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Современные достижения геномики коренным образом изменили 

технику оценки быков-производителей по качеству потомства. Геном-

ная селекция позволила преодолеть барьер генерационного интервала. 

Стало возможным при отборе бычков уже в четырех-шестинедельном 

возрасте располагать оценкой племенной ценности (ПЦ) животного на 

основании геномного анализа. Спустя год бычки с более высокой ге-

номной ценностью могут быть реализованы на племя. Ученые подсчи-

тали, что даже при 75% точности определения ПЦ молодых бычков эф-

фективность селекции возрастает в два раза. 

С 1 января 2009 г. Министерством сельского хозяйства США бы-

ла официально введена геномная оценка молочного скота, и в серти-

фикатах племенных быков голштинской и джерсейской пород появи-

лось обозначение GPTA (Genomic Predicted Transmitting Abilities, или 

геномная прогнозируемая ценность). Геномная информация стала обя-

зательной при оценке молочного скота в Канаде, Нидерландах, Новой 

Зеландии, во Франции, в Дании, Италии, Австралии, Германии и др. На 

апрель 2011 г. в немецкой базе данных насчитывалось 19377 оце-

ненных быков. Франция, Нидерланды и страны Скандинавии в сово-

купности оценили 16 тысяч быков, США и Канада – около 10 тысяч. 

Применение геномной оценки позволило увеличить ин-

тенсивность отбора производителей. Если раньше 65 оцененных бы-

ков-производителей отбирали из тысячи испытанных по потомству 

(1:15), то геномная селекция позволяет выбрать 65 лучших из более 

чем пяти тысяч оцененных кандидатов (1:75). 

Геномная оценка основана на использовании так называемых 

«снипов» (SNP – Single Nucleotide Polymorhism, или однонуклеотид-

ный полиморфизм, точечные замены нуклеотидов), заключается в ис-

следовании ДНК животного и установлении замен единичных нуклео-

тидов в ее последовательности. Вариации нуклеотидов широко распро-

странены и встречаются с частотой примерно одна замена на 1000 пар 

нуклеотидов. Геномная оценка включает в себя 40000 генетических 

маркеров – «снипов» на каждое животное. Точнее, одновременно с 

помощью ДНК-чипа генотипируют 58000 маркеров, из них около 
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40000 считают информативными, имеющими влияние на признаки, 

интересующие селекционеров. 

Генетические маркеры, используемые в геномной оценке, покры-

вают все хромосомы и учитывают передачу по наследству всех участ-

ков генома. Каждый из них оказывает разное действие на признак от 

большого до самого незначительного эффекта. Однако сумма самых 

небольших эффектов является существенной для проявления признака. 

Именно поэтому и учитывают в геномной оценке все 40000 однонук-

леотидных замен.  

Новая геномная оценка имеет ряд принципиальных преимуществ 

в сравнении с традиционной генетической:   

1. Использование большого количества маркеров-SNP, одновре-

менный анализ всех участков генома, суммарный учет малых влияний. 

2. В новой геномной оценке одновременно учитываются 26 ос-

новных зоотехнических признаков, плюс 27-й – экономическая значи-

мость. 

3. Повышается точность оценки племенной ценности быков. Зна-

ние последовательности ДНК отца и матери позволяет прогнозировать, 

какие именно участки генома и наследственные задатки может полу-

чить потомок.  

4. Возможность ранней оценки быков и соответственно ускорен-

ное их использование. По данным зарубежных ученых, это позволяет 

ускорить генетический прогресс молочных стад на 50% за счет повы-

шения интервала между поколениями. 

Принимая во внимание исключительную важность использования 

геномной оценки в селекции молочного скота, целесообразно объеди-

нить усилия ученых наших стран, приобрести новые технологии, обо-

рудование для анализа ДНК и программное обеспечение в готовом ви-

де и приступить к их адаптации к специфике наших условий. 
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