LBW and LROG
breeds. Cow treatment and feeding made economic costs in all the breeds. The highest
costs caused by mastitis were estimated in LROG. The largest aspect is veterinary costs
for cows. These results may have been influenced by the fact that the age of lactation for
LROG was the highest [24].

3.2.3. Economic values of Calving

The highest economic values of dystocia were estimated for LROG (EUR —1.32),
slightly lower for LBW (EUR —1.31) and LR (EUR —1.23). In order to avoid double
counting, in the regression analysis dystocia was corrected by the mortality data of cows
and calves. Dystocia involves direct expenses, such as veterinary treatment and additional
labor force, and also economic impact due to herd information effect. LBW showed the
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highest stillbirth EV (in EUR per change in trait unit and cow-year), which was EUR —2.19,
a slightly lower EV was found in LR (EUR —1.87) and LROG (EUR —1.76). Due to the fact
that stillbirth was characterized by the highest values among calving traits, a study was
carried out to analyze in more detail the income and costs in relation to stillbirth increase.
The income and costs in relation to the increasing stillbirth rate are presented in Figure 2.

Income (Eur)
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Figure 2. Economic income and costs (in Euro) caused by an increase in stillbirth rate of 1 percentage
point for the breeds LBW, LR and LROG.

The analysis of the differences between “high” and “low” scenarios indicated that
LBW demonstrated the highest lost income from live heifer, calf and slaughtered cow sales.
The highest costs generated by the increased stillbirth rate were those of feeds for heifers.

3.2.4. Economic values of Calf survival

The largest EV for early calf mortality were estimated in LBW (EUR —1.70), whereas
lower EVs in LROG (EUR —1.30) and LR (EUR —1.14). The economic values for late calf
mortality were similar (from EUR —3.49 to EUR —3.51) in LBW and LR, whereas that for
LROG was EUR —2.63. The above values were influenced by carcass prices. The difference
between high and low scenarios indicates that the income from live heifers is unequal,
amounting to EUR —2.76, —3.43 and —4.67 for, respectively, LROG, LR and LBW. The
highest late calf mortality expenses were caused by heifer feeding, costs (from EUR —0.97
to —1.32). The income and cost analyses of late calf mortality are presented in Figure 3.
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Figure 3. Economic income and costs (in Euro) caused by an increase in late calf mortality rate of 1
percentage point for the breeds LBW, LR and LROG.

3.2.5. Economic Values of Cow Survival

The highest economic loss between the breeds for cow mortality was estimated in
LROG (EUR —918), LR (EUR —1144) and LBW (EUR —1077). The income and costs analyses
of cow mortality are presented in Figure 4.

The analysis of the income indicated that a negative economic return for milk, slaugh-
ter cows and life heifers were estimated as the highest lost sales in LBW and LR breeds.
All the income was added as the total income, and the highest and lowest income was
estimated for LBW and LROG, respectively. The highest costs generated by the increased
cow mortality rate were those of heifers feed and other costs for cows. All costs added, the
highest were those of LROG and the lowest of the LR breed.
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Figure 4. Economic income and costs (in Euro) caused by an increase in cow mortality rate of
1 percentage point for the breeds LBW, LR and LROG.

4. Discussion

To demonstrate the importance of health traits in herd management, reliable EVs
estimates for functional traits related to herd health have been provided and expressed as
the expected change in profit per cow-year. The information on cow health is becoming
more important because of growing concerns about animal well-being and consumer
demands for healthy and natural products [27]. Balancing fertility, udder health and
metabolic diseases with high production is critical to herd management to maximize
profits without compromising welfare [27]. Egger-Danner et al. [27] stated that many
functional traits have negative genetic correlations with milk yield, and reductions in
genetic merit for health and fitness have been observed. In our case, across the diseases,
the highest EVs were found for mastitis and milk fever in LR and LROG, whereas mastitis
and ketosis showed the highest EV in the LBW breed. The direct comparison of the EV
between different countries is hardly possible, because of different economic assumptions
and different production systems, but the tendencies of the EVs between different traits
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can be compared. According to Schmidtmann et al. [13], EVs of mastitis were highest
in German dairy breeds with total economic costs per case of mastitis from EUR 257 to
271. Higher costs are primarily determined by higher treatment costs. A lower economic
value of clinical mastitis (EUR 70.65 per case per cow and year) was estimated in a study
with Pinzgau cattle [28]. Our results are, however, in agreement with results from other
investigations, where mastitis is considered one of the most prevalent and costly diseases in
dairy herds [29,30]. The second most pressing issue within the dairy industry is lameness;
it has severe economic implications by causing a serious impact on animal welfare [31].
According to Ozsvari [32], the magnitude of loss resulting from lameness in dairy units
is very similar in different countries, mostly varying between EUR 100-300 per case.
According to our data, lameness in dairy cattle populations takes the third place across
the estimated diseases, while in German breeds, mastitis and lameness had the highest
EV [13]. According to Enting et al. [16], on Dutch dairy farms, claw lameness ranked third
after mastitis and fertility problems. Among all the diseases, the second highest EVs were
found to be ketosis in LBW and milk fever in both LR populations, and both diseases are
known as disorders related to metabolic health in dairy cattle.

