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Аннотация. Цель – изучить изменение инбридинга купного рогатого скота голштинской породы Сверд-
ловской области, выявить корреляционные взаимосвязи геномных оценок инбридинга с расчетными по 
родословным. Методы. Исследование проводили в шести племенных организациях Свердловской области 
на 512 коровах и телках 2007–2022 г. р. и 12 быках. Генотипирования проводили на чипах GGP Bovine 
150K (Neogen, США) и Bovine 50K (Illumina, США). Оценки геномного инбридинга F были проведены в 
PLINK v1.9 функцией --het. Коэффициент инбридинга по регионам гомозиготности FROH был рассчитан с 
помощью метода «скользящего окна» пакета detectRUNS; FPED был взят из базы данных СЕЛЭКС, где он 
рассчитан по родословной с применением формулы Райта – Кисловского. Научная новизна. Впервые для 
крупного рогатого скота Свердловской области было проведено сравнение различных возрастных групп 
с помощью геномных оценок инбридинга и установлены корреляционные связи с инбридингом, рассчи-
танным по родословной. Результаты. По итогу исследовательской работы было обнаружено, что коэффи-
циенты инбридинга значимо увеличиваются от младших возрастных групп к старшим. Максимальные же 
значения инбридинга достигаются в группе быков-производителей голштинской породы. В то же время 
уровень гетерозиготности, оцененный через sMLH, имеет тенденцию к снижению с возрастом. Также мы 
установили, что данные по инбридингу, рассчитанному по родословной (FPED), имеют наибольшую корре-
ляцию с датой рождения особи. Помимо этого, FPED слабо коррелирует с геномными коэффициентами, при 
том что последние коррелируют между собой с высокой степенью достоверности.
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The relationship between genomic and estimated 
inbreeding in the population of Holstein cattle 
in Sverdlovsk region
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Abstract. The purpose of this paper is to study the inbreeding change of Holstein cattle in Sverdlovsk region 
and to show the correlation between genomic and estimated inbreeding. Methods. The study was conducted in 
six farms of the Sverdlovsk region and included 512 cows and heifers with date of birth from 2007 to 2022 and 
12 breeding bulls. Chips GGP Bovine 150K (Neogen, USA) and Bovine 50K (Illumina, USA) were used for 
genotyping. Genome inbreeding estimates F were conducted with --het function in PLINK v1.9. Homozygosity 
inbreeding coefficient FROH was calculated with “sliding window” package of detectRUNS; FPED was taken from 
SELEX database, where it was calculated by pedigrees with Wright-Kislovsky formula. Scientific novelty. The 
comparison of genomic inbreeding for different age groups and estimation of correlations with pedigree inbreed-
ing was conducted in Sverdlovsk region for the first time. Results. Our studies show that inbreeding coefficients 
increase radically from younger to older age groups. Holstein breed bulls show the highest value of inbreeding. At 
the same time heterozygosity level, estimated with sMLH tends to decrease with age. In addition, a strong correla-
tion between estimated by pedegree inbreeding FPED and date of birth, as well as weak correlations between FPED 
and genomic coefficients (which have strong correlations with each other) were established.
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Постановка проблемы (Introduction)
Снижение генетического разнообразия и повы-

шение инбридинга внутри популяций крупного ро-
гатого скота волнует исследователей по всему миру. 
Большое количество работ посвящено изменению 
гомозиготного состояния популяций в простран-
стве и во времени, методам оценки инбридинга и 
его влиянию на продуктивные и фертильные каче-
ства крупного рогатого скота и, в частности, гол-
штинской породы. Например, проведенная в Канаде 
оценка инбридинга и генетического разнообразия 
канадской популяции голштинов дала возможность 
K. Stachowicz с соавторами сделать выводы, что 
коэффициент инбридинга, рассчитанный по родос-
ловной (FPED), вырос в два раза с 1970-х по 1990-е 
годы, а в 2000-х отмечено его снижение даже ниже 
уровня 1970-х [1]. Исследователи утверждают, что 
причиной резкого снижения инбридинга стали ос-
ведомленность о высоких степенях инбридинга и 
его быстрый рост в 1990-х годах, а также исполь-
зование алгоритмов подбора пар и системы BLUP 

(Best Linear Unbiased Prediction), позволяющей сде-
лать выводы о практической племенной оценке.

