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Genomic selection – a future of animal 
breeding
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Аннотация. В последние годы мировой 
селекционный прогресс в животновод-
стве основывается на геномной селекции. 
Геномная селекция - метод племенной 
работы, основанный на изучении последо-
вательности ДНК животного. Эта методика 
внедрена в селекционные программы во 
многих странах мира. Использование ее в 
отечественных селекционных программах 
позволит достичь высоких результатов пле-
менной работы в кратчайшие сроки. 

Summary.  In recent years the global 
breeding progress in livestock based on 
genomic selection. Genomic selection is a 
method of animal breeding, which is based on 
DNA information using. It differs significantly 
from previous attempts to use genetic 
information for breed’s improvement. This 
method is implemented in breeding programs 
of many countries around the world. The 
use of this technique in domestic breeding 
programs will achieve the highest results of 
animal breeding as soon as possible.
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Крупный рогатый скот был 
одомашнен более 10 тыс. лет 
назад. С тех времен домашний 
скот неуклонно увеличивал по-
казатели продуктивности за счет 
совершенствования систем се-
лекции и разведения животных.  
Благодаря эффективным про-
граммам селекции и разведения 
сельскохозяйственных животных 
уже многие годы наблюдается 
неуклонный рост генетического 
прогресса по ряду экономически 
значимых признаков. Всего лишь 
за 30 лет, с 1980 по 2010 гг., 
увеличение средней молочной 
продуктивности  у голштино-
фризского скота в США состави-
ло примерно 2400 кг [1]. Однако 
неуклонный рост численности 
населения и средней продол-
жительности жизни ставит все 
новые проблемы перед совре-
менным сельским хозяйством.  
Несмотря на революционные 
изменения в технологии раз-
ведения животных, в 21 веке 
сельское хозяйство сталкивается 
с новыми проблемами, для ре-

шения которых требуется преоб-
разование и изменение векторов 
развития животноводческой про-
мышленности. 

На данный момент по некото-
рым признакам не наблюдает-
ся значительного генетического 
прогресса либо из-за высокой 
стоимости его измерения (на-
пример, эффективность транс-
формации корма), либо из-за 
того, что целому ряду призна-
ков долгое время не уделялось 
должного внимания в селекци-
онных программах (например, 
фертильность.)

Некоторым признакам только 
сейчас начинают уделять вни-
мание, и им предстоит широ-
комасштабное использование. 
Примером такого признака мо-
жет служить устойчивость жи-
вотных к тепловому стрессу. За 
последние годы наблюдается 
рост среднегодовой температу-
ры по всему миру. Рядом ис-
следований было показано сни-
жение молочной продуктивности 
и процента молочного протеина 
при увеличении среднегодо-
вой температуры окружающей 
среды. Австралийские ученые 
рассчитали, что из-за повыше-
ния среднегодовой температу-
ры 18оС выше на один градус 
Австралия (с ее поголовьем в 
1,8 млн.), ежедневно теряет 
примерно 21000 кг молочного 
протеина [2].  Влияние такого 
стресса на фертильность еще 
более неблагоприятно [3]. При 
серьезных изменениях климата 
данные признаки могут иметь 
высокую экономическую значи-
мость и в будущем включаться 
в селекционную программу. 

Помимо достаточно дешевых 
и доступных кормов, таких, как 
сено и солома, крупный рога-
тый скот потребляет и дорогие 
корма, например, зерно. Из-за 
все большего интереса в ис-
пользовании этого концентрата 

в качестве источника биотоплива 
стоимость зерна неуклонно рас-
тет [4]. При слишком высокой 
стоимости зерна животноводство 
может оказаться в такой ситуа-
ции, когда ему придется полно-
стью отказаться от этого злака. 
Тогда от селекции потребуется 
создание животных, способных 
достичь высоких уровней про-
дуктивности исключительно на 
кормах низкого качества [5].

Для решения грядущих про-
блем в сельском хозяйстве со-
временные системы разведения 
и селекции животных не могут 
обойтись без достижений в мо-
лекулярной генетике. Возмож-
ность использования информа-
ции о геноме животного для 
принятия селекционного реше-
ния в программах разведения 
обсуждалась еще в конце 1970-х 
годов [6]. Однако только после 
полного секвенирования гено-
ма Bos Taurus [7] и разработ-
ки коммерческих генетических 
панелей на десятки и сотни 
тысяч полиморфизмов генома 
[8] стало возможным внедре-
ние данных о геноме животного 
в существующие селекционные 
программы. Результатом данного 
сотрудничества стало развитие 
и распространение так назы-
ваемой геномной селекции по 
всему миру.  