The estimated EVs for milk production traits in 305 days were higher for LROG
and as they were affected by lower feeding costs for low production breeds. Similar
results were obtained from Polish Holstein (PH) and Polish Red (PR) cattle [21]. Calving
performance is considered as an important functional trait in dairy cattle [33]. Calving
difficulties may cause injuries for both cows and calves and there is a higher possibility for
increased stillbirth, lower milk production and the impaired health of cows. According
to Mahnani et al. [34], stillbirth is an economically important trait on dairy farms and the
knowledge of the consequences of and the economic losses associated with this trait can
help the producer when making management decisions. LBW showed the highest stillbirth
EV, which amounted to EUR 2.19 per change in trait unit and cow-year. These results
are presumably influenced by 33% higher selling price for LBW calves in comparison
with LROG and LR. Dystocia involves direct expenses, such as veterinary treatment and
additional labor force, and also economic impact due to herd information effects. Kosiriska—
Selbi et al. [21] estimated the EVs of calving traits for Polish dairy cattle breeds using a
bio-economic model. The economic value of stillbirth was observed for the Polish Holstein
(EUR —1.53) and Polish Red (EUR —1.67) breeds, and that of dystocia for Polish Holstein
(EUR —0.94) and Polish Red (EUR —1.26). The results of early calf mortality in Lithuania
were influenced by higher selling prices for LBW nonpregnant and young heifers. The
price for LBW of nonpregnant heifers was EUR 250 higher than that for Lithuanian Red
Cattle, which could be explained by the fact that in Lithuania the population of Lithuanian
Black-and-White cattle is dominated by 50-87.5% Holstein blood cows. In a dairy herd,
heifers are very important as future replacement for milking cows and should be reared in
an optimal way to maximize health, welfare and future prospective of milking cows [35].

Cow mortality in the bio-economic model is described as the on-farm death and as the
total loss of a cow from the herd. The costs, such as production losses and treatment costs
that preceded the death of the cow, are not considered. The economic effect involved in the
economic value of cow mortality means profit loss as the animals are not sold for slaughter,
also heifer replacement and carcass extermination expenses. The analysis of Polish Red
cattle breeds indicated that the EV for cow mortality was from EUR 1208 to EUR 1239 [21].

In Lithuania, direct health traits have not been included in the national genetic eval-
uation yet, due to the lack of recorded data, but they are extremely important and help
to improve herd profitability. In contrast to Germany, Norway, Denmark, Sweden and
Finland, where direct health traits are officially introduced in the national genetic evalua-
tion [28,36,37]. Therefore, all health trait characteristics should be recorded on farms and
subsequently included in herd management programs.
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5. Conclusions

The bio-economic simulation model SimHerd appeared to be a suitable tool for the
EV derivation of the functional traits of Lithuanian dairy breeds. Overall, the results
of this study allow to set up new breeding goals for all breeds and at the same time
demonstrate the importance of health traits in herd management. The economic evaluation
of the functional traits analyzed in this study indicated high economic importance of the
functional traits in LR, LROG and LBW breeds. This study concludes that the development
of joint breeding goals for health traits is very important for the best economic results. The
balanced breeding goal reflects not only production, fertility or calving but also derives
health trait benefits and positive economic value. The calculation of the EV, including
animal health status, would allow the increase in the interest of dairy herd management by
implementing on-farm methods for health status and dairy cow production analyses and
development schemes that would decrease the number of disease cases and limit the use
of drugs.
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Simple Summary: Due to the widespread adoption of commercial cattle breeds worldwide, the
population size of native cattle breeds has declined dramatically. Therefore, the purpose of the
present study was to investigate the genetic variability of Lithuanian cattle open populations, as well
as the old genotypes, which are currently under a conservation program. The genetic variability was
estimated using the number of founders, pedigree completeness, number of males and females in
reproduction and age distribution, generation interval, inbreeding coefficient and effective population
size. This study made it possible to compare old genotype Lithuanian dairy cattle breeds with
commercial, more productive populations and highlight some traits useful in breeding programs.

Abstract: The purpose of the study was to investigate the genetic variability of open Lithuanian
Red and Red-and-White (LRWP) and Lithuanian Black-and-White (LBWP) dairy cattle populations
and indicate the differences from the old genotypes of Lithuanian Black-and-White (LBW) and
Lithuanian Red cattle (LR), which are currently under a conservation program. In order to gain a
better understanding of the populations under conservation and to minimize the potential influence
of other breeds, a distinct subgroup was formed that comprised animals whose father and mother
belonged to the same breed (LR_pure and LBW_pure). The genetic variability was estimated using
the number of founders, pedigree completeness, number of males and females in reproduction and
age distribution, generation interval (GI), inbreeding coefficient (F) and effective population size (Ne).
The highest average pedigree completeness values in the second generations of the old genotype LR
and LBW were 100%. Higher ages of females in the populations under conservation were related to a
higher GI and their longer life expectancy. In 2021, the reproductive age of bulls used for insemination
within these populations ranged from 5.1 to 27.8 years. The proportions of males producing offspring
in their older age indicate that the semen was used from the national gene bank of commercial
artificial insemination companies. The GI (>5) in LR and LBW females was higher than that in LRWP
and LBWP. The analysis of the data over the 15-year period showed that the GI of males in LRWP
and LBWP decreased equally by 38%, while in LR_pure population, it increased by 80%. A high
(9.24%) average inbreeding coefficient (F) was found in inbred animals of LR_pure population, while
in LBW_pure, it was 5.35% in 2021. The coefficient of inbreeding varied within the different cattle
populations. In the open LR population, it ranged from 1.48% to 2.7%, while in the LRWP population,
it fell between 2.12% and 3.72%. The lowest effective population size (Ne) concerning the rate of
inbreeding was observed in LBW_pure (23) and LR_pure (59), with the highest Ne identified in the
LBWP population (462). When considering Ne based on the number of parents, LR_pure displayed
the lowest Ne (42), while the highest Ne was found in LBWP (4449). An analysis of local cattle
populations reveals that LR faces the most critical situation. This particular population has been
steadily declining for a number of years, necessitating additional measures and efforts to safeguard
the LR’s ancestral genetic makeup. The results of the LBWP analysis also highlight a concerning
trend. Even in very large populations with open breeding programs, the effective population size per
generation can experience a significant decrease.
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1. Introduction

