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Современные методы генетического анализа позволяют выявлять точечные мутации, которые равномерно распределены по всему геному живого организма. Данное обстоятельство обеспечивает возможность изучения ассоциаций большого числа SNP-маркеров с количественными и качественными показателями у сельскохозяйственных животных, а также прогнозировать наследование важных селекционных признаков в ряде поколений. Целью исследования являлось изучение эффективности использования геномной оценки племенной ценности (GEBV) быков-производителей голштинской породы в сравнении со стандартной оценкой по потомству (EBV). Геномная информация была получена путем генотипирования 256 гол. быков-производителей Московского региона с помощью биочипа Illumina Bovine SNP50 v2 плотностью 54609 SNPs. Выборка включала данные по 195 гол. производителей проверенным по качеству потомства (в среднем 246 дочерей) и 61 гол. молодых быков, оцененных только по родословной. Оценки племенной ценности (EBV) были получены по методологии BLUP AM и скорректированы на точность прогноза. Оценки GEBV рассчитывались как комбинация прямого эффекта SNP-маркеров (DGV) и EBV согласно подходу GBLUP. Для построения геномной матрицы родства после контроля качества было использовано 41798 SNPs (по Plink v.1.07). Были изучены селекционные признаки: удой за 305 дней, процент жира и белка, количество молочного жира и белка, трудность отела, сервис-период, число осеменений и дойных дней. Критерием эффективности отбора является точность прогноза генотипа быка, в связи с чем была оценена передающая способность наследственных качеств молодых производителей, не имеющих потомства. Установлено, что для признаков молочной продуктивности, характеризующихся умеренными коэффициентами наследуемости (h2=0,281–0,401), достоверность оценок GEBV молодых быков была в пределах от r2=0,180 до r2=0,347, тогда как для показателей фертильности при низких значениях h2=0,035–0,068 аналогичные величины были выше и составили r2=0,428–0,515 за исключением трудности отела (r2=0,175). По сравнению с оценкой молодых быков по родословной (r2=0,020–0,162), геномная оценка позволила повысить точность прогноза генотипа в среднем на 30,5%, что эквивалентно наличию показателей по примерно 10 дочерям. Показано, что эффективность геномной селекции по низконаследуемым признакам, имеет потенциально более высокий результат.
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