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1ZVLECEK

V analizo smo zajeli genomske informacije 2021 vzorcev prasicev iz slovenskih rej z
znanimi rodovniki, ki so bili genotipizirani z GGPPorcine80K ¢ipom in GGPPorcine50K
¢ipom. Poreklo smo preverili na maternalnih in terminalne pasmah ter hibridih, vkljucenih
v rejski program SloHibrid, ter krskopoljske prasi¢e. Za preveritev porekla smo uporabili
program AlphaAssign. Nato smo preverili genetske koeficiente sorodstva s funkcijo
genome Vv programu PLINK 1.9, v katerem je pri€akovani koeficient sorodstva med
posameznikom in njegovim starSem 0,5. Poreklo smo uspeli preveriti v celoti pri slabih dveh
petinah genotipiziranih zivali, pri katerih smo potrdili oba starsa. Pri veini ostalih prasicev
pa sta bila zavrnjena oba starSa. Ocetovstvo ni bilo potrjeno pri desetini vseh prasicev, z
znanimi genomskimi informacijami le od oceta. Prav tako nismo morali potrditi starSevstva
za nekaj ve¢ kot desetino praSiCev, ki je imelo znane le genomske informacije mater.
Rezultati preveritve porekla prikazujejo dosledno beleZenje podatkov pri vecini izmed
pasem. Za ohranjanje pasme je potrebno nacrtno parjenje, da se ¢imbolj izognemo parjenju
v sorodstvu in ohranjamo genetsko raznovrstnost populacije. Nacrtna parjenja pa so mozna
le s pravilnimi podatki o starSevstvu, zato bomo nadaljevali z genotipizacijo in preveritvijo
rodovnika.

Klju¢ne besede: preveritev porekla, prasic, vzreja prasicev

PEDIGREE VERIFICATION USING GENOMIC
INFORMATION IN SLOVENIAN PIGS

We included the genomic information of 2,021 samples of pigs from Slovenian farms with
known pedigrees, which were genotyped with the GGPPorcine80K chip and the
GGPPorcine50K chip. Pigs were mainly from maternal and terminal breeds and hybrids in
Slovenia, included in the SloHibrid breeding program and Krskopolje pigs. To assess
whether the pedigree data were consistent with the genomically verified pedigree, we used
the AlphaAssign program. We also checked the Kinship coefficients with the genome
function in the PLINK 1.9 program, in which the expected genetic kinship coefficient
between an individual and its parent is 0.5. We could confirm the parentage of just under
two-fifths of the genotyped animals, in which we confirmed both parents. In most of the
other pigs, both parents were rejected. Parentage was not confirmed for a tenth of all pigs,
with known genomic information only from the sire. We also did not need to confirm
parentage for just over a tenth of the pigs for which only the mothers' genomic information
was known. Pedigree results show consistent data recording across most breeds. In order to
preserve the breed, planned mating is necessary to avoid inbreeding as much as possible and
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to preserve the genetic diversity of the population. Planned matings are only possible with
correct parentage data so we will continue with genotyping and pedigree verification.

Key words: Parentage test, Pig, Inbreeding, Animal breeding
1 UVOD

Naloga vsakega rejca zivali je, da se izogne parjenju sorodnih Zivali. V majhnih populacijah,
med katere priStevamo nukleuse in populacijo avtohtone pasme krSkopoljski prasic,
moramo biti Se posebno pozorni pri izboru starSev. Majhne, razdrobljene in izolirane
populacije vodijo do zmanj$ane genetske variacije ter povecanega parjenja v sorodstvu ali
naklju¢nega toka frekvence genov (ang. genetic drift). Pri parjenju v ozjem sorodu se
pogosteje pojavljajo negativne posledice inbridinga, ki se kazejo v zmanjSani vitalnosti,
slab$i prezivitveni sposobnosti, lahko pa se v populaciji pojavijo dedne napake, ki se
prenasajo z recesivnimi aleli in so lahko tudi usodne. Parjenje v sorodstvu ima za posledico
fiksacijo nekaterih alelov (Kardos in sod., 2017). Sklad genov pa se s parjenjem v sorodu
osiromasi, kar zmanjSuje genetsko pestrost v populaciji in sposobnost prilagajanja na
okolijske spremembe. Pomembno je poudariti tudi, da manjSa genetska variabilnost zmanjsa
moznost selekcije in omeji potencial populacij, da se prilagodi na hitre okolijske
spremembe, med katerimi so na primer nove bolezni in klimatske spremembe (Hamilton in
Miler, 2016). Povecevanju inbridinga se ponekod, predvsem pa v majhnih zaprtih
populacijah, ne moramo izogniti. Poskrbimo lahko, da se inbriding povecuje ¢im pocasneje,
kar lahko doseZzemo z nacrtno odbiro Zivali in naértnimi parjenji. Za kar je potrebno, da
dosledno vodimo rejsko dokumentacijo. Vsi podatki morajo biti posredovani preko
obmocne selekcijske sluzbe v skupno podatkovno zbirko.