The global cattle population is highly diverse ranging from breeds specialized for very
high milk production to numerous local breeds adapted to local conditions [1]. Native cattle
breeds are important genetic resources considering their adjustment to the native environ-
ment in which they are bred [2]. However, due to the widespread adoption of commercial
cattle breeds worldwide, the population size of native cattle breeds has declined dramati-
cally. At the beginning of the 20th century, there were approximately 230 breeds of cattle
in Western Europe, of which 70 have already become extinct, and another 53 are endan-
gered [3]. Genetic diversity is very important from both the economic and environmental
points of view, as it allows the genetic improvement of an animal’s production traits [4,5],
while the effective population size (Ne) is a key parameter in population genetics. It has
important applications in evolutionary biology, conservation genetics and plant and animal
breeding, because it measures the rates of genetic drift and inbreeding and affects the
efficacy of systematic evolutionary forces, such as mutation, selection and migration [6,7].
The level of inbreeding in dairy cattle has received attention since the first half of the last
century [8,9]. The population structure determines the development of inbreeding [10], and
inbreeding becomes very important when breeding small populations [11,12]. However,
the accumulation of inbreeding and the loss of genetic diversity in modern dairy cattle
breeds is a potential problem [9].

Dairy production is a significant agro-food industry in the European Union (EU) [13],
as well as in Lithuania, where it represents approximately one-fifth of all agricultural
production and holds a priority position within the agriculture sector [14]. The main goal
of the dairy cattle sector is to increase the volume of milk production. In Lithuania, the
data from milk recording indicate that cow productivity has increased 1.5 times from
2005 to 2021 [15]. Lithuanian Red and Red-and-White and Lithuanian Black-and-White
are the main cattle populations raised in Lithuania [16]. The breeds were recognized as
independent in 1951. Currently, these populations are being crossed with other breeds to
increase the productivity [16]. Uncontrolled crossbreeding has threatened the existence of
the original breeds. To avoid the loss of genetic resources, the most typical old genotype
animals from Lithuanian Black-and-White and Lithuanian Red cattle breeds were selected
and new herd books were created for the breeds’ restoration. Since 2005, the animals of
Lithuanian Red cattle old genotype and Lithuanian Black-and-White old genotype have
been under a conservation program and have been receiving subsidies from the Rural
Development Program as critical and endangered breeds [17]. Compensatory payments
have helped to conserve the genetic resources and stabilize the numbers of some Lithuanian
farm animal breeds by reproducing new herds or animals following special mating rules
and schemes in order to minimize inbreeding and preventing the production of highly
inbred individuals. The remaining two open populations were further intensively im-
proved. LWBP was improved with American and Canadian Holsteins, as well as Danish
and German Black-and-White and British and Holstein Friesians [18], while LRWP was
improved with Red-and-White Holstein, Brown Swiss and also Danish Red [19]. It is
important to mention that since 1970, Denmark has sourced genetics from various red
cattle breeds. These breeds include the US Brown Swiss, followed by the Red Holstein, and
beginning in the 1990s, the Swedish Red and White [10]. In 2016, the number of dairy cows
in Lithuania began to decrease. In total, from the beginning of 2014 to the middle of 2022,
the number of dairy cows decreased by 80,486 heads. The number of registered dairy cow
herds decreased, but the average herd size increased from 4.9 to 10.4 animals per herd over
the period [14]. There have been a number of studies on the genetic diversity in Lithuanian
dairy cattle populations based on pedigrees [19,20], microsatellite polymorphisms [21],
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genetic markers [22] and blood groups [23]. However, the genetic status and its changes
based on the pedigree data in the two smallest old genotype critical breeds and the two
largest commercial cow populations have never received overall assessment. Therefore,
the purpose of the present study was to investigate the genetic variability of Lithuanian
cattle in open populations (LRWP, LBWP) as well as in old genotype Lithuanian breeds
(LR, LR_pure and LBW, LBW_pure).

2. Materials and Methods

The genetic structure was compared between two open (commercial) populations, i.e.,
Lithuanian Red and Red-and-White (LRWP) and Lithuanian Black-and-White (LBWP), and
two old genotype populations, i.e., Lithuanian Black-and-White (LBW) and Lithuanian
Red cattle (LR), which currently are under conservation. To obtain a better understanding
of the populations which are under conservation and to avoid casual influence of other
breeds, we have singled out a separate group of herd books (main chapter) consisting of
the animals whose father and mother belong to the same breed (LR_pure and LBW_pure).

The milk performance data of Lithuanian dairy cattle breeds were collected from the
productivity reports of Lithuanian Milk-recorded Cow Herds in 2020-2021 [15] and the
following parameters were specified for each breed separately: milk production per year,
fat (%), protein (%) and number of cows.

The data on the Lithuanian dairy cattle populations were provided by the Centre
for Agricultural Information and Rural Business. The input data consisted of the unique
identification of all animals: animal ID, sire ID, dam ID, birthdate and sex.

The genetic structure of the cattle populations was analyzed using the following
parameters, of which (2-9) were estimated using POPREP 1.0 (http://popreport.fli.de,
accessed on 12 February 2023) software system [24]:

1. The number of founders in each population at different periods: The number of
reproductive males, reproductive females, founders with unknown parents, founders
with only females” known parents and founders with only males” known parents in
each period.

2. Pedigree completeness: The following formula was used to compute pedigree com-
pleteness by MacCluer et al. [25]:

1 ¢d
Iq = 4Idpat1dmat/1dpat +ldmat and Igx = d Zi:l ai, @

where k represents the paternal (pat) or maternal (mat) line of an individual, a; is the
proportion of known ancestors in generation i, whereas d is the number of generations
considered in the calculation of pedigree completeness. For example, if d = 5, then
five ancestral generations will be taken into account in the computations. The values
for pedigree completeness range from 0 to 1. If all ancestors of an individual to some
specified generation (d) are known, then I = 1, or if one of the parents (i.e., sire or dam)
is unknown, I = 0.