Традиционно коэффициент инбридинга в отече-
ственных трудах рассчитывается по родословной с 
применением формулы Райта в модификации Кис-
ловского [2; 3]. Уральскими учеными в Свердлов-
ской области оценка инбридинга впервые была вве-
дена в 2012 году [4]. Уже на тот момент И. М. Дон-
ник и др., говоря о проблемах, связанных с инбри-
дингом популяции молочного скота, которые можно 
ожидать в будущем, указывали на их предпосылки. 
К ним отнесли малое число быков-производителей 
и то, что их подавляющее большинство принад-
лежит лишь двум голштинским линиям. В работе 
также оговаривается, что серьезной проблемой 
является ненадлежащее заполнение родословной, 
из-за чего для 13 из 20 хозяйств Свердловской об-
ласти было невозможно корректно рассчитать доли 
инбредных особей в поголовье. Мировые научные 
исследования [5; 6] также упоминают о сложно-
сти установления коэффициента инбридинга, рас-
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считанного по родословной в связи с неполными 
данными, внесенными в базы учета родословных. 
Помимо этого, в отношении FPED как достоверной 
оценки инбридинга есть другие возражения. Так, 
теоретическое исследование, проведенное M. Kar-
dos с коллегами в 2015 году, построенное на ком-
пьютерной симуляции популяций, для которых дан-
ные родословной не могли быть утрачены и подвер-
жены изменению, показало, что геномные оценки 
инбридинга точнее, чем инбридинг, рассчитанный 
по родословной [7].

Дальнейшие публикации, касающиеся инбри-
динга в популяции крупного рогатого скота Сверд-
ловской области, были посвящены оценке его вли-
яния по отношению к различным характеристикам 
крупного рогатого скота молочного направления 
продуктивности, например, на живую массу, мо-
лочную продуктивность, качество молока и вос-
производительную способность, на продуктивное 
долголетие коров и в целом оценку экономической 
эффективности инбридинга [8–11].

Развитие геномных технологий расширило 
наши возможности. Появились и распространились 
методы, позволяющие проводить геномную селек-
цию в животноводстве. Один из самых доступных 
способов оценки геномного инбридинга – исполь-
зование STR-маркеров (микросателлитных локу-
сов), которые обычно используются для подтверж-
дения происхождения. Коэффициент инбридинга, 
основанный на STR-маркерах, ассоциирован с 
оценкой племенной ценности животных, их хозяй-
ственно полезных качеств [12] и экстерьерных ха-
рактеристик [13]. Но сегодня для крупного рогатого 
скота наиболее широкое распространение получила 
технология генотипирования множества точковых 
полиморфизмов с применением ДНК-биочипов. 
Некоторые исследования указывают на особенно-
сти применения ДНК-биочипов для определения 
генотипов отечественных пород и утверждают, что 
эта технология имеет свои ограничения. Так, для 
холмогорской и ярославской пород рассчитанные 
оценки инбридинга оказались занижены по срав-
нению с голштинами. А. С. Абдельманова с соав-
торами отмечают, что подобное смещение оценки 
может происходить из-за специфики дизайна ДНК-
биочипа, не учитывающего российские породы и 
не включающего локусы, характерные для подоб-
ных особей [14]. Однако мы не ожидаем занижения 
оценок инбридинга, поскольку известно близкое 
родство скота молочного направления Свердлов-
ской области и голштинской породы [15]. История 
формирования уральского черно-пестрого крупно-
го рогатого скота восходит к скрещиванию местной 
тагильской породы и остфризского европейского 
скота. Остфризская же порода происходит из гол-
ландской, от которой, в свою очередь, в Северной 
Америке получена голштинская порода. Сегодня 

зарубежный и местный генетический материал гол-
штинского скота, активно использовавшийся и ис-
пользуемый для улучшения черно-пестрой породы, 
привел практически к полному замещению послед-
ней в Свердловской области.

