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Повышение эффективности геномной селекции 
молочного скота

А.В. Харламов, д.с.-х.н., профессор, В.А. Панин, д.с.-х.н., 
ФГБНУ ФНЦ БСТ РАН; В.И. Косилов, д.с.-х.н., профессор, 
ФГБОУ ВО Оренбургский ГАУ

Проблема совершенствования и разведения 

молочных коров неизменно приспосабливается 

к меняющимся обстоятельствам производства 

молока в условиях социально-экономической си-

туации [1 – 3]. Процессы селекции и разведения 

направлены на длительные периоды времени, они 

сосредоточены на соответствующих фенотипах 

и позволяют точно контролировать состояние 

коров, их здоровье, поведение и продуктивность, 

а также их воздействие на окружающую среду 

и качество получаемой от них продукции (молоко 

и молочные продукты из него). Состав молока 

идентифицирован как важный источник информа-

ции, способный воспроизводить хотя бы частично 

указанные элементы. Основные традиционные 

молочные компоненты, такие как жир, белок 

и содержание лактозы, обычно прогнозируются 

с помощью спектрометрии среднего инфракрас-

ного диапазона (MIR) и широко используются для 

этих целей. Однако состав молочной композиции 

намного сложнее, и другие общеустановленные 

компоненты молока, потенциально прогнозиро-

ванные MIR, в большинстве случаев являются 

информативными.

В том случае, если данные MIR будут доступны 

в крупных масштабах, фенотипы данных при-

знаков санкционируют проведение генетических 

и геномных оценок. Процесс внедрения новых 

технологий в целях разведения и селекции потре-

бует дополнительных исследований для изучения 

эффективных генетических корреляций с другими 

имеющими интерес закономерностями [4, 5].

Сущность геномной селекции заключается в от-

боре коров, предусматривающем их племенную 

ценность, по маркерам, размеренно восполняющим 

весь геном [6].

В работах многих авторов обобщены сведения 

о современных тенденциях в области геномной 

селекции молочного скота и о применении новых 

технологий для повышения эффективности селек-
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ции [7 – 14]. Важные направления развития методов 

геномной селекции состоят в увеличении точности 

племенной оценки путём сопоставления разных 

генотипов коров, включения в селекционные про-

граммы генотипирование особей, прогнозирование 

генотипов отсутствующих SNP на основе чипов 

с более низкой плотностью маркеров и прогнози-

рование генотипов молочного скота по генотипам 

родителей. Совместно с современными методами 

селекция по генотипу потенциально способна при-

носить более высокую рентабельность [6, 15 – 17].

Современные тенденции в геномной селекции 
молочного скота. Достоверность племенных ге-

нетических оценок непосредственно зависит от 

степени неравномерности соответствия между 

маркерами и QTL (локусы количественных при-

знаков, являющиеся участками ДНК, либо со-

держащими гены, либо сцеплёнными с генами, 

которые отвечают за тот или иной количественный 

признак). Количественные признаки причисляются 

к характеристикам, различающимся по степени 

своего выражения и могут быть отнесены к по-

лигенным эффектам, т. е. являются продуктом 

двух или более генов, а также от количества 

оцениваемых коров в стаде (группе). Исходя из 

этого геномная селекция имеет больший эффект 

при работе с более распространёнными в мире 

породами, такими как голштинская. Поэтому по-

вышение достоверности геномных оценок зависит 

от количества особей, добавленных к исследуемой 

популяции, достоверности их фенотипирования 

и их родственных связей [18]. 

Достоверность геномных племенных оценок при 

исследовании показателей молочной продуктивно-

сти популяции коров четырёх пород скандинавского 

красного скота может увеличиваться от 1,3 до 9,3 % 

при сравнении с популяциями, состоящими из 

одной породы [19].

Генотипирование молочных коров. Выполненная 

теоретическая оценка возможной эффективности 

от введения коров в программу геномной селекции 

обнаруживает потенциал использования фенотипов 

и генотипов молочных коров, способствующий 

трёхкратному увеличению генетического эффек-

та увеличения показателей продуктивности при 

сравнении с традиционной селекцией, а также 

снижению интервала между поколением произво-

дителей. В этом случае необходимо поддерживать 

допустимый уровень инбридинга [20].

Раньше геномная селекция благополучно ис-

пользовалась в методах и схемах разведения мо-

лочного скота по отцовской линии. В последнее 

время наиболее важным достижением считается 

употребление недорогих чипов при генотипирова-

нии SNP (однонуклеотидный полиморфизм – от-

личия последовательности ДНК размером в один 

нуклеотид (A, T, G или C) в геноме (или в другой 

сравниваемой последовательности) представителей 

одного вида или между гомологичными участками 

гомологичных хромосом с низкой частотой марке-

ров в селекции молочных коров с целью получения 

молока и высокопродуктивного потомства [21].

Поиск способов повышения продуктивности 

коров при низких затратах и с сохранением ре-

продуктивных показателей является основным 

вопросом повышения устойчивости и жизне-

способности молочного скота. Выполненные 

исследования по изучению влияния различий 

и индивидуальных способностей коров в стаде 

позволили установить, что недостаточно вни-

мания уделяется взаимосвязи генотипа коров 

и контрастных особенностей в молочных стадах. 

Проведение исследования предусматривало анализ 

результатов и совершенствование многопородных 

популяций молочного скота, состоящих из двух 

генотипов молочных пород – гольштинской 

и симментальской и т.д. [22].

Bijl et al. с коллегами обнаружили, что гене-

тическая корреляция между α S1-CN-8P и β-LG 

оказалась невысокой (-0,01) [23, 24]. Ранее ав-

торы информировали о имеющамся влиянии 

разновидности белка β-LG и скопления β-LG 

на разреженность S1-CN-8P. В то же время, по 

данным этих авторов, механизм взаимодействия 

между вариациями белка β-LG и количеством 

белка β-LG, а также соотношением S1-CN-8P 

продолжают оставаться малопонятными, вызывая 

необходимость дальнейшего изучения. Установ-

ленные генетические корреляции белков молока 

с процентным содержанием общего белка в молоке 

оказались незначительными, кроме α S1-CN-8P 

(0,38) и β-LG (0,27).

Результаты других исследований обнаружи-

вают, что генетические параметры могут быть 

определены с высокой точностью для отдельных 

параметров при использовании анализа с несколь-

кими показателями [22]. Относительно низкие 

генетические корреляции между белками молока 

с общим процентом содержания белка в молоке 

указывают на изменение состава молочных белков 

и незначительные изменения содержания общего 

процента белка в молоке. Авторы приводят по-

лученные статистические данные состава молоч-

ного белка и процентного содержания молочного 

белка. В среднем количество белка в изучаемом 

молоке составляло 3,38 %. Содержание белков – 

α S1-CN, α S2-CN, β-CN, κ-CN, α-LA и β-LG 

составляло 83,0 % от общего количества белка 

в молоке. Содержание казеина было равно 72,3 %, 

из них содержание β-CN и S1-CN составляло 34,1 

и 26,8 % от общего количества белка в молоке со-

ответственно. Содержание сывороточных белков 

равнялось 10,8 % [22] .

Ряд исследователей утверждают, что состав молоч-

ного белка оказывает существенное влияние на техно-

логические свойства молока [25 – 27]. Трансформация 

относительных концентраций некоторых белков, 

содержащихся в молоке, оказывает определённое 
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воздействие на свойства коагуляции молока, так 

как способность коагуляции молока имеет значение 

при выработке сыра [28]. Также установлено, что 

в основном в составе молочных белков содержатся 

α S1-CN, a S2-CN, К-CN, бета-CN и a-LA. Помимо 

этого, в составе молока имеются посттрансляционные 

модификации указанных белков.

Проведённые ранее исследования обнаружили 

имеющуюся значительную генетическую вариацию 

состава молочного белка. В этих исследованиях 

обнаружена возможность изменения соотношения 

состава молочного белка методом селекционного 

отбора. Достоверная оценка генетических парамет-

ров, в том числе наследуемости и генетической из-

менчивости, имеет решающее значение при оценке 

потенциала разведения молочного скота. Детальное 

изучение состава молочного белка возможно при 

наличии специализированного, дорогостоящего 

оборудования. Это затрудняет и делает дорогостоя-

щим процесс исследования. Поэтому имеющиеся 

в достаточном количестве фенотипические данные 

неосуществимы для достоверной характеристики 

генетических параметров. Как вариант одним из 

эффективных способов исследования таких по-

казателей возможно использовать реализацию мо-

делей с несколькими признаками, что обосновано 

на информации из коррелированных признаков.

