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Оглядова стаття присвячена аналізу світових досягнень у галузі геномної селекції великої рога
тої худоби. Успіхи в секвенуванні геному тварин дозволяють відслідковувати успадковування коротких 
хро мосомних фрагментів за допомогою чіпів низької та високої щільності для розрахунку генетичної 
цін нос ті тварин. Оскільки фенотипи бугаїв мають набагато більшу точність, ніж корів, референтні попу
ля ції складаються насамперед з генотипованих бугаїв, оцінених за потомством. У той же час ок ремі 
країни включають до референтних популяцій корів після певної стандартизації їх фенотипів.

Отримані оцінки ефектів великої кількості SNPмаркерів використовуються для прогнозування 
пле мінної цінності тварин. Прогноз може здійснюватися відразу після народження тварини, не за
леж но від наявності даних про продуктивність самої тварини або її родичів. У більшості випадків кін
це ва оцінка комбінує суму ефектів SNPмаркерів та залишкових полігенних ефектів з результатами 
тра ди цій ної оцінки.

Порівняння різних методів геномної оцінки свідчить про деяку перевагу байєсовських методів 
при наявності невеликої кількості локусів кількісних ознак (QTL) зі значними ефектами, але на прак ти ці 
здебільшого використовується геномний BLUP. Геномна оцінка особливо прибуткова в галузі мо лоч но
го скотарства, оскільки вона дозволяє удвічі знизити генераційний інтервал порівняно з тра ди цій ною 
оцінкою за потомством. Вища надійність оцінок племінної цінності матерів бугаїв компенсує зни жен ня 
надійності оцінок племінної цінності батьків бугаїв. Вартість генотипування значно нижча за вар
тість оцінки за потомством. При використанні геномної селекції середньорічний генетичний про грес 
може бути збільшений у два рази, навіть якщо інтенсивність відбору залишиться незмінною.
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The review article is devoted to the world advances in genomic selection of cattle. Advances in animals 
genome sequencing track the inheritance of chromosomal fragments with low and high density chips to calculate 
the genetic value of animals. Since the bulls phenotypes are much more accurate than the cows, the reference 
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population consists mainly of genotyping bulls assessed on progeny. At the same time, in some countries cows are 
included in the reference population after a certain standardization of their phenotypes.

Assessment of effects of a large number of SNPmarkers are used to predict animals breeding values. The 
prognosis can be carried out immediately after the birth of the animal, regardless of availability about animal or 
its relatives productivity data. In most cases, the final score is the sum of the effects of the combination of SNP
markers and residual polygenic effects with traditional evaluation results.

Comparison of genomic evaluation methods indicates some advantage of Bayesian methods in the pres
ence of a small amount of quantitative trait loci (QTL) with significant effects, but in practice genomic BLUP is 
mostly used. Genomic score is particularly profitable in dairy farming because the generation interval is twice 
lower compared to traditional assessment of offspring. Higher reliability of estimates of bulls mothers breeding 
values compensates reduced reliability of estimates of bulls fathers breeding values. The cost of genotyping is 
significantly lower than the cost estimates of offspring. When using genomic selection the average annual genetic 
progress can be doubled, even if the intensity of the selection remains unchanged.

Keywords: GENOMIC EVALUATION, QUANTITATIVE TRAIT LOCI, SNP-MARKERS, 
REFERENCE POPULATION, SELECTION
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Обзорная статья посвящена анализу мировых достижений в области геномной селекции круп
но го рогатого скота. Успехи в секвенировании генома животных позволяют отслеживать наследо
ва ние коротких хромосомных фрагментов с помощью чипов низкой и высокой плотности для расчета 
ге не тической ценности животных. Поскольку фенотипы быков имеют гораздо большую точность, 
чем коров, референтные популяции состоят главным образом из генотипованных быков, оцененных по 
потомству. В то же время отдельные страны включают в референтные популяции коров после опре
де ленной стандартизации их фенотипов.

Полученные оценки эффектов большого количества SNPмаркеров используются для прогнози
ро вания племенной ценности животных. Прогноз может осуществляться сразу после рождения жи вот
ного, независимо от наличия данных о производительности самого животного или его род ствен ни ков. 
В большинстве случаев конечная оценка комбинирует сумму эффектов SNPмаркеров и оста точ ных 
полигенных эффектов с результатам традиционной оценки.