Существует большое количество геномных оце-
нок инбридинга. Мы сосредоточили свое внимание 
на трех: F [16], FROH [17] и sMLH [18]. Коэффициент 
инбридинга F определяется как ожидаемая степень 
снижения гетерозиготности по сравнению с ожида-
нием Харди – Вайнберга; FROH основан на определе-
нии регионов гомозиготности (runs of homozigotity, 
ROH) и рассчитывается как отношение суммы длин 
ROH к размеру всего генома; sMLH, или стандар-
тизированная мультилокусная гетерозиготность, 
это отношение полиморфных локусов к наблюда-
емой гетерозиготности. Отмечается, что геномный 
инбридинг на основе регионов гомозиготности яв-
ляется наиболее надежной оценкой [19].

A. Hajihosseinlo с соавторами показали, что ге-
номные оценки инбридинга, основанные на данных 
генотипирования с помощью ДНК-биочипов, при-
обрели широчайшее применение для описания ге-
нетической структуры популяций крупного рогато-
го скота [20]. Большое количество работ, посвящен-
ных сравнению различных молочных пород между 
собой, показывают, что у голштинского скота по 
сравнению с джерсейской, айрширской и бурой 
швицкой породами геномные оценки инбридинга 
ниже [21–23]. Помимо исследования инбридинга, 
изучается его связь с хозяйственно полезными при-
знаками. Определение регионов гомозиготности 
позволяет находить ассоциированные гены и груп-
пы сцепления, которые сохраняются из поколения в 
поколение, поскольку несут локусы ответственные 
за высокие продуктивные качества [24; 25].

В 2020 году А. А. Сермягиным в соавторстве с 
О. А. Быковой и О. Г. Лоретц в Свердловской обла-
сти было проведено первое исследование по оцен-
ке влияния инбридинга на продуктивные качества, 
в котором инбридинг рассчитывался не по родос-
ловной, а по данным генотипирования [26]. Геном-
ные данные стали использоваться во все большем 
числе исследований для расчета инбридинга в 
регионах Российской Федерации. М.  Г.  Смараг-
довым и А.  А.  Кудиновым установлено, что ин-
бридинг, рассчитанный на основе регионов гомо-
зиготности, варьировал в среднем от 5,5 до 8 %; 
а в геноме голштинизированных черно-пестрых 
коров из Ленинградской области количество ROH-
последовательностей примерно в два раза мень-
ше, чем у американского голштинского скота [27]. 
Авторы работы отмечают, что наиболее вероятной 
причиной этого может служить базовый генофонд 
черно-пестрой породы крупного рогатого скота. 
Исследование инбридинга быков-производителей 
черно-пестрой породы, голштинской породы крас-
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но-пестрой масти и голштинской породы черно-
пестрой масти установило достоверно значимое 
увеличение показателя инбридинга от более ста-
рых групп животных к более молодым. Этот факт 
обусловлен тем, что селекционная работа по улуч-
шению продуктивных характеристик проводится 
внутри группы, при этом используется достаточно 
небольшое количество улучшателей, которые отби-
раются по признакам молочной продуктивности и 
фертильности. Также на основе расчета геномного 
инбридинга И. С. Недашковским с соавторами сде-
ланы выводы о значимых различиях между группа-
ми быков-производителей Российской Федерации 
от животных, рожденных в Германии и Канаде [28]. 
Оценка уровня инбридинга на фертильные харак-
теристики быков-производителей показала, что 
с его увеличением с 4,1 % до 10,9 % повышается 
средний объем эякулята, числа сперматозоидов в 
среднем объеме эякулята, при этом, что немало-
важно, с сохранением активности сперматозоидов 
[29]. Помимо этого, проводили анализ изменения 
продуктивных качеств дочерей, и по мере роста ко-
эффициента инбридинга наблюдалось увеличение 
удоя за 305 дней лактации, количества молочного 
жира, белка молока, продолжительности лактации. 
Однако одновременно снижается доля молочного 
жира и белка.