Геномная селекция  представ-
ляет собой новую систему от-
бора племенных животных. Она 
основана на прогнозе племенной 
ценности производителей с ис-
пользованием единичных нуклео-
тидных полиморфизмов, или SNP 
(single nucleotide polymorphism), 
которые достоверно коррелиру-
ют с хозяйственно-полезными 
признаками [9]. Для быстрого 
и удобного получения геномных 
профилей животных компания 
Illumina разработала специаль-
ную панель, которая содержит 
54 609 таких единичных поли-
морфизмов. Она получила на-
звание BovineSNP50 Genotyping 
BeadChip. Все полиморфизмы, 
представленные на этой пане-
ли, равномерно распределены 
по геному, примерно по одно-
му SNP на 50000 нуклеотидов. 
Эта панель получила широкое 
распространение и повсемест-
но используется для получения 
геномных профилей крупного 
рогатого скота [10].
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Для оценки влияния каждо-
го полиморфизма на уровень 
продуктивности того или иного 
признака необходимо разрабо-
тать специализированную ма-
тематическую модель.  Самым 
распространенным на данный 
момент является лучший ли-
нейный несмещенный прогноз 
или BLUP (best linear unbiased 
prediction) [11]. Данный метод 
предполагает, что влияние по-
лиморфизмов на признак под-
чиняется закону нормального 
распределения. Другие мето-
ды предполагают, что влияние 
подчиняется закону априорного 
распределения. К ним относит-
ся  распределение Стьюдента 
(в англоязычной литературе этот 
метод получил название BayesA) 
или экспоненциальное рапреде-
ление (Bayesian LASSO) [12]. 
Также при изучении большо-
го количества полиморфизмов 
используют методы, которые 
предполагают нулевой эффект 
некоторых полиморфизмов, в 
то время как оставшиеся под-
чиняются закону нормального 
распределения (BayesCpi) [13] 
или распределения Стьюдента 
(BayesB) [14].

Разрабатывают такую модель 
на стандартной или референт-
ной популяции. Она представ-
ляет собой совокупность жи-
вотных одной породы, которые 
имеют как оценку по потомству 
и происхождению, так и прошли 
анализ на SNP. Минимальные 
размеры стандартной популяции 
варьируются в зависимости от 
коэффициента наследуемости 
признака. Суммировав эффект 
всех маркеров, мы получаем 
геномный индекс племенной 
ценности животного или GEBV 
(genomically enhanced breeding 
value). 

Основное преимущество ге-
номной селекции перед тра-
диционными методами – это 
возможность оценки животных 
уже при рождении, основываясь 
на геномном индексе племен-
ной ценности, и возможность 
отбора по признакам, которые 
требуют больших затрат на из-
мерение или их измерение до-
статочно проблематично.

В молочном скотоводстве 
при использовании традици-
онных методов селекции для 
оценки молочной продуктивно-

сти быков-производителей ис-
пользуют оценку по потомству. 
Данный метод очень надежен, 
однако генерационный интервал 
при использовании такого ме-
тода составляет 5 лет и более. 
При использовании геномной 
селекции генерационный интер-
вал возможно снизить до 2 лет, 
что, в свою очередь, позволяет 
увеличить уровень генетическо-
го эффекта на 60-120% [16].

На данный момент более 20 
стран ведут геномные исследо-
вания крупного рогатого скота. 
Наиболее активно идут исследо-
вания в молочном скотоводстве. 
Один из крупнейших мировых 
центров геномных исследований 
– организация Interbull, которая 
является подкомитетом Между-
народного Комитета по учету 
сельскохозяйственных животных 
(ICAR) [17]. В него входит 46 
стран, около 16 из которых ве-
дут геномные исследования бо-
лее чем по 6 породам крупного 
рогатого скота. Одним из круп-
нейших проектов Евросоюза на 
данный момент является проект 
SABRE (Sustainable Animal Breeding) 
[18]. В него входят Дания, Ни-
дерланды, Великобритания и 
другие. Ведущая страна по раз-
работке и внедрению геномной 
селекции – США. На данный 
момент в США реализуется бо-
лее 10 проектов, направленных 
на изучение, как теоретических 
основ геномной селекции мо-
лочного скота, так и возмож-
ностей прикладного применения 
этой технологии в сельском хо-
зяйстве [19]. 

Разработка отечественного 
геномного индекса племенной 
ценности позволит сельско-
хозяйственным товаропроиз-
водителям, в первую очередь 
племенным организациям, на 
равных конкурировать с зару-
бежными производителями пле-
менной продукции и получать 
возможность экспортировать  
племенных животных на миро-
вые рынки.
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