3. The number of males and females in reproduction by the year of offspring birth
(births/select), where “births” is the number of males/females with offspring in a
given year. “Select” represents animals born in a given year that became parents later
on and determined the subset. “Select” represents the number of males and females
represented in this subset.

4. Age distribution of males and females in reproduction by the year of birth of their
offspring presents the average age of all male/ female parents.

5. Generation interval: According to Falconer and Mackay [26], the generation interval
is defined as the average age of the parents at the birth of their selected offspring.
It was calculated by taking the age of each of the parents at the birth of its offspring
and averaging it over the age of all parents [24]. In the calculation of generation
interval, an offspring is considered selected if it has produced at least one progeny.
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The generation intervals of males and females in the pedigree were calculated for each
respective breed.
6.  The inbreeding coefficient was calculated according to Wright’s [27] formula:

By 2{<%>n+n’+1(1+Fa>

where Fy is the inbreeding coefficient of the animal in question; n and n’ represent
the number of generations between the sire and dam, respectively, and their common
ancestors; and F, is the inbreeding coefficient of the ancestor common to both the sire
and the dam.

7. This study presents four methods for estimating the effective population size (Ne).
For details, see Groeneveld et al. [24,28] and Gutiérrez et al. [29]. Based on the rates com-
puted, the Ne is estimated as Ne = 1/2 x AF* for the pedigree-based methods (Table 1):

@

Table 1. Methods for estimating effective population size from PopRep.

Methods Cascade Formula Description
F; = 2inbreeding coefficient of offspring,
Ne-5Fp Animals and their parents born in generation t AFp = (Fy — Fe-1)/(1 — Frq) Fi_1 = @inbreeding coefficient of direct
parents [26]
N = number of males per generation,
Ne-Cens Parents of animals born in generation t Ne =4Nm x N¢/(Nm +Ng) x 0.7 Ng = number of females per
generation [30],
. . . e B f; = additive genetic relationship (AGR),
Ne-Coan Animals born in generation t + 1 and t Afg = (fr — fi1)/(1 — fi1) f,_1 = 2AGR of parents [26]
Ecg = sum of all known ancestors
. . . . . 2 1/on
Ne-Ecg Animals with their complete ancestors born in AR =1— B ’\‘/ﬁ with /2",

generation t F; = individual inbreeding

coefficient [28]

Ne-AFp—based on the rate of inbreeding; Ne-Cens—based on the number of parents; Ne-Coan—based on
the co-ancestry; Ne-Ecg—based on the regression on equivalent generations. Cascade—PopRep cascade for
determining effective population size.

3. Results
3.1. Number of Cows and Milk Performance Data

Tables S1 and S2 depict the changes in the populations of various cattle breeds since
the year 2000. As of 2021, the Lithuanian Red and Red-and-White cows (LRWP) constituted
26% of the total dairy cow population in Lithuania, with Lithuanian Red representing the
majority of the Lithuanian Red and Red-and-White population at 83.99%. Following these
were Ayrshire at 5.34%, Holstein at 4.12%, Swedish Red-and-White at 2.73% and other
dairy breeds at 3.82%. In contrast, the Lithuanian Black-and-White population (LBWP)
accounted for 73% of the total, with the majority (63.26%) being Holsteinized Lithuanian
Black-and-White cows, followed by Holstein at 35.74% and other breeds at 1%. However,
the two remaining breeds under the conservation program, namely the Lithuanian Black-
and-White old genotype (LBW) and Lithuanian Red old genotype cattle (LR), make up a
minimal 0.08% and 0.04% of the overall number of dairy cows, respectively.

Milk performance data were collected from the productivity reports of Milk Recorded
Cow Herds [15] in 2020-2021 and are shown in Table 2. The analysis of the milk performance
data indicated that the highest average milk productivity was found for LRWP with 8651 kg
per standard lactation and the lowest for LBW with 7004 kg. However, it should be
underlined that LR and LBW average milk productivity in the main herd book section is
very low (LR—5440 kg, LBW—6344 kg) because only purebreds are recorded in this section.
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Table 2. Number of cows and milk production per year in Lithuanian dairy breeds (2021).
Breed Production Data Milk, kg Fat, % Protein, % Number of Cows
LRWP Herd book 8651 4.32 3.5 34,256
LBWP Herd book 8284 4.34 3.41 94,272
LR Herd book 8330 4.60 3.60 50
LR_pure in main section * 5440 4.19 3.49 10
LBW Herd book 7004 4.49 3.42 995
LBW_pure in main section * 6344 4.41 3.38 564
* Mother and father are from the same breed.
3.2. Number of Founders
The analysis of Lithuanian dairy cattle pedigree records showed that in the last period
(2016-2020), a higher number of founders with unknown parents (N1) was present in LBWP.
Quite a large number of founders with only female’s known parents (N2) was present in
LBW even in the recent period when the conservation program was approved (Table S3).
3.3. Composition of Pedigree, Pedigree Completeness and Generation Intervals
The composition of pedigree records and pedigree completeness is shown in Table 3.
All animals, including parents, grandparents and all known ancestors, were born between
1944 and 2022.
Table 3. Composition of pedigree records and pedigree completeness index (PCI) for the last birth
year (2021).
Time Number of Animals in Pedigree Completeness Index
Breeds Peri .
eriod Pedigree PCI1 PCI2 PCI3 PCI4 PCI5 PCl6
LRWP 1946-2021 313,214 1.0 0.944 0.908 0.881 0.841 0.8
LBWP 1944-2021 354,201 1.0 0.967 0.946 0.932 0.908 0.88
LR 1959-2022 1266 0.938 0.938 0.925 0.904 0.818 0.725
LR_pure 1959-2021 974 1.0 1.0 0.962 0.902 0.79 0.684
LBW 1961-2022 9058 1.0 0.918 0.864 0.814 0.758 0.693
LBW_pure  1961-2022 5260 1.0 1.0 0.980 0.942 0.89 0.815

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book. PCI 1-6 = PCI for pedigree depths of 1 to 6 generations.