Informacije o sorodstvu so zelo pomembne pri vzreji in ohranjanje Zivali. Ti odnosi so
obi¢ajno izrazeni s koeficientom sorodstva. Ce parimo svinjo in merjasca, ki sta v sorodu,
dobimo inbridiranega potomca. Izracun koeficientov sorodstva praviloma opravimo na
osnovi porekla iz rejske dokumentacije, torej na rodovniskih podatkih. Iz datuma rojstva in
usesne Stevilke pujska poisS¢emo pujskovo mater in datum njene prasitve, med pripusti pa
se poisCe oceta. Kadar rejci pripuste le preracunavajo in pripiSejo oceta po spominu,
uporabljajo ve¢ plemenskih merjascev iz ¢rede ali osemenjevalnega sredi$¢a, pri zamenjavi
merjascev ali pri pripustih, opravljenih v drugih rejah, pogosteje prihaja do napak pri
belezenju oceta. Tovrstne napake se lahko odpravijo le, ¢e so podatki v reji pravocasno
zapisani, torej ob samem nastanku dogodka, in pravo¢asno posredovani selekcijski sluzbi.

Izracuni sorodstva so zanesljivi samo v primeru to¢nih in aktualnih podatkov. Le v taksnih
primerih bodo tudi povratne informacije za rejce zanesljive in vam lahko koristijo pri
vodenju reje. Ponekod na terenu opazamo primere, kjer je pravilnost porekla zivali lahko
vprasljiva. V primeru haremskega pripusta, ki ga uporabljajo nekatere reje krskopoljskega
prasica, pripust ni zabelezen, ob&asno rejci uporabljajo v haremu ve¢ merjascev ali pa jih
menjajo, tako zabeleZzeno poreklo potomcev ni zanesljivo. Pride lahko tudi do zamenjave
usesnih Stevilk ocetov na dnevnikih pripustov v rejah, kjer imajo ve¢ merjascev hkrati ali
na isti dan pripuscajo svinje s semenom ve¢ merjascev. V kolikor svinje prasijo v skupnih
kotcih, so pujski pred oznalitvijo zdruzeni in so lahko hitro napa¢no oznaceni zaradi
zamenjave pujskov ali povrs$ne preveritve usesne Stevilke matere. To je le nekaj primerov,
zaradi katerih so mozne napake v poreklih. Z uporabo genomskih informacij lahko
preverimo starSevstvo in ugotovimo napake pri vodenju porekla.



Razvoj visoko zmogljivih tehnologij genotipizacije in pridobitev genomskih informacij nam
ponuja moznost za ocenjevanje genetskih odnosov ter izraun genomskega koeficienta
sorodstva. Genotipizacija s SNP-mikromrezami nam omogoca vpogled v genom osebka na
to¢no dolo¢enih mestih. Na vsakem mestu se dolo¢i nukleotid, Stevilo mest pa je odvisno
od velikosti uporabljenega Cipa. Za genomske analize potrebujemo informacije o dednem
zapisu zivali. DNA se nahaja v vseh celicah v organizmu razen v eritrocitih, torej
potrebujemo vzorec tkiva, iz katerega lahko pridobimo DNA. Pri prasicih je najenostavnejse
pridobiti tkivo iz uhlja, za kar uporabimo posebne kles¢e za jemanje vzorcev. S kles¢ami
ods¢ipnemo koscek tkiva na uSesu, ki se avtomatsko shrani v vzoréno posodico s
konzervansom. Zelo pomembno je, da ob odvzemu tkiva zival identificiramo z usesno
Stevilko ter pravilno oznacimo vzorec tkiva. V ta namen na poseben obrazec zapiSemo
usesno Stevilko Zivali in oznako vzoréne posodice, ki omogoca sledljivost vzorca tkiva vse
od skladiS¢enja, do laboratorija in na koncu ob prejemu rezultatov genotipizacije. Za ve¢ino
analiz, ki jih lahko naredimo na genomskih podatkih, je potrebno poznati poreklo Zivali.
Poreklo Zivali pridobimo iz dokumentacije, ki je shranjena v centralni podatkovni zbirki
PiggyBank (Ule in sod., 2015). Iz tkiva v genetskem laboratoriju izolirajo DNA Zivali in s
posebno opremo in SNP-mikromrezami se dolo¢ijo polimorfna mesta v genomu.

Namen raziskave je predstaviti postopek in rezultate potrditve ali zavrnitve porekla s
pomoc¢jo genomskih podatkov pri prasi¢ih iz slovenskih rej. Z genomskimi podatki lahko
potrdimo ali ovrzemo poreklo, kar nam je v pomo¢ in spodbudo pri natan¢nejSem vodenju
dokumentacije.

2 MATERIALI IN METODE

V analizo smo vkljucili 2113 vzorcev tkiv prasi¢ev razli¢nih pasem in izvora, ki so bili
zbrani v okviru razli¢nih projektov: projekt EIP Sledljivost porekla pri pasmi krskopoljski
prasi¢ 33117-3011/2018/11, Genska banka, projektov raziskovalne skupine na Kmetijskem
inStitutu Slovenije, STRP ... Za 1583 prasic¢ev, med katerimi so v vecini bili kr§kopoljski
prasi¢i, nekaj je bilo tudi krizancev s komercialnimi pasmami, smo podatke o genomu
pridobili iz podatkov genotipizacije s ¢ipom za prasi¢e GeneSeek Genomic Profiler (GGP)
80K, ki je bila izvedena v firmi Neogen. Na tem ¢ipu smo za posameznega prasica pridobili
priblizno 80.000 polimorfizmov posameznih nukleotidov (ang. single nucleotide
polymorphism, SNP), ki so razporejeni po celotnem genomu. Podatke o priblizno 50.000
SNP-jih smo za preostalih 530 plemenskih prasi¢ev in pitancev sodobnih genotipov smo
pridobili iz GGP Porcine50K cipa.

Od vseh prasi¢ev v Sloveniji imamo do sedaj najve¢ odvzetih in analiziranih vzorcev
prasi¢ev pasme krskopoljskii prasi¢ (tabela 1), pri katerih smo z analizami zaceli v letu 2020
v sklopu projekta EIP Sledljivost porekla pri pasmi krskopoljski prasi¢ 33117-
3011/2018/11, v katerem smo z vzor¢enjem populacije zaceli v letu 2019. Odvzetih je bilo
tako Cez 1550 vzorcev plemenskih Zivali, podmladka in pitancev, ve¢ kot 100 rej
krSkopoljskih praSicev. Vzorce starejSih plemenskih Zivali, ki smo jih potrebovali za
preveritev porekla, smo pridobili iz zbirke vzorcev na Oddelku za zootehniko. Za razliko
od krSkopoljskih prasi¢ev pa smo pri sodobnih pasmah in hibridih z genotipizacijo zaceli v
drugi polovici leta 2021. Do sedaj smo genotipizirali ve¢inoma mladice in merjascke v
preizkusu, ter plemenske zivali, ki smo jim odvzeli vzorce v zadnjih letih. StarSe nekaterih
prasicev smo pridobili iz zbirke vzorcev. Povprecen stalez plemenskih svinj in mladic v letu
2022 v nukleusih v kontroli se giblje med 12 (tabela 1) za populacijo pasme durok do 417
plemenskih svinj v pasme slovenski landras. V populaciji krskopoljskih prasicev je prav



tako v zadnjem letu bilo povprecno 78,1 mladic in 392,0 plemenskih svinj ter povpre¢no
65,6 plemenskih merjascev. Plemenskih merjascev sodobnih pasem je v rejah v kontroli ter
v osemenjevalnih sredi$¢ih razli¢no. Najvec je plemenskih merjascev pasme pietren (57) ter
hibrida 54 (19), ki se ve¢inoma uporabljata za tri- ali Stiri-pasemsko krizanje. Povpre¢no
najmanj Cistopasemskih merjascev smo v zadnjem letu imeli v populacijah slovenski
landras (2,1), durok (2,4) ter slovenski mesnati landras (3,1).

Tabela 1: Stalez plemenskih zivali na kmetijah v kontroli ter stevilo analiz po posameznih
pasmabh in hibridih

Table 1: Average number of breeding animals on farms in control and number of analyses
by individual breeds and hybrids

Znane genomske informacije/

Pasma ali StaleZ plemenskih ¢rede/ Known genomic information
hibrid/ N° of breeding animals Starsi Stev.
Breed or  Mladice in Svinje/  Merjasci/  Oba/ Oce/ Mati/ Neznano/  Zivali/
Hybrid Gilts and Sows Boars Both Sire Dam Unknown N°
88 392 65,6 625 204 224 440 1493
11 417 2,1 4 65 18 131 218
12 1580 / 0 0 0 13 13
22 414 12,2 0 0 0 20 20
21 73 / 0 0 0 0 0
33 12 2,4 0 0 0 8 8
43 / 22 4 3 O 0 6
44 47 56,8 2 7 49 83 141
54 / 19,2 0 3 8 21 32
55 46 3,1 4 28 15 13 60
1244 / / 0 0 0 29 29
639 310 307 758 2021
Informacije o rodovnikin smo pridobili iz podatkovne zbirke PiggyBank

(Ule in sod., 2015). Pri pripravi podatkov genotipizacije smo uporabili makroje v sklopu
statisti¢nega paket SAS 9.4. Zaradi velikega niza podatkov o SNP-jih za analizo celotnega
genoma na podlagi asociacij je lahko tudi Ze manj$i delez napak za analizo mote¢. Pojavijo
se lahko laZzno pozitivne ali negativne povezave (ang. false-positive and false-negative). Da
se izognemo taks$nim pojavom, moramo na podatkih izvesti ve¢ stopenj nadzora kakovosti
(ang. quality control, QC), pri katerem odstranimo posamezne zivali ali SNP-je, ki imajo
zelo visoke stopnje napak. S tak$nim ¢is¢enjem podatkov se znebimo tistih SNP-jev in
zivali, Ki nam ne bi dosti doprinesli pri genomski analizi. Pri pregledovanju kakovosti
genotipov in pregledovanju ter ¢iS¢enju podatkov smo uporabili prosto dostopni program
PLINK 1.9 (Chang in sod., 2015), pri ¢emer smo iz podatkov izlo¢ili SNP-je z ve¢ kot 10 %
delezem manjkajocih genotipov, odstrani SNP-je z zelo nizko frekvenco manj pogostega
alela v populaciji (ang. minor allele frequency, MAF) manjsim od 5 % ter SNP-jev, Ki so
imeli p-vrednosti po izvedbi testa HW ravnotezja manjse od 0.001. Nekateri prasi¢i so prav
tako imeli slabSe prebran genom, zato smo iz podatkov izlo¢ili Zivali, ki so imele pri vec¢
kot 20 % SNP-jev neznano informacijo. Po kontroli podatkov je iz prvega sklopa genomskih
informacij (GGP 80K) za analizo ostalo 40.002 SNP-jev na 1493 vzorcih prasicev
(tabela 1). V drugem sklopu analiziranih vzorcev na 50K ¢ipu pa je za analizo sodobnih
pasem ostalo 40.669 oznacevalcev in 530 vzorcev prasicev.



V analizo je bilo tako zajetih 639 prasi¢ev z znanimi genomskimi informacijami obeh
starSev (tabela 1). Le oceta smo lahko preverili pri 310 prasicih, mater pa pri 307 prasi¢ih.
Pri 758 zivalih poreklo ni bilo mogoce preveriti, saj zanje nimamo genotipiziranih starSev
ali pa nam podatki o poreklu manjkajo v nasi podatkovni zbirki. Med temi pras$i¢i so
predvsem starejSe zivali, pri katerih ni bilo mogoce odvzeti vzorcev, saj niso bile na voljo v
zbirki, v rejah pa so Ze izloCene. Te zivali lahko vklju¢imo v analize preveritve porekla, v
kolikor imamo zanje znano, da so plemenske zivali, ali so si sorodne s plemenskimi Zivalmi,
ki so starsi prasicev, katerih poreklo preverjamo.

Preveritev porekla je bila izvedena s pomoc¢jo vseh genotipiziranih plemenskih Zivali, med
katere so bili vkljuceni tudi merjasci iz osemenjevalnih srediS¢. Za preverjanje starSevstva
smo uporabili algoritem Alpha Assign programske opreme Alpha genes
(Whalen in sod., 2019). Preveritev porekla se je izvedla na podlagi metode, ki temelji na
verjetnosti, da dolo¢i o¢eta/mater za posameznika iz seznama vseh potencialnih plemenskih
genotipiziranih merjascev in svinj. Z uporabo funkcije »genome« v programu PLINK smo
v naslednjem koraku pridobili genomske koeficiente sorodstva. Pricakovan koeficient
sorodstva na podlagi genomskih informacij med posameznikom in starSem je 0,50, s starim
starSem pa 0,25. Koeficient sorodstva med brati in sestrami je bolj variabilni in se giblje na
mtervalu med 0,40 in 0,60 ali celo vec.

3 REZULTATI Z RAZPRAVO

Populacije prasicev v Sloveniji so majhne, zato je potrebno, ¢e Zelimo populacijo ohraniti
in se izogniti negativnim posledicam parjenja v sorodu, zelo natan¢no in dosledno voditi
rodovnike zivali. S pomocjo programskih orodij, genotipa starSev in potomca SmMO
preverimo, ali lahko potrdimo, da sta oce in mati, ki ju je rejec navedel v rejski
dokumentaciji, pravilna. Od vseh analiziranih Zivali imamo pri 509 potrjeno starSevstvo.
Najve¢ preverjenih je krSkopoljskih prasicev, katerim smo poreklo potrdili pri 501 prasicu,
kar je 80,1 % vseh analiziranih krskopoljskih prasi¢ev s popolnim poreklom. Z zavrnjenim
oc¢etom je 40 prasicev in predstavlja 6,4 % analiziranih Zivali s popolnim poreklom. Pri 49
prasicih, kar predstavlja 8,0 % je bil potrjen le ocCe, mati pa je bila zavrnjena. StarSevstvo pa
je bilo popolnoma zavrnjeno pri 35 prasi¢ih, kar predstavlja skromnih Sest odstotkov vseh
analiziranih zivali s popolnim poreklom.

V populacijah sodobnih pasem in hibridov je starSevstvo bilo potrjeno pri hibridu 43 ter
prasi¢ih pasme slovenski mesnati landras. Pri slovenskem landrasu (pasma 11), tako kot pri
pietrenu, pa je bil zavrnjen oCe gnezda, iz katerega izvirajo pra$i¢i. Pri slovenskem
mesnatem landrasu imajo zavrnjeno poreklo mladice in izvirajo iz dveh razlicnih gnezd v
isti reji. 1z iste reje izvirata tudi merjasca pasme pietren, katerima je bilo zavrnjeno
ocetovstvo.

Nekaj ve¢ kot 90 % vseh krskopoljskih prasicev, ki so imeli genotipiziranega oceta, je imelo
potrjeno ocetovstvo. Pri 17 praSicih so bili o€eti zavrnjeni. V rejah krSkopoljskih prasi¢ev
se svinje ve¢inoma naravno pripusca, nekatere imajo v reji tudi ve¢ kot enega merjasca, zato
bi lahko kot razlog za napake pripisali neustreznemu zapisu v Dnevnik pripustov. Obstajajo
pa tudi sumi, da v nekaterih rejah prihaja do krizanja s drugimi pasmami ali hibridi. Pri
preveritvi meter je bilo nekoliko ve¢ zavrnjenih porekel (14 %). Poreklo je bilo zavrnjeno
morebiti zaradi neustreznega pripusta, pomesanja pujskov ali pa naselitve drugih prasicev
v rejo ter oznacitev le-teh z uSesnimi znackami, ki so bile namenjene za druge prasice.



Tabela 2: Preveritev porekla zivali s popolno genotipiziranimi starsi
Table 2: Parentage verification of pigs with fully genotyped parents
Potrditev starSevstva/Parentage assessment
Pasmaali  Potrjeno starSevstvo/  Potrjena mati/  Potrjen o¢e/  Zavrnjena oba/

hibrid/ Confirmed both Dam only Sire only Confirmed none
Breed or Stev./ Stev./ Stev./ Stev./

Hybrid N° % N° % N° % N° %
88 501 80,2 40 6,4 49 7.8 35 5,6
11 0 0,0 4 100,0 0 00 0 0,0
43 4 100,0 0 0,0 0 00 0 0,0
44 0 0,0 2 100,0 0 00 0 0,0
55 4 100,0 0 0,0 0 00 0 0,0
Skupaj 509 79,6 46 7,2 49 7,7 35 55

Med preverjenimi prasi¢i pasme slovenski landras (pasma 11) je imelo dve tretjini vseh
prasiev potrjenega oceta, pri Cemer starSevstvo matere ni bilo mogoce preveriti. Tretjina
praSi¢ev pasme 11 pa je imela zavrnjenega porekla. Zavrnjeno starSevstvo je morebiti bilo
zaradi zamenjave semena ob osemenjevanju na sami reji, napake pri belezenju pripustov,
Izkljuéiti pa ne moremo tudi zamenjave semena ob odvzemu le-tega merjascem na
osemenjevalnih sredis¢ih. Glede na Stevilo plemenskih merjascev moramo biti Se bolj
pozorni, saj lahko pride do nezazelenega parjenja v sorodstvu. Med prasi¢i pasme slovenski
landras, ki smo jim preverjali starSevstvo matere, so imeli vsi le-te potrjene. Od sedmih
prasi¢ev pasme pietren, ki smo jim preverjali o¢etovstvo, jih vecina (6) ni imela potrjenega
porekla. Pri dveh merjascih pasme pietren pa ni bilo mogoce potrditi matere. Potrditev
starSevstva pa ni bila mogoca tudi pri treh merjascih hibrida 54, pri katerih je bil zavrnjen
oce, ter enemu, pri katerem je bila zavrnjena mati.

Tabela 3: Preveritev porekla Zivali z genotipiziranimi le enim od starsev
Table 3: Parentage verification of pigs with known genomic information from one parent
Potrditev z znanimi genomskimi informacijami le enega starSa/
Parentage assessment with known genomic information from one parent

Pasma ali Oce/ sire Mati/Dam

hibrid/ Stev. Stev.
Breed or Stev. potrjenih/ zavrnjenih/ Stev. potrjenih/ zavrnjenih/
Hybrid N° of confirmed  N° of rejected  N° of confirmed  N° of rejected
88 187 17 198 32
11 42 23 18 0
43 3 0 0 0
44 1 6 47 2
54 0 3 7 1
55 28 0 15 0
Skupaj 261 29 285 35

4 ZAKLJUCKI

Poreklo smo uspeli preveriti v celoti pri slabih dveh petinah genotipiziranih Zivali, pri
katerih smo potrdili oba starSa. Pri ve€ini ostalih prasiev pa sta bila zavrnjena oba starsa.
Ocetovstvo ni bilo potrjeno pri desetini vseh prasi¢ev z znanimi genomskimi informacijami
le od oceta. Prav tako nismo morali potrditi starSevstva za nekaj ve¢ kot desetino prasicev,



ki je imelo znane le genomske informacije mater. Skrbno vodenje rejske dokumentacije je
klju¢nega pomena za spremljanje reje tako na manjSih kot na vecjih kmetijah.

e Zaobstoj in razvoj majhnih populacij je potrebno skrbno nacrtovanje parjenja zivali,
da se v najvecji meri izognemo parjenju v sorodu in ohranjamo genetsko pestrost
populacije.

¢ V kolikor poreklo zivali ni pravilno, je izracun koeficienta sorodstva med zivalmi na
osnovi porekla, ki so vklju¢ene v nacrt parjenja, napacen. Sorodstvo med potomcem
in stars$i se lahko preveri z izracunom genetskega koeficienta sorodstva.

¢ Genotipizacija je omogocila, da lahko preverimo poreklo zivali in je iz tega vidika
dobrodosla, saj tako zmanjSujemo Stevilo napak v poreklu. Z nadaljnjo
genotipizacijo plemenskih Zivali bomo omogocili nakljuéne ali nacrtne preveritve
porekla. Rezultati preveritve porekla so v spodbudo rejcem in delavcem v selekciji
prasi¢ev k natan¢nejSem beleZenju podatkov.
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