Сравнение различных методов геномной оценки указывает на некоторое преимущество байе
сов ских методов при наличии небольшого количества локусов количественных признаков (QTL) со зна
чи тельными эффектами, но на практике в большинстве случаев используется геномный BLUP. Геном
ная оценка особенно прибыльна в отрасли молочного скотоводства, поскольку она позволяет вдвое 
сни зить генерационный интервал по сравнению с традиционной оценкой по потомству. Более высокая 
на деж ность оценок племенной ценности матерей быков компенсирует снижение надежности оценок 
пле мен ной ценности отцов быков. Стоимость генотипирования значительно ниже стоимости оценки 
по по том ству. При использовании геномной селекции среднегодовой генетический прогресс может быть 
увеличен в два раза, даже если интенсивность отбора останется неизменной.

Ключевые слова: ГЕНОМНАЯ ОЦЕНКА, ЛОКУСЫ КОЛИЧЕСТВЕННЫХ ПРИЗНА-
КОВ, SNP-МАРКЕРЫ, РЕФЕРЕНТНАЯ ПОПУЛЯЦИЯ, ОТБОР
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Успіхи в секвенуванні геному молоч-
них та м’ясних порід великої рогатої худоби 
наприкінці минулого століття започаткували 
нову еру в селекції сільськогосподарських 
тва рин. Спрямування селекційного процесу 
у наш час орієнтується не тільки на кількісні 
показники тваринницької продукції, тобто 
під вищення продуктивності, відтворної здат-
нос ті тварин, запобігання інбридингу та на-
ко пи чен ня ге не тич ного вантажу, а і на якіс-
ні — отримання цільової продукції з ура ху-
ван ням замовлень переробних під при ємств, 
демографічної ситуації, найбільш по ши ре них 
за хво рю вань та харчової культури насе лення 
країн. Подібні підходи забезпечують ви рі шен-
ня питань не тільки харчової безпеки лю ди ни, 
але і генетичної безпеки тварин та на се лен ня, 
яка є складовою національної без пеки дер жа-
ви в цілому [1].

Для успішної інтеграції нашої кра їни 
в європейське співтовариство важ ли ве ро зу-
міння напрямків розвитку світової аграрної 
науки та її тісного зв’язку з виробничими 
про цесами, до яких, безперечно, належить 
і се лек ція у тваринництві. Швидка пере бу-
до ва селекційної роботи на нових прин ци пах 
стане можливою завдяки свідо мо му ви ко рис-
танню досвіду країн з роз ви не ним агро про-
мис ло вим комплексом щодо ви ко рис тан ня 
до сяг нень генетики та геноміки для роз вит-
ку сіль ського господарства і тва рин ниц тва 
зокрема.

Відомо, що більшість господарсько 
корисних ознак сільськогосподарських тва-
рин, зокрема молочної худоби, є кількісними 
ознаками з безперервним розподілом. Для 
опи сання їх мінливості було запропоновано 
дві моделі: модель нескінченно малих ефек-
тів (infinitesimal model), розроблена Р. Фіше-
ром, згідно з якою, велика кількість генів з ма-
лими ефектами контролює кількісну озна ку, 
і модель скінченної кількості локусів [2]. 
Отримані на сьогодні дані свідчать про те, 
що існує обмежена кількість локусів кількіс-
них ознак (Quantitative Trait Locus — QTL) 
з ве ли ким ефектом і дуже велика кіль кість 
локу сів з малим ефектом (Рис. 1). Ви яв  лен-
ня локусів кількісних ознак є дуже трудо-
міст ким процесом і займає досить багато ча су. 

Так, наприклад, ідентифікування загально-
відомого сьогодні гену DGAT1, який має знач-
ний вплив на вміст жиру в мо ло ці ко рів, зай-
няло в цілому 7 років [3].

