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Erinevates riikides hinnatud aretusvaartuste vordlemise metoodika

Erinevates riikides hinnatud aretusvaartused ei pruugi olla omavahel vorreldavad, kuna

1) aretusvaartuste skaala (fikseeritud keskmine ja standardhalve) véivad olla erinevad,

2) baas, mille suhtes aretusvaartused hinnatakse, voib olla erinev (eri riikides vdivad baasiks olla
erineva slinniaastaga loomad, pullid ja/v&i lehmad),

3) aretusvaartuste hindamise matemaatiline metoodika voib olla erinev,

4) erinevates riikides on erinevad s66tmis-pidamistingimused, kuhu sobivad erineva genotiiibiga

loomad (so keskkonna-genotiiibi interaktsioon).

Kui soovida omavahel vérrelda vaid thes riigis hinnatud loomi (pulle) teise riigi skaalal, siis ei margi
eelnevalt toodud punktidest kolm esimest mingit rolli, sest kdik sama riigi loomad on hinnatud samal
skaalal sama baasi suhtes sama metoodika alusel. Kill vdib paremusjarjestust mdjutada keskkonna-
genotidbi interaktsioon.

Klassikaliste sugupuu-andmetel baseeruvate aretusvdartuste erinevate riikide skaaladele
konverteerimiseks on Interbull vélja té6tanud statistiliste mudelite stisteemi MACE (Multiple Across
Country Evaluation), mis kasutab sisendina eri riikides pullidele hinnatud aretusvaartuseid ja pullide
omavahelisi sugulussidemeid. Tulemusena on seeldbi véimalik hinnata kdigi riikide ja kdigi hinnatavate
tunnuste tarvis kdigi (ka mingis riigis mitte kasutatud) pullide aretusvaartused ja tekitada pullide
paremusjarjestus. LUhidalt votab tulemuse kokku joonis 1.

P Country A Country B
National 1. Sire Al 1. Sire B
Evaluations 2. Sire A2 2. Sire B2

3. Sire A3 3. 8ire B3
INTERBULL W
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___________________ B
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Country A Country B
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International 2. Sire A2 2. Sire A2
Evaluations 3. Sire B2 3. Sire B2
4, Sire Bl 4, Sire B3
5. Sire A3 5. Sire Al
6. Sire B3 6. Sire A3

Joonis 1. Erinevates riikides hinnatud aretusvaartuste ja pullide paremusjarjestuse teisendamine
INTERBULL-s (https://interbull.org/ib/interbullactivities).

MACE-metoodikat ei ole voimalik rakendada riikide siseselt vaid selleks on vajalik riikide-lleste
sugulusandmete olemasolu. Samuti on erinevate riikide pullide aretusvaartuseid voimalik
konverteerida lksnes nende tunnuste osas, millele on aretusvdartused hinnatud molemas riigis.
Naiteks kui Taanis on pullidele hinnatud temperamendi aretusvaartus, aga Eestis seda tehtud ei ole, ei
ole voimalik Taani pullide temperamendi aretusvdartuseid Eesti skaalale ja tingimustesse
konverteerida.

Genoomaretusvaartuste riikide vaheliseks konverteerimiseks on valja té6tatud MACE-metoodikaga
analoogne statistiliste mudelite slisteemi GMACE (Genomic Multiple Across Country Evaluation).
GMACE on moeldud eelkdige noorte jarglaste jargi mitte hinnatud pullide genoomaretusvaartuste
konverteerimiseks ning see kasutab sisendina lisaks sugupuu-andmetele ka eri riikides hinnatud
genoomaretusvaartuseid ja genotililibiandmeid. Sestap on GMACE-iga v&imalik konverteerida
genoomaretusvaartuseid vaid nende riikide vahel, kus genoomaretusvaartuseid hinnatakse, ja vaid
nende tunnuste osas, millele on genoomaretusvaartused hinnatud. Eesti selliste riikide hulka ei kuulu.
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Aretusvaartuste teisendamisest Eesti jaoks

Eesti osaleb rahvusvahelises geneetilises hindamises vaid klassikaliste sugupuu-andmetel baseeruvate
aretusvaartustega ja seda ka vaid piimajéudlusnéitajate (piim, rasv, valk), udara tervise (somaatiliste
rakkude arv) ja valimiku hinnete osas. Sestap on erinevates riikides hinnatud pullide aretusvaartused
MACE-metoodikaga konverteeritavad Eesti skaalale vaid nende tunnuste osas. Kuna
genoomaretusvaartuseid ei ole Uksnes Eesti piimaveiste populatsiooni baasil vdimalik hinnata
(referentsloomade, so jarglaste jargi usaldusvaarselt hinnatud ja genotipiseeritud loomade hulk on
liiga vaike), ei saa Eesti puhul rakendada ka GMACE-metoodikat. Kull vdimaldab Interpull hinnata
genoomaretusvaartuseid InterGenomics-projekti kaudu ja teisendada genoomaretusvaartuseid
erinevate riikide skaalale MACE-metoodika abil saadud vorrandite abil. Aga ikkagi ei saa seda teha
Eestis kohapeal vaid Uiksnes tsentraalselt Interbullis kogu sealse andmebaasi alusel.

Aga mida me siis saame teha ja kas see on lildse vajalik?

