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Modele jednostopniowe stajg si¢ standardowa procedurg uzywang w ocenie wartosci
hodowlanej bydia w wielu krajach. Modele te, cechuje wykorzystanie wszystkich dostgpnych
informacji o zwierzeciu, tj. informacji fenotypowej, genotypowej i rodowodowej. Korzysé
plynaca z uzycia modeli jednostopniowych to wspolna ocena wartosci hodowlanej zaréwno dla
zwierzat zgenotypowanych i niezgenotypowanych. Jednakze, ztozono$¢ modelu wynikajaca
z duzej liczby skorelowanych efektow, prowadzi do wyzwan obliczeniowych. Najczesciej
stosowane formuly statystyczne to model jednostopniowy genomowej najlepszej liniowej
nieobcigzonej predykcji (G-BLUP) oraz model jednostopniowy najlepszej liniowej
nieobcigzonej predykcji opartej na markerach polimorfizmu pojedynczego nukleotydu

(SNP-BLUP).

Celem niniejszej rozprawy bylto zastosowanie 1 sprawdzenie jakosci predykeji wartosci
hodowlanych, przy uzyciu modeli jednostopniowych w oparciu o populacje bydta Holsztynsko-
fryzyjskiego pochodzacej z rutynowej oceny wartosci hodowlanej w Polsce. W szczegdlnosci
skupiono si¢ na aspektach metodycznych, takich jak: wplyw glebokosci rodowodu na ogodlng
zbiezno$¢ modelu, poréwnaniu réznych podejs¢ modeli jednostopniowych, poréwnaniu
wynikow pomigdzy dwoma oprogramowaniami MiIXBLUP i BLUPF90 oraz pordéwnaniu
réznych podejs¢ kodowania brakujacych informacji rodowodowych w zaleznos$ci od ilosci

brakujacych danych.

Podsumowujac, glebokos¢ rodowodu ma znaczacy wptywa na tempo zbiezno$ci, im
wigksza liczba pokolen, tym wigcej czasu potrzebuje model do uzyskania zbiezno$ci. Rdzne
podejscia modeli jednostopniowych daja zblizone wyniki i nie zaobserwowano znaczacych

roznic, jednakze nalezy zwrdci¢ uwage na liczbe osobnikdéw rdzeniowych w podejsciu APY



(model G-BLUP z uzyciem zestawu osobnikow rdzeniowych), poniewaz zbyt mala liczba
moze skutkowaé¢ niedoszacowanymi wynikami. Kolejnym aspektem jest wydajnos¢
obliczeniowa, ktora jest istotna przy analizowaniu duzej liczby danych. Model jednostopniowy
SNP-BLUP potrzebowat najmniej czasu do osiggniecia zbieznosci i zuzyt najmniej pamigci
podrecznej. Poréwnanie wynikéw wartosci hodowlanych modeli jednostopniowych pomiedzy
oprogramowaniami MiXBLUP i BLUPF90 wykazaly zblizone rezultaty. Kodowanie
brakujacych informacji rodowodowych ma wplyw na jako$¢ oszacowan wartosci
hodowlanych. Podejscia z uzyciem grup genetycznych i kodow metafounders, wykazuja lepsze
wyniki niz uzycie rodowodu z brakami. Jednakze, podejscie z uzyciem kodéw metafounders
moze prowadzi¢ do niedoszacowan wartosci hodowlanych przy wysokiej niekompletnosci

rodowodu.

Uzyskanie wyniki poszerzaja wiedz¢ na temat modeli jednostopniowych 1 ich
zastosowaniu w ocenie wartosci hodowlanej bydla. Dane genomowe sg uzupehlieniem
informacji wykorzystywanych w konwencjonalnej ocenie wartosci hodowlanej, poprawiaja
zbiezno$¢ 1 dzigki nim model jest odporny na wystepujace braki danych. Wybor modelu,
oprogramowania, podej$cia kodowania brakujacych rodzicow zalezy od kompletnosci, jakosci

i typu danych.