Upon analysing the total data set for average pedigree completeness (%) for one to
six generations deep by year, the average pedigree completeness for the first generation of
ancestors was determined to be 100% in all six breeds, except for LR (93.8%). The average
pedigree completeness values for the second and third generations were from 86.4% to 100%.
As expected, the average pedigree completeness for the following generations progressively
decreased; however, the absolute levels varied. The average pedigree completeness values
for the fourth and fifth generations were 90.0 and 83.0%, respectively. The lowest average
pedigree completeness in the sixth generation was found in LR_pure and LBW.

Table 4 presents the number of males and females in reproduction by the year of
offspring birth (births/select). In the last sixteen years, the number of birth males for
modern populations differ from each other. In LRWP, the number of males (birth) increased
by 33%, while in LBWP, it decreased by 24%. The number of females used to produce
offspring increased by 63% for LRWP and even 5.3-times more for LBWP during the
analysed years (2005-2021). The analysis of the number of males in reproduction by the year
of offspring birth in the populations under the conservation program showed a different
situation over the sixteen-year period: LR_pure and LBW_pure decreased by 58 and 67%,
respectively, while LBW increased by 31%. The analysis of the females used to produce
offspring showed a tendency to increase in LRWP, LBWP, LBW and LBW_pure. The lowest
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number of females selected to produce their female offspring for the next generation was
found in the purebred LR population and accounted for only 46% in 2005-2015, while the
number in pure LBW amounted to 70%. The selection in open populations was higher and
averaged 84% in LBWP.

Table 4. The number of males and females in reproduction by year of offspring birth (birth/selected).

Breed
Year
LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure
Male
2005 382/354 908/831 19/17 12/10 61/60 33/31
2009 388/359 764/706 10/10 4/4 47/45 24/23
2015 517/457 789/738 18/15 12/7 94/76 30/14
2020 528/183 670/295 9/4 3/3 71/13 9/4
2021 508/- 694/- 14/- 5/- 80/- 11/-
Female
2005  11,279/6298 7498/6795 41/20 32/11 167/161 105/95
2009 9945/6145 9751/8575 15/12 9/6 216/170 140/107
2015  12,255/7175 17,623/13132 32/21 20/8 479/287 245/108
2020  16,889/1468 31,417/3367 36/6 10/3 498/27 183/6
2021 18,338/- 39,804/- 45/- 15/- 537/- 130/-

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section
of herd book. In each column, the first number shows the number of animals born, and the second number
represents the number of animals selected to produce offspring.

The information about the average age distribution of males and females in reproduc-
tion by the year of their offspring birth is presented in Table 5. In 2021, the reproductive
age of the bulls used for insemination of the females within these populations ranged from
5.1 to 27.8 years. The maximum average age of males used for reproduction was found in
LR_pure, i.e., as much as two-times higher than that in LR. In LBW_pure, it was 8.5 and in
LBW, 5.1 years. From 2005 to 2021, the average age of females in LRWP, LBWP, LR _pure
and LR decreased by 20, 14, 26 and 35%, respectively, whereas in LBW_pure and LBW, it
increased by 18 and 7%, respectively.

Table 5. Average age distribution of males and females in reproduction by year of their offspring birth.

Year LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure
2005 7.7 6.0 9.4 9.5 73 8.3
2009 8.0 6.6 115 14.0 7.7 8.3
Male 2015 6.5 5.6 8.7 109 49 75
2020 5.7 52 14.7 31.0 5.6 79
2021 55 52 13.0 27.8 51 8.5
2005 4.1 3.7 5.1 5.0 42 44
2009 3.9 3.7 7.3 72 53 6.0
Female 2015 3.5 34 34 35 3.7 41
2020 33 32 3.8 45 44 49
2021 3.3 32 3.3 3.7 4.5 52

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book.

The generation interval by the year of birth and gender of each breed are presented

in Table 6. The average generation intervals in the present study differed within each
breed. The analysis of the 15-year results in open populations indicated that the generation
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interval of the male in LRWP and LBWP decreased uniformly by 38%, while that of the
females decreased by 26 and 19%, respectively.

Table 6. Generation interval distribution of males and females.

Year LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure

2005 9.4 8.2 8.9 8.6 9.3 10.1

Mal 2009 85 8.7 14.2 16.6 9.7 10.7

ale 2015 7.8 7.4 10.1 155 47 55
2020 5.8 5.1 - - - -

2005 46 42 44 40 46 47

Femal 2009 4.4 43 7.8 7.7 5.6 6.3

emale 2015 40 40 38 40 38 45
2020 34 34 - - - -

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book.

Across the years included in this study, the biggest positive change was found in LR
and LR_pure breeds, where the generation interval of the males increased by 13 and 80%,
respectively. The generation interval of the males for LBW and LBW_pure breeds from
2005 to 2015 decreased by 50 and 46%, respectively.

3.4. Inbreeding

Shown in Table 7 are the number of inbred animals and the average inbreeding
coefficients in the open and closed populations.

Table 7. Number of inbred animals and average inbreeding coefficient (2005-2021).

LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure
N F N F N F N F N F N F

Year

F
of all animals by year

2005 11,541 0.0098 7726  0.0143 41 0.0008 32 0.0010 170 0.0044 170 0.0042
2009 10,097 0.0105 9972 0.0191 15 0.0333 9 0.0556 221 0.0065 143 0.0061
2015 12,510 0.0173 18,011 0.0266 33 0.0055 20 0.0088 489 0.0187 249 0.0171
2020 17,441 0.0269 32,470 0.0352 38 0.0045 10 0.0018 516 0.0336 188 0.0349
2021 19,010 0.0265 41,226 0.0369 48 0.0129 15 0.0370 551 0.0416 135 0.0507

F
of inbred animals by year

2005 6463 0.0175 5235  0.0212 1 0.0313 1 0.0313 43 0.0173 30 0.0148
2009 7187  0.0148 8417  0.0226 2 0.2500 2 0.2500 73 0.0198 48 0.0181
2015 11,141 0.0194 17,088 0.0280 6 0.0304 4 0.0439 393 0.0233 215 0.0198
2020 16,773 0.0280 32,046 0.0357 12 0.0142 1 0.0176 465 0.0373 181 0.0362
2021 18,595 0.0271 40,820 0.0372 26 0.0238 6 0.0924 504  0.0455 128 0.0535

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book. N—number of inbred animals; F—average inbreeding coefficient.