Tulles tagasi antud dokumendi esimeses pooles konstateeritu juurde, et kui soovida Eesti skaalale
teisendada ja/v6i omavahel v&rrelda vaid Ghes riigis hinnatud aretusvaartuseid, siis on ainuke pdhjus,
miks need aretusvadrtused ei pruugi olla diged, keskkonna ja genotiibi interaktsioon. Viimane
omakorda saab omada mingit mdju, kui Eesti loomade s66tmis-pidamistingimused ja klimaatilised olud
on drastiliselt erinevad riigist, kus on hinnatud aretusvdartused. Kuna Eesti loomade genotlipiseerijate
ja genoomaretusvaartuste hindajatena on olnud jutuks Soome-Rootsi-Taani, Saksamaa, Hollandi voi
USA partnerid, siis taandub kisimus sellele, milliste riikidega neist on Eesti piimaveiste s66tmis-
pidamistingimused ja genofond sarnasemad.

Kui s06tmis-pidamistingimused ja ka klimaatilised olud on pdhjapoolsetes intensiivse
pollumajandusega riikides — ehk siis kdigis mainitud potentsiaalsetes Eesti loomadele
genoomaretusvaartusi hindavates riikides — sarnased, siis taandub kiisimus genofondi sarnasusele.
Selle otseseks mootmiseks andmeid ei ole, aga kaudselt saab genofondi sarnasust hinnata labi Ghiselt
kasutatud pullide hulga ning jarglaste jargi hinnatud aretusvaartuste riikidevaheliste korrelatsioonide.

Vottes aluseks 2020. aasta detsembri andmed, ilmneb, et enam Ghiseid holsteini tdugu pulle on Eestil
Saksamaaga, Hollandiga, USA-ga ja Poolaga (joonis 2) ning enam Uhiseid punast tdugu pulle
pbhjamaadega (joonis 3). Seega voiks teatud méaaral eeldada ka Eesti piimaveiste genofondi suurimat
sarnasust nende riikidega ning on igati pohjendatud holsteini tdugu veiste genoomaretusvaartuste
hindamine Saksamaal ja punast tdugu veiste genoomaretusvaartuste hindamine P&hja-Euroopat
Uhendavas VikingGenetics'is.

Eestis kasutatud pullide piimatoodangu aretusvaartuste geneetilised korrelatsioonid teiste riikidega
jaavad koéik vahemikku 0,71-0,90 (keskmine 0,83; joonis 4). Kdrgemad on korrelatsioonid
P&hjamaadega (DFS), Kanada ja USA-ga (korrelatsioonid 0,90) ning Saksamaa, Poola ja Jaapaniga
(korrelatsioonid 0,88). Sama suurusjarku (>0,85) on Eestis hinnatud aretusvaartuste korrelatsioonid
nimetatud riikides hinnatud aretusvaartustega ka piima rasva- ja valgusisalduse osas (joonised 5 ja 6).

Sama suurusjarku on riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid ka punase tou puhul. Eestiga enim
Uhiseid pulle kasutanud pdhjamaadega on piimatoodangu aretusvaartuste korrelatsioon 0,85 ning
piima rasva- ja valgusisalduse korrelatsioonid vastavalt 0,84 ja 0,81 (joonised 7, 8 ja 9).
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Joonis 2. Eestis kasutatud holsteini tdugu (HOL) pullide kasutamine teistes Interbulliga liitunud riikides
(2020. aasta detsembri andmed).

FEIFFFIITE L FLF ST ST «\5 SFe s

‘xs"\'

103
100 ]
£
]
3 8
E
Q
® 60
=]
"9
& 43
€ 40
3 31
& 24 2 5
Z 18 17
5 20 ‘ \
10 .
- | | | M 0 0 | 0
0 L=
CAN NOR USA N AUS GBR DFS DEU ZAF LVA LTU IRL NLD CAM

Joonis 3. Eestis kasutatud punast tdugu (RDC) pullide kasutamine teistes Interbulliga liitunud riikides
(2020. aasta detsembri andmed).
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Joonis 4. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Gihiselt kasutatud holsteini tdugu pullide piimatoodangu aretusvaartuste alusel (2020.
aasta detsembri andmed).
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Joonis 5. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Ghiselt kasutatud holsteini tdugu pullide piima rasvasisalduse aretusvadrtuste alusel
(2020. aasta detsembri andmed).
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Joonis 6. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Ghiselt kasutatud holsteini tdugu pullide piima valgusisalduse aretusvaartuste alusel
(2020. aasta detsembri andmed).
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Joonis 7. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Ghiselt kasutatud punast tdugu
pullide piimatoodangu aretusvaartuste alusel (2020. aasta detsembri andmed).
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Joonis 8. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Ghiselt kasutatud punast tdugu
pullide piima rasvasisalduse aretusvaartuste alusel (2020. aasta detsembri andmed).
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Joonis 9. Riikide vahelised geneetilised korrelatsioonid arvutatuna Ghiselt kasutatud punast tdugu
pullide piima valgusisalduse aretusvaartuste alusel (2020. aasta detsembri andmed).

Ja IBpetuseks, kui vilismaal hinnatud aretusvaddrtused ei vasta Eesti loomakasvatajatele
harjumuspéaraseks saanud vaartustele (keskmine 100 ja standardhélve 12 punkti), siis on neid lihtne
teisendada.

Selleks piisab jargmise valemi rakendamisest:
AEST = 100 + 12*{[A — E(A)]/sd(A)}

kus A, E(A) ja sd(A) on vastavalt vdlismaal hinnatud aretusvadartused, nende keskmine ja standardhalve,
arvud 100 ja 12 on suhteliste aretusvdartuste keskmine ja standardhalve Eesti skaalal ja AEST on
tulemuseks saadud aretusvdartused Eesti skaalal.
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