У 2001 році американськими вченими 
T. H. E. Meuwissen, B. J. Hayes і M. E. Goddard 
теоретично, на основі імітаційного моде лю-
вання, було обґрунтовано можливість ви ко-
ристання великої кількості генетичних мар-
ке рів для розрахунку племінної цінності тва-
рин [5]. У 2007 році, коли стало можливим 
гено ти пу вання тварин за великою кількістю 
SNP-мар ке рів при низьких витратах [6], в мо-
лоч ному скотарстві та інших галузях тва рин-
ниц тва ряду країн світу почалася ера ге ном-
ної селекції. У наш час ве ли ка кіль кість SNP-
маркерів дозволяє відслідку вати успадкову-
вання коротких хромосом них фрагментів. 
Чіп Bovine SNP50® BeadChip (Illumina, 2011) 
з 54001 приблизно рівно мір но роз по ді леними 
SNP-маркерами став го лов ною ін но вацією, 
яка була швидко впро вад же на в молочному 
скотарстві. Зараз він за мі не ний чіпом Bovine 
SNP50® v.2 з 54609 SNP-мар ке рами. Після 
успіху чіпу Bovine SNP50® у 2010 році ком-
панія Illumina ре алі зу вала два до дат кові чіпи: 
чіп з низь кою щіль ніс тю Bovine 3K® з 2900 
SNP-маркерами та чіп з ви со ко ю щіль ністю 
Bovine HD® з 777962 SNP-маркерами.

Рис. 1. Вплив QTL на кількісні ознаки молочної худоби 
в одиницях стандартного фенотипового відхилення [4]

Використання чіпу Bovine 3K® знизи-
ло вартість генотипування, що сприяло за лу-
ченню до цього процесу корів. Чіп Bovine HD® 
використовується в основному для нау ко вих 
досліджень, що обумовлено його висо кою 
вар тістю при невеликому збільшенні точ-
нос ті геномної оцінки [7]. У 2011 році чіп 
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Bovine 3K® був заміщений чіпом Bovine LD® 
з 6909 SNP-маркерами [8]. Нині він замінений 
чі пом Bovine LD® v1.1 з 6912 SNP-маркерами. 
Крім чіпів компанії Illumina, існують також 
чі пи ком паній NeogenGeneSeek — GGPLD v2 
з 19721 SNP-маркерами, GGPLD v3 з SNP-
26151 маркерами та GGPHD з 76879 SNP-мар-
ке рами, Affymetrix Inc. — AxiomBos1 з 648875 
SNP-маркерами.

Велике різноманіття чіпів обумовило 
необхідність розробки засобів одночасного 
включення генотипів різної щільності до ге-
ном ної оцінки. За умови, що SNP-маркери 
рівно мірно розподілені в геномі, можливе за-
стосування статистичних методів для перед-
ба чення (imputation) відсутніх маркерів і, від-
по відно, трансформації генотипів з низь кою 
щіль ністю маркерів в генотипи з більш ви-
со кою щільністю.

Геномна селекція потребує визначен-
ня так званої референтної (тренінгової або 
предикторної) популяції тварин, для яких ві-
до мі їх фенотипи і генотипи. На ос но ві цих 
даних розраховуються ефекти гено ти пів кож-
ного маркера на кількісну оз на ку, які по тім 
використовуться для отри ман ня ге ном них 
пле мінних цінностей гено типованих тва-
рин (Рис. 2). Оскільки фено ти пи бу гаїв, в ро лі 
яких виступають серед ні значення про дук тив-
ності їх дочок, скореговані на середо вищ ні 
фактори, мають набагато біль шу точ ність, ніж 
продуктивність ко рів, ре фе рент ні попу ля ції 
складаються насам пе ред з ге но ти по ва них 
бугаїв, оцінених за потом ством. Водно час 
деякі країни, у тому числі США, до рефе рент-
них популяцій вклю ча ють також корів після 
певної стан дар ти за ції їх фе но типів [9].