The average inbreeding coefficient (F) in 2021 showed that the estimated inbreeding
level (of all animals by year) in LR_pure was 2.4% higher than in LR, whereas in LBW_pure,
it was 0.91% higher than in LBW. The estimated inbreeding level in 2021 in LBWP was
1% higher than in LRWP. The highest inbreeding coefficient was found in LBW_pure and
was slightly lower in LR_pure and the lowest in LRWP and LBWP. The average estimated
inbreeding coefficient indicates that inbreeding is increasing in all populations. Due to
a very small number of individuals available in the population, the average inbreeding
coefficient (F of inbred animals by year) in breeding the old genotype cattle in 2021 was
9.2 in LR_pure and 5.35% in LBW_pure populations. These results show that small closed
populations are prone to uncontrolled increase of inbreeding, which is difficult to avoid.
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3.5. Effective Population Size

Table 8 shows the results of the analyses using two methods to determine the effective
population size (Ne) based on pedigree data: efficiency index based on the rate of inbreeding
and on the number of parents. The differences between those two methods can be seen
in all the analysed breeds. The highest effective population size (Ne) based on the rate of
inbreeding in 2021 was found in LBWP (462), followed by LR with 103, which is 4.5-times
lower than that of LBWP, and the lowest were those of LRWP (68), LR_pure (59), LBW and
LBW_pure (23). In this analysis, Ne based on the number of parents differs between all the
breeds. The highest Ne was estimated for LBWP, followed by LRWP.

Table 8. Effective population size based on the rate of inbreeding Ne (AF) and number of parents Ne.

LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure
2005 90 - - —1158 171 100
2009 - - 195 168 659 219
Ne (AF) 2015 100 217 253 95 46 42
2020 67 211 106 70 25 27
2021 68 462 103 59 23 23
2005 2857 6209 164 138 468 305
2009 2985 5585 156 107 442 298
Ne 2015 3954 4962 150 71 746 342
2020 3923 4640 117 50 659 204
2021 3855 4449 107 42 633 163

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book; Ne (AF)—effective population size based on the rate of inbreeding; Ne—effective population size
based on the number of parents; —negative values.

It is worth noting that the effective population size (Ne) of LBWP decreased by 28%
over the period from 2005 to 2021, while the Ne of LRWP increased by 35%. When we
conducted an Ne analysis based on the number of parents for the old local dairy breeds,
we found that in 2021, LBW had the highest Ne with 633 individuals. In the same year,
LBW_pure had an estimated Ne of 163, while LR_pure and LR had the lowest Ne values of
107 and 42, respectively. An examination of changes over the years under study revealed
that Ne estimates for LR, LR_pure and LBW decreased by 70%, 35% and 47%, respectively.
However, the Ne estimates for LBW, one of the breeds under conservation, increased by
26% from 2005 to 2021. Although some of the effective population sizes were negative
according to Table 8, it is possible as a result of immigrants into the population [24].

At the end of 2021, the effective population size, based on the Ne-Coan (Table 9), was cal-
culated for LR_pure, LR, LBW and LRWP and was found to be 10, 29, 28 and 121, respectively.

Table 9. Effective population size based on Ne-Coan method.

Years LRWP * LBWP LR * LR_pure * LBW * LBW_pure
2017 231 60 155 54 125 34
2018 142 45 118 35 53 15
2019 120 41 71 22 33 12
2020 120 43 42 13 30 10
2021 121 58 29 10 28 10
h]ijs?(t)iy 2018-2027  2019-2026  2016-2029  2016-2029  2018-2027  2017-2028

LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book. * Proposed based on the PopRep program.
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The effective population size based on the Ne-Ecg method for all breeds is presented
in Table 10. In 2017-2021, the effective population size based on regression on equivalent
generations decreased in all the breeds. The highest decrease (71%) was found in LR_pure
and the lowest (20%) in LBWP.

Table 10. Effective population size based on the Ne-Ecg method.

Years LRWP LBWP LR LR_pure LBW LBW_pure
2017 67 98 457 277 56 73
2018 59 93 280 181 47 68
2019 54 89 219 128 38 64
2020 48 83 224 124 34 60
2021 44 79 168 79 31 53
Data

history 1946-2022 1944-2022 1959-2022 1959-2022 1961-2022 1961-2022
LRWP—Lithuanian Red and Red-and-White; LR—all old genotype Lithuanian Red cattle; LR_pure—only pure-
bred cattle included in the main section of herd book; LBWP—Lithuanian Black-and-White; LBW—all old
genotype Lithuanian Black-and-White cattle; LBW_pure—only purebred cattle included in the main section of
herd book.

4. Discussion

Demographic data play a vital role in assessing the risk status of livestock breeds,
which is a critical step in strategically planning the effective management of farm animal
genetic resources [31]. The cattle selected for the conservation program, like old geno-
type animals from Lithuanian Red and Lithuanian Black-and-White populations, were
entered into the herd book together with other animals from LBWP and LRWP until 2007.
This prevented proper monitoring of animals with lower income than international breeds.
Therefore, animals with old genotypes were separated and marked by different breed
codes. With the aim of getting a clearer view of the conservation work, in 2019, new
breeding programs were approved with stringent requirements for pure breeding, aimed
at providing a clearer perspective on the conservation efforts. Consequently, the primary
section of the herd book presented vital data essential for analysing individual breeds.
In connection with the open population of Lithuanian Black-and-White cattle, in 2021, a
decision was made that cattle with more than 75% Holstein would be attributed to Hol-
stein population. Therefore, the number of Holsteins in Lithuania increased and that of
Lithuanian Black-and-Whites decreased.

