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статистически недостоверной). У кошек 2-й и 3-й опытных групп содер-

жание альбуминов было выше на 1,5-5,3 %, а глобулинов на 10,6-10,9 %, 

что свидетельствует о более интенсивных процессах анаболизма в орга-

низме животных, которым скармливали и выпаивали с водой пробиоти-

ческие кормовые добавки. Также в опытных группах незначительно уве-

личилось в крови содержание кальция (5,0-10,0 %) и фосфора (9,1 %). 

На основании вышеизложенного можно сделать вывод о том, что 

пробиотические кормовые добавки «PrimaLac-WS» и «PrimaLac» оказы-

вают положительное влияние на иммунитет и сохранность кошек, а тен-

денции повышения показателей крови животных, получавших испытуе-

мые добавки, свидетельствуют о лучшем использовании организмом пи-

тательных веществ рациона. 

 

 

УДК 636.082.2  

ВЛИЯНИЕ РАЗЛИЧНЫХ ПОДХОДОВ ФОРМИРОВАНИЯ 

ВЫБОРОЧНОЙ СОВОКУПНОСТИ НА ВАРИАБЕЛЬНОСТЬ 

ПРИЗНАКОВ МОЛОЧНОЙ ПРОДУКТИВНОСТИ  

Березовик Р. В. 

УО «Гродненский государственный аграрный университет»  

г. Гродно, Республика Беларусь 

Наилучшее линейное несмещенное прогнозирование (BLUP) явля-

ется самым распространенным методом генетической оценки племенной 

ценности сельскохозяйственных животных. С тех пор как метод был 

впервые опубликован Хендерсоном (1949), его использование было неиз-

менным для развития методик оценки племенной ценности крупного ро-

гатого скота, начиная с модели отца (BLUP SM), до анализа геномных 

данных (GBLUP). В настоящее время большинство национальных систем 

генетической оценки молочного скота основаны на методологии BLUP.  

Оценка племенной ценности с использованием метода BLUP в зна-

чительной степени зависит от взаимосвязи между особями в популяции, 

которая обеспечивается наличием генетической ковариации, главный 

компонент которой – аддитивная дисперсия (𝜎а), величина которой ока-

зывает непосредственное влияние на получение беспристрастных резуль-

татов оценки и повышение ее точности. Мерилом наследуемости при-

знака является коэффициент наследуемости   (ℎ2) который показывает 

долю аддитивной дисперсии в общей фенотипической и рассчитывается 

по формуле ℎ2 =
𝜎𝑎

𝜎𝑎+𝜎𝑒
 , где 𝜎𝑒 – это дисперсия ошибки, в которую входит 

изменчивость, обусловленная факторами не учтенными в биометриче-

ской модели [1, 2]. Зачастую высокие значения 𝜎𝑒 связаны с качеством 
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данных, это ошибки родословной и недостоверная информация о вели-

чине признака и датах его измерения. На сегодня нет такого метода, ко-

торый в полной мере мог бы выявить подтасовку или искажение первич-

ных данных. Компьютеры могут оказать большую помощь при принятии 

правильных решений по выбору животных с лучшими генотипами, но 

необходимо быть уверенным в корректности исходных данных [3].  

Цель исследования – оценить влияние различных подходов к фор-

мированию выборочной совокупности измерений признаков молочной 

продуктивности на величину аддитивной дисперсии и коэффициентов 

наследуемости. 

На основе информации ИС «Племдело КРС» сформированы четыре 

генетически связанные совокупности признаков молочной продуктивно-

сти коров за 305 дней первой лактации [4]: 1 – все животные занесенные 

в базу племенного учета (племенные и товарные предприятия) за 10 лет 

наблюдений – 2 233 078 голов; 2 – все животные за последние 5 лет 

наблюдений – 1 167 874 головы; 3 – животные только из племенных хо-

зяйств за последние 10 лет наблюдений – 253 454 головы и 4 – животные 

из племенных хозяйств за последние 5 лет наблюдений – 133 887 голов, 

по состоянию на 01.07.2023 года.  

Для расчета дисперсий по селекционируемым признакам использо-

вали биометрическую модель смешанного типа: 𝑌𝑘𝑙𝑚 = 𝐻𝑌𝑆𝑘 + 𝐴𝐺𝐸𝑐𝑙 +
𝑎𝑚 + 𝑒𝑘𝑙𝑚, где Yklm – продуктивность m-го животного, k-го хозяйства-

года-сезона лактации, l-го возраста отела; HYSk – фиксированный фактор 

хозяйства-года-сезона лактации; AGEСl – фиксированный фактор воз-

раста первого отела, am – рандомизированный эффект m-го животного; 

eklm – рандомизированный эффект неучтенных факторов. Расчет диспер-

сий проведен методом ограниченного максимального правдоподобия 

(REML) при помощи программного обеспечения AIREMLF90 [5]. 

Для оценки племенных быков по качеству потомства требуется го-

раздо больше коров, чем содержится в племенных хозяйствах. Привлече-

ние животных из товарных предприятий существенно влияет на качество 

информации, что снижает величину генетической дисперсии, в резуль-

тате наследуемость удоя составила 0,158 и 0,203 за 10 и 5 лет наблюдений 

соответственно. Наследуемость процентного содержания жира и белка в 

молоке находилась на очень низком уровне – менее 0,1, независимо от 

величины популяции, что свидетельствует о невысоком качестве данных, 

собранных в товарных хозяйствах.  

При использовании совокупности данных, полученных в племен-

ных хозяйствах, генетическая дисперсия по удою увеличилась более чем 

в два раза, при этом дисперсия ошибки увеличилась не так значительно и 

коэффициенты наследуемости составили: удой – 0,285, содержание жира 

и белка в молоке выраженные в процентах – 0,189 и 0,177 соответственно. 
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При использовании данных из племенных хозяйств за последние пять лет 

наблюдений, также отмечен рост генетической дисперсии, при этом дис-

персия ошибки по удою снизилась, а по проценту белка не изменилась. В 

результате коэффициенты наследуемости составили: удой – 0,336, про-

цент жира в молоке – 0,236 и процент белка – 0,204, что близко к значе-

ниям, полученным в Германии и Польше [6, 7]. 

Установлено, что данные, полученные в племенных хозяйствах, не-

смотря на высокую изменчивость показателей молочной продуктивно-

сти, имели большую генетическую составляющую, что связано с каче-

ством получаемых данных. Более высокая культура зоотехнического и 

племенного учета позволили рассчитать коэффициенты изменчивости 

близкие к биологической возможности животных. 
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