Экономический эффект инбридинга (а конкрет-
нее – эффект инбредной депрессии) может быть 
достаточно затруднительно оценить. В первую 
очередь оценка по FPED, вероятно, не даст достовер-
ных результатов из-за неполного соответствия этих 
данных геномным коэффициентам инбридинга. По-
мимо этого, встречается проблема с доступностью 
и достоверностью данных хозяйственно полезных 
признаков, таких как удой, жиро- и белковомолоч-
ность, количество соматических клеток в молоке; 
а также с показателями фертильности. Однако су-
ществует множество зарубежных экономических 
оценок влияния инбридинга на данные показатели. 
В исследовании 2006 года голштинского скота [30] 
показано, что FPED снижал удой, содержание жира 
и белка за лактацию на каждый 1 % прироста ин-
бридинга, и экономический ущерб оценивается в 
6,13 евро за каждый 1 %. В другой работе инбред-
ная депрессия на 1 % прироста FPED также вызывает 
снижение выхода молока, белка и жира; увеличива-
ется интервал между отелами третьей лактации и 
возраст первого отела, а высокие значения инбри-
динга матерей повышает частоту трудных отелов; 
животные с более высоким значением инбридинга, 
как правило, имеют более высокие показатели со-
матических клеток в молоке [31]. 

Оценки экономического эффекта инбредной де-
прессии, основанные на геномных коэффициентах 
инбридинга, например FROH, также приводят к выво-
дам о негативном влиянии возрастания инбридинга 

на продуктивные качества коров: уменьшение удоя, 
снижение фертильности [32–36]. Оценки инбредной 
депрессии, основанные на FPED, требуют достоверно-
сти данных происхождения, что не всегда возможно 
по причинам утраченных данных, ошибок и челове-
ческого фактора, поэтому современные работы ис-
пользуют геномные коэффициенты инбридинга, но 
родословная остается незаменимым источником ин-
формации при работе с давно выбывшими особями.
Методология и методы исследования (Methods)

Отбор образцов проводили в шести племен-
ных хозяйствах Свердловской области. Всего в 
группу исследования было отобрано 512 полно-
возрастных коров 2007–2022 годов рождения и 12 
быков-производителей.

Для генотипирования отбирали кровь из под-
хвостовой вены в пробирки с ЭДТА. Работа по 
генотипированию проводилась в сторонних орга-
низациях. Кровь в количестве 274 образцов была 
отправлена для выделения ДНК и генотипирования 
на чипах GGP Bovine 150K (Neogen, США) в Центр 
коллективного пользования научным оборудова-
нием «Биоресурсы и биоинженерия сельскохозяй-
ственных животных» на базе ФГБНУ ФИЦ ВИЖ 
им. Л. К. Эрнста, другие 250 образцов крови были 
отправлены в ООО «Мираторг» Центр геномной 
селекции для генотипирования на чипах Bovine 
50K (Illumina, США).

Первичную фильтрацию по Gene Score > 0,35 
проводили в программном обеспечении R [37]. По-
следующие фильтрации по отсутствующим дан-
ным генотипов проводили с помощью PLINK v1.9 
[38] и опций --geno 0.05 --mind 0.05. В результате 
проведенной фильтрации для анализа представ-
ленного поголовья Свердловской области были 
доступны 472 образца и 40 506 однонуклеотидных 
полиморфизмов.

Оценки геномного инбридинга F были прове-
дены в PLINK v1.9 функцией --het. Коэффициент 
инбридинга по регионам гомозиготности FROH был 
рассчитан с помощью метода «скользящего окна» 