Income generated from the production of native cattle breeds is not competitive when
compared to that of commercial breeds and falls short of meeting the demands of both
farmers and the market. The milk performance data showed that the productivity of LRWP
in the main section of the herd book per standard lactation was 7751 kg, i.e., 2135 kg less
compared with Red-and-White Holsteins. The productivity of LBWP amounted to 8335
kg milk, and this was 1321 kg less compared with Black-and-White Holsteins also bred in
Lithuania. Significantly lower milk production results in the main herd book were found for
pure populations under the conservation program: LR_pure with 5440 kg and LBW with
6344 kg. According to Paura et al. [32], the milk productivity of the local Latvian Brown (LB)
population is very similar (5302 kg per standard lactation) to the old genotype Lithuanian
Red (LR) cows. Significantly lower milk yields of local breeds are partly counterbalanced by
advantages in longevity, fertility and health traits [33]. Other authors have also highlighted
additional significant differences of morphological traits between the breeds [34,35]. A
previous study [36], in which the economic values (EVs) of functional traits for the three
Lithuanian dairy cattle breeds were derived, indicated that the economic values of energy
corrected milk (ECM) were 0.16 €/kg for Lithuanian Black-and-White open population
(LBW) and Lithuanian Red open population (LR) and 0.21€/kg for Lithuanian Red old
genotype (LROG). The higher EV for LROG was caused by a lower feed intake and a
lower milk yield, compared with LR and LBW, as it was assumed that a larger proportion
of concentrated feed was needed to ensure the increased milk yield [36]. In practice,
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environmental and economic factors, such as poor housing system, inadequate feeding,
heat stress and low milk prices, play a key role in the survival of the herd and influence the
length of the productive life of cows [37,38].

The productivity reports of Lithuanian Controlled Cow Herds [39] indicate that until
2000, there were so-called Red cattle. After 2000, this breed was renamed Red, Red and
White. The lowest average pedigree completeness was found for the old LR and LBW
populations. This could be explained by the permission to enter crossbred animals or
animals without full pedigree into a traditional part of the herd book [40]. Meanwhile,
when analysing only purebred cattle, the average completeness of pedigree across all
six generations was determined to be higher for LR_pure with 89.0% and LBW_pure
with 94.0%. Paura et al. [32] analysed two local Latvian breeds and determined similar
pedigree completeness for Latvian Brown (LB) (94.23%) and Latvian Blue (LZ) (90.7%).
These results were influenced by a long history of recording LB animals and by a relatively
short period of LZ registration as a breed. In a study focused on endangered Spanish
breeds, a lower pedigree completeness level of 82.76% was observed in ‘Berrenda en Negro’
and 79.57% in ‘Berrenda en Colorado’ [41]. According to Addo et al. [42], the estimated
pedigree completeness showed that within the local German breeds, the Angler pedigree
was approximately 90.0% complete, which was higher than that of the Red-and-White dual-
purpose cattle in the first parental generation. The knowledge of pedigree completeness
is very important, because the level of inbreeding within a breed is dependent upon the
pedigree completeness of that breed and a large fraction of missing parents in a pedigree
may cause serious underestimation of the inbreeding level and the associated losses arising
from inbreeding [43,44].

The results of the present study showed that the average generation completeness
of LRWP in six generations was higher (90%) than that of Spanish cattle, but lower than
that of Latvian Brown cattle. During 2005-2021, the number of males and females used
for open populations tended to increase. A long period between males producing their
offspring for a new generation and a 10-16-year generation interval in both populations
under the conservation program indicate that the semen from the old approved bulls in the
gene bank was used for breed restoration. The data of the generation interval from open
populations differ because of their intensive breeding. Lithuanian old genotype breeds
have a very low number of males and females used to produce offspring and these results
generally agree with the earlier analysis of local cattle populations, which showed that the
old genotype Red cattle maintained in one herd at the LUHS Institute of Animal Science
are in the most critical condition [17]. Activities on LBW restoration began in 2009, when
eight bulls (the semen of which was still kept at breeding institutions) were selected for the
breeding and conservation program.

The comparison of the populations under different breeding programs showed that
the average reproductive age of females and males is higher in the populations under
conservation. This can be explained by the use of artificial insemination, as semen can
be used for many years after it is collected, thereby causing a large average age of LR
males. The use of artificial insemination means that bulls can still be used, as their semen is
preserved for many years, thereby eventually causing a large reproductive age. A higher
age of females in the populations under conservation is probably related to the fact that
the longevity of these cows is greater than that of highly productive cows [37]. According
to Buonaiuto et al. [35], the genetic improvement of only milk production characteristics
has led to the deterioration of functional traits, such as longevity and fertility. Therefore,
nowadays, the breeding objective includes economically relevant traits that are not directly
related to milk productivity. The dual-purpose Simmental cows with an intermediate
body condition score (BCS)/muscularity are more likely to stay in the herds after the third
lactation compared to those presenting a lower BCS/muscularity. This ability of cows to
stay in the herd longer can be associated with their intermediate BCS/muscularity [34].
According to Adamczyk [37], cows that have lower milk yields (including the cows be-
longing to the so-called local breeds) are usually characterized by higher longevity. The
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proportions of males producing offspring in their older age indicate that males are used
in reproduction longer than females. Paura et al. [32] stated that the generation interval
of the male is influenced by the Al age of the male. This was also reflected in our study,
and the results suggest that the generation interval is influenced by age. Since 2010, the
average age of active Al bulls of the Latvian Brown breed has ranged between 13.3 and
24.6 years, and the generation interval of males ranged from 14.0 to 20.8 years. In our case,
the trend was repeatedly confirmed that the age of males and females is influenced by
the generation interval calculated using the average ages of the male and female parents.
Sorenson et al. [10] reported that the generation interval of Danish Red was 5.0 (1997-1998)
and 4.8 (2001-2003) years and of Danish Holstein, 5.0 (1983-1992) and 4.6 (1993-2003)
years. A higher generation interval (6.66 years) was estimated in Irish Holstein Friesian
in 2004 [42], while in our case, the generation interval for LBWP female was on average
4 years and similar to LRWP. However, the average generation interval in LR and LBW
cattle populations, which are under the breed restoration program, is more than 5 years
(2005-2015).