Вывод. В результате проведённого анализа 

литературных данных установлено, что геномная 

селекция совершила большой прорыв в молочном 

животноводстве. Благодаря этому существенно 

возросла эффективность отбора путём сокраще-

ния интервала между поколениями, тестирования 

большого количества селекционных вариантов 

и совершенствования верности оценки показа-

телей, имеющих низкую наследуемость. Самые 

важные направления развития данного метода 

определены увеличением точности племенной 

оценки путём соединения изучаемых популяций, 

включения в селекционные программы генотипи-

рование молочных коров, прогнозом генотипов, не 

отмеченных SNP на основе чипов с более низкой 

плотностью маркеров.

Особую актуальность преобретают исследования 

по вопросам геномной селекции молочных коров 

в определённых природно-климатических условиях 

Оренбургской области на популяции разводимого 

здесь молочного скота. Ранее подобные исследо-

вания в нашем регионе не проводились.
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Экологические проблемы при производстве молока 
с учетом генетических особенностей симментальских 
и помесных коров 
Г.И. Бельков, чл.-корр. РАН, д.с.-х.н., профессор, В.А. Па-
нин, д.с.-х.н., ФГБНУ ФНЦ БСТ РАН

Аграрный сектор в разных странах всегда ис-

полнял существенную роль, оказывая влияние как 

на решение продовольственной проблемы, так и на 

функционирование всей экономики. В наиболее 

развитых странах мира молочное скотоводство 

характеризуется стабильностью, динамичным 

ростом, освоением интенсивных технологий и со-

провождается увеличением производства молока 

и молочной продукции.

Молочное скотоводство следует рассматривать 

как превалирующую отрасль скотоводства. Это 

определено тем, что от скота молочных пород 

получают более 99 % молока и около 50 % говя-

дины – важнейших продуктов питания населе-

ния планеты. В зависимости от экологических 

и природно-климатических особенностей отдель-

ных зон, районов и хозяйств скотоводство может 

быть молочного и мясомолочного направления 

продуктивности [1 – 5].

Подъём производства высококачественного 

продовольствия, получаемого от отрасли ското-

водства – проблема, с годами не теряющая своей 

актуальности. Более того, с ростом населения на 

планете, в том числе и в России, значение отрасли, 

призванной удовлетворять потребности человека 

в продуктах питания, всё больше возрастает. В свя-

зи с этим развитию молочной отрасли придаётся 

громадное значение [6 – 11].

На показатели молочной продуктивности, 

в частности, на величину удоя, массовой доли 

жира, молочного жира оказывает влияет множество 

факторов как внешней, так и внутренней среды, 

среди которых особое место занимают экологи-

ческие проблемы. Безусловно, самыми важными 

являются генетически заложенные потенциалы, 

но без экологически обоснованного кормления 

и содержания чистопородные и помесные особи 

не смогут реализовать все свои генетически за-

ложенные возможности [12 – 14].

Материал и методы исследования. В ходе вы-

полнения исследования был произведён отбор 

чистокровных симментальских коров (n = 17), 

по мес ных особей 1/2 кровности 1-го поколения 

с голш тинской породой (n = 17) и помесей 3/4 

кровности по голштинам (вторая и третья лактация, 

n = 17). Актуальность исследования обусловлена 

тем, что применительно к условиям Южного Урала 

отсутствуют данные по повышению уровня молоч-

ной продуктивности и качества молока с учётом 

влияния экологических проблем на увеличение 

генетического потенциала и устойчивость к био-

тическим и абиотическим факторам чистопородного 

симментальского скота и их помесей, приобре-

тённых от скрещивания с голштинской породой. 

Цель исследования заключалась в получении 

экспериментальных данных по показателям мо-

лочной продуктивности и созданию новых высо-

коэффективных селекционных форм животных, 

обладающих высоким генетическим потенциалом 

и заданной продуктивностью на основе использо-

вания современных биотехнологических методов. 

В задачи исследования входило определение 

показателей молочной продуктивности и качества 

молока коров для создания породной группы 

помесных особей, полученных от скрещивания 

симментальских коров с голштинскими быками 

в экологических условиях Южного Урала.

Материалом для исследования послужили до-

кументы зоотехнического учёта. Выращивание 

и кормление обследуемых особей в естественно-

географических, климатических и кормовых 

условиях Оренбургской области было одинаковым 

и проводилось согласно разработанной методики. 

При выполнении исследования использовали кли-

нически здоровых коров, соблюдая ветеринарные 

и санитарные требования. При проведении ис-

следования применяли анализатор качества мо-

лока Лактан-1-4 САП, универсальный доильный 

аппарат, устройство «Milko-Tester MKII 12700», 

устройство «PRO-MilkMkII 12500», электронные 

весы ВСП4 – 1000–ЖСО.
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