Рис. 2. Загальна схема геномної селекції

Геномна оцінка містить множинну 
ре гресію середньої продуктивності дочок 
кож ного бугая референтної популяції на йо-
го SNP-генотипи, виражені як число ко пій 
одного з алелів. Ефект заміщення цьо го алеля 
відображає ефект відповідного хромо сом но-
го сегмента. При цьому використовуються 
змішані лінійні та неленійні моделі. У наш 
час запропоновано багато методів геномної 
оцінки [5, 10–12]. Ці методи різняться між 
собою за часткою SNP-маркерів, які фак тич-
но впливають на фенотип, від невеликої час-
т ки до всіх SNP-маркерів, типом роз по ді лу 
ефектів SNP-маркерів — зазвичай це нор-
маль ний розподіл з однаковою або різ но рід-
ною, гетерогенною дисперсією, та власне 
ме тодом оцінювання — геномний BLUP, ба-
йє совські методи тощо. У Франції віді бра-
ні SNP-маркери групують у гаплотипи по 
4–6 маркерів, які включають в оцінку за ме то-
дом QTL-BLUP [13]. Використання гапло ти-
пів підвищує інформативність SNP-маркерів 
за рахунок збільшення рівня нерівноваги за 
зчеп ленням між кожною групою SNP-мар ке-
рів та сусіднім регіоном хромосоми. По рів-
нян ня методів свідчить про деяку перевагу 
байє совських методів за наявності невеликої 
кількості локусів кількісної ознаки (QTL) зі 
знач ними ефектами, але на практиці зде біль-
шого використовується геномний BLUP.

На Рисунку 3 наведено графік, який 
від обра жає ефекти SNP-маркерів на на дій 
молока в референтній популяції гол штин-

Рис. 3. Розподіл ефектів SNP-маркерів по 
хромосомах голштинської породи на кількість 

молочного жиру [14]
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ської породи США. Цей рисунок по дає за-
гальну тенденцію для більшості госпо дар-
сько корисних ознак: велика кількість хро-
мо сом них сегментів детермінує за галь ний 
ефект генотипу тварин на ознаку. Цим по яс-
нюється успіх традиційної селекції, яка ба-
зу ва лась на моделі нескінченно ма лих ефек-
тів успадковування кількісних ознак. Слід 
за значити, що у більшості випад ків геномна 
оцінка містить так званий за лиш ко вий полі-
генний ефект, що дозволяє вра хо ву вати част-
ку адитивної генетичної дисперсії, яка не 
вра ховується SNP-маркерами.

Отримані оцінки ефектів SNP-марке-
рів, або гаплотипів, використовуються для 
прогнозування адитивних генетичних (пле-
мін них) цінностей тварин, і цей прог ноз мо-
же здійснюватися навіть одразу піс ля на-
род ження тварини, незалежно від наявності 
даних про продуктивність самої тварини або 
її родичів. Переважно кінцева оцінка комбі-
нує суму ефектів SNP-маркерів та залишкових 
полігенних ефектів з результатами тради цій-
ної оцінки [10]. Якість таких «геномно поси-
ле них» племінних цінностей (genomically en
hanced breeding values — GEBV) зазвичай пе-
ре ві ря ється у так званих популяціях валі ди-
зації — спеціальних групах бугаїв — шля- 
 хом порівняння їх GEBV-оцінок з фак тич ною 
продуктивністю їх дочок з ви ко рис тан ням ре-
гресійного аналізу [15]. Вклю чення геномної 
інформації дозволяє під ви щити надійність 
оцінок племінної цін нос ті порівняно з тра-
диційним середньо батьків ським індексом на 
3–48 % залежно від озна ки [16]. Для ознак 
молочної про дук тив ності на дій ність збіль-
шу ється в серед ньо му на 25–30 %. Остан-
нім часом при про ве денні геномної оцінки 
все частіше ви ко ристовують так званий од-
нокроковий ге ном ний BLUP (single step ge
nomic BLUP), який до зво ляє опти маль но ком-
бінувати фено ти по ві дані, родо від та геноти-
пи тварин за SNP-марке ра ми, що підвищує 
точність оцінки [17, 18].

Геномна оцінка особливо прибуткова 
в галузі молочного скотарства, оскільки во на 
дозволяє суттєво знизити генераційний інтер-
вал: бугаї можуть використовуватись для штуч - 
но го осіменіння уже з одно- або дво річ ного 

віку замість 5 років при викорис тан ні тради-
ційної оцінки за потомством. Вар тість гено-
типування значно нижча за вар тість оцінки 
за потомством, і вона постійно зни жу єть ся.
Це призвело до широкого за стосу вання гено-
типу вання молодих телят. Гено типу вання 
корів використовується для від бору ремонт-
них телиць та майбутніх мате рів бугаїв. Ста-
ном на сьогодні тіль ки в США що місяч но 
проводиться гено ти пу ван ня десятків тисяч 
тварин. Окрім оцін ки племінної цінності, 
SNP-мар ке ри викорис то вуються для контр-
олю походження, більш точного визначення 
кровності, розрахунку коефіцієнта інбридин-
гу і спорідненості між тваринами та для ін-
ших цілей.

Точність геномної оцінки залежить 
на сам перед від кількості генотипованих бу-
га їв, оцінених за потомством, які входять 
до ре фе рентної популяції [10, 19]. Це під-
штов хнуло країни, які впровадили геномну 
оцін ку, до спільного використання генотипів 
тва рин. У Північній Америці США і Канаді 
спіль но використовують генотипи бугаїв і ко-
рів, а також співпрацюють з Італією і Ве ли-
кою Британією. У Європі створено кон сор-
ціум EuroGenomics, до якого входять де кіль ка 
організацій з розведення молочної ху до би: 
Viking Genetics (Данія, Фінляндія та Шве ція), 
UNCEIA (Франція), DHV і Vit (Ні меч чина), 
CRV (Нідерланди), Conafe (Іс па нія) і Genomika 
Polska (Польща). Кож на орга ні за ція надає гру-
пу із понад 20000 гол штин ських бугаїв до 
за гальної референтної по пу  ляції, що знач но 
підвищує надійність геном них оцінок пле мін-
ної цінності [20].

У Таблиці 1 наведено ключові пара-
мет ри програм геномної селекції по гол штин-
ській породі в деяких країнах світу. Основні 
відмінності між країнами стосуються розмі-
ру референтних популяцій, включення до них 
корів, відносної ціни сперми молодих буга їв 
та її використання. Значення надійності ге-
номної оцінки племінної цінності різняться 
навіть між країнами з близькими за розміром 
референтними популяціями.

Тільки США, спільно з Канадою, і Ав-
стра лія включають до референтних по пу ля-
цій корів. Деякі країни (наприклад, Фран ція) 
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вже не використовують програм оцін ки за 
потомством або проводять таку оцін ку на 
значно меншій кількості молодих бу га їв (Ні-
меч чина). Найбільш значущою тен ден цією 
є швидке збільшення частки спер ми мо ло-
дих бугаїв, які мають лише геномну оцінку 
племінної цінності.

Від 2010 року у Північній Америці 
з впро вадженням чіпу Bovine 3K®, а з 2011 ро-
ку — у Європі з впровадженням чіпу Bovine LD® 
поширилося генотипування корів на рівні стад, 
і число генотипованих корів швид ко зрос тає. 
Це дозволяє підвищити ефек тив ність від бо ру 
в межах стада, особ ли во у по єднанні з ви ко-
рис танням сексованої спер ми, поліпшити ме-
недж мент ремонтних те ли ць, контроль по-
ход ження.

Як і у випадку традиційних гене тич-
них оцінок, Interbull відіграє свою роль у між-
на род ному порівнянні геномних оці нок [21]. 

Порівняно з традиційною оцінкою за 
по томством, середній генераційний інтер вал 
може бути зменшений удвічі і вища надій-
ність оцінок племінної цінності матерів бу-
га їв компенсує зниження надійності оці нок 
племінної цінності батьків бугаїв.

Таблиця 2
Приклад розрахунку щорічного генетичного прогресу 

при використанні традиційної селекційної програми (на основі традиційної оцінки по 
потомству, Т) та селекційної програми на основі геномної оцінки (Г) [22]

Шлях добору Тип селекційної 
програми Частка добору, % Інтенсивність 

добору, і
Точність добору, 

r
Генераційний 

інтервал, років
Батьки бугаїв Т 5 2,06 0,99 6,50

Г 0,75 1,75
Батьки корів Т 20 1,40 0,75 6,0

Г 0,75 1,75
Матері бугаїв Т 2 2,42 0,60 5,0

Г 0,75 2,0
Матері корів Т 85 0,27 0,50 4,25

Г 0,50 4,25

∆G/σg

Т 0,22
Г 0,47

Перш за все, геномні оцінки пле мін ної цін-
ності повинні пройти тести валі ди за ції для 
того, щоб їх визнавали на між народ но му 
рівні [15]. Далі Interbull розробив і про дов-
жує вдосконалювати оцінки молодих голштин-
ських бугаїв за методом геномної оцін ки у роз-
різі країн (геномний MACE).

Впровадження геномної селекції при-
зве ло до суттєвого перегляду традиційних 
се лек ційних програм. Дослідження показа-
ли [22], що при використанні геномної се лек-
ції середньорічний генетичний прогрес може 
бути збільшений вдвічі, навіть якщо інтенсив-
ність відбору залишиться незмін ною (Табл. 2).

У Таблиці 3 наведено показники се-
ред нього віку бугаїв молочних порід при по-
чатку їх використання для штучного осі ме-
нін ня та середній вік предків цих бугаїв при 
їх народженні в США. Середній вік бугаїв 
при початку їх використання для штучно-
го осіменіння залишився практично незмін-
ним — на рівні приблизно 16,3 місяців, тоді 
як вік їх батьків значно змінився, особливо 
піс ля 2010 року. Найбільш значущим було 
змен шення віку батьків — з 7,2 до 3,6 мі ся-

ців, батьків батьків — з 14,0 до 9,6 місяців, 
і матерів батьків — з 11,6 до 7,3 місяців.

За даними низки науковців [24], част-
ка синів, отриманих від молодих бугаїв ві-
ком від 0,8 до 3,9 місяців, які викорис то ву-
ють ся для штучного осіменіння корів, з 2008 
по 2012 роки збільшилася з 1 % до 81 %. 
У пе рі од з 2000 по 2012 роки спостерігається 
чіт ка тенденція до зменшення генераційних 
інтервалів по чотирьох шляхах відбору: для 
батьків бугаїв — з 7,1 до 4,4 року, для мате-
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Таблиця 3
Середній вік бугаїв молочних порід при початку їх використання для штучного 

осіменіння та середній вік предків цих бугаїв при їх народженні в США, місяців [23]

Рік Бугай Батько Мати Батько 
батька

Мати 
батька

Батько 
матері

Мати 
матері

2005 16,5 6,8 4,5 13,5 10,7 11,1 8,6
2006 16,6 6,9 4,4 13,6 11,3 11,1 8,5
2007 16,6 6,7 4,3 13,3 11,4 11,1 8,6
2008 16,7 6,8 4,2 13,1 10,8 11,1 8,5
2009 16,7 7,4 3,9 13,6 11,3 10,7 7,8
2010 15,9 7,2 3,9 14,0 11,6 10,7 7,8
2011 15,8 5,9 4,0 12,7 9,8 10,9 7,8
2012 16,4 4,8 3,7 11,4 8,6 10,8 7,3
2013 15,9 3,6 3,2 9,6 7,3 9,5 6,7

рів бугаїв — з 4,6 до 3,8 року, для батьків 
ко рів — з 6,7 до 5,5 року і для матерів ко-
рів — з 4,0 до 3,6 року. Частка молодих бу га-
їв, яких використовують для штучного осі-
ме нін ня корів, у період з 2007 по 2012 роки 
збільшилася з 28,5 % до 50,9 %.

Важливою перевагою геномної се лек-
ції є можливість проведення оцінки та від-
бо ру тва рин за ознаками, облік яких не мо же 
проводитися у великих масштабах з еко но-
міч них або організаційних причин, але мож-
ли вий у референтних, обмежених за роз мі-
ром популяціях. До таких ознак на ле жать 
де тальний склад молока [25, 26], озна ки здо-
ро в’я — захворювання кінцівок, по ру шення 
метаболізму, ефективність викорис тан ня кор-
му та інші [27].

Висновки

Завдяки об’єднаним зусиллям фахів-
ців різних країн світу отримані результати 
численних досліджень довели ефективність 
використання геномних оцінок у практиці мо-
лочного скотарства. Переваги геномної се лек-
ції дозволяють стрімко розвивати та по ліп-
шувати основні світові комерційні породи.

Перспективи досліджень. Першочер-
го вим напрямом подальшого розвитку та ре-
фор мування системи тваринництва в Україні 
сьогодні є не тільки інтеграція у сві то ве спів-
то ва риство та використання на яв них ме то-
дів геномної оцінки тварин, а й ство рен ня 
системи національної генетичної оцін ки тва- 

 рин для розвитку наявних порід, поліпшен-
ня якості продукції молочних ви роб ни ків та 
істотного збільшення участі кра їни у сві то-
вій торгівлі.
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