Due to a very small number of individuals available in the populations, the average
inbreeding coefficient (F) of inbred animals in 2021 in the LR_pure cattle population was
very high. Therefore, the work in small, closed populations demanded individual selection
of pairs. The situation is better in large open populations, but even in these populations,
special different breeding programs are applied. The inbreeding coefficient in the open
Lithuanian Red cattle population varies from 1.48 to 2.7% and in the Holstein population,
from 2.12 to 3.72%. Similar data were reported by Addo et. al. [42] in German breeds.
The inbreeding coefficient of inbred individuals in German Angler (RVA) was 2.19%, and in
Red-and-White dual-purpose (RDN) cattle population, it was 1.94%. Our study showed that
the number of inbred individuals was lower in the populations under conservation. Inbred
individuals in LR_pure and LBW_pure groups accounted for 40 and 75%, respectively,
while in open populations, more than 98% of the animals were inbred. In a study by
Addo et al. [42], it was found that 64% of individuals in the RVA breed and 21% in the
RDN breed exhibited inbreeding. This can be attributed to the fact that larger populations
tend to experience uncontrolled increases in inbreeding due to the higher priority given to
increasing productivity. The need to manage inbreeding in closed populations of animals
such as domestic pets, captive populations of wildlife or farmed livestock has been further
emerging in international policy through individual national efforts as well as guidance
from regulatory bodies such as the United Nations Farm Animal Organization [42].

The effective population size (Ne) is one of the most commonly used indicators of
genetic diversity, and for animal breed conservation purposes, it can be defined in various
ways [24,29,45,46]. The effective population size based on the inbreeding rate of the LBW
population did not reach the recommended minimum Ne (50-100) [47]. The high inbreeding
levels were influenced by an 87% decrease in the number of males in reproduction in the
period between 1991 and 2020. The Ne determined for the populations analysed by
Sorensen et al. [10] were 49, 53 and 47 for Holstein, Jersey and Danish Red, respectively.
More recent findings are based on the studies by Paura et al. [32], who indicated that
in 20152019, the effective population size based on inbreeding was 112 for the Latvian
Brown breed. The higher the effective population size, the lower is the loss of diversity
and inbreeding increase with negative consequences. The current recommendation of the
United Nations Farm Animal Organization (FAO) is to maintain breeds with a maximum
rate of accumulation of 1% inbreeding per generation. In order to achieve this, it is necessary
to maintain a minimum Ne of 50 animals (the rate of inbreeding AF = 1/2Ne) [28]. In 2021,
the highest effective population size (Ne (based on the number of parents) was determined
in LBWP (4449) and LRWP (3855) and the lowest in LR_pure (42). This is in agreement with
the authors who demonstrated that breed formation could reduce the effective population
size [1]. According to Paura et al. [32], Ne based on the parents for the Latvian Brown breed
was 186. The effective population size, estimated using the Ne-Coan method, exhibited a
decrease across all the breeds, and in 2017-2021, the most substantial accounting of 81%
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was registered in LR_pure and LR breeds, while the lowest 3% decrease was found in
LBWP. Similarly, estimates based on the Ne-Ecg method also demonstrated a decrease in
effective population size in all the breeds, with the most significant decreases observed in
the LR_pure and LR breeds, amounting to 71% and 63%, respectively. The lowest decrease
(20%) in effective population size was observed in the LBWP. This study illustrates that the
current breeding strategies can result in the depletion of genetic diversity in both small and
large populations of cattle.

Due to the successful implementation of the conservation program, the LBW popula-
tion became more consolidated and considerably more herds were established. However,
the strategy of LR conservation is based on animal concentration in one conservation herd
and imposes a higher risk of genetic diversity loss compared to the increased fragmentation
of the population. Moreover, small closed populations are prone to inbreeding increase
due to a small number of bulls and their semen availability in AI centres. Historical data
show that subsidies given for the conservation program of the animals included in the herd
book together with not separating crossbred cows from purebred native cows leads to a
lower rate of inbreeding and prevents the loss of genetic diversity due to genetic drift.

5. Conclusions

Lithuanian native cattle breeds have been declining to a critical level for a number of
years. The analysis of milk performance showed that milk productivity is lower in both
old genotype cattle breeds in comparison with the respective breeds in open populations.
It is important to note that though pure old genotype LR and LBW cattle demonstrate
significantly lower productivity, their longevity is much higher. Lithuanian Red and Lithua-
nian Black-and-White old genotype cattle exhibited lower pedigree completeness, higher
inbreeding levels and lower effective population size compared with open populations.
Old genotype animals, recorded in the main section of herd books, demonstrated higher
pedigree completeness compared with their populations. These results have been achieved
due to the impact of the current genetic resource conservation and selection program. Even
in very large populations with an open breeding program, the effective population size per
generation can decrease drastically.

The analysis of local cattle populations revealed that the LR breed remains in critical
condition in terms of small numbers. As a result, conservation programs are of utmost
importance and should be continued with a strong emphasis on improving pedigree com-
pleteness and effective population size, managing the inbreeding coefficient and optimizing
the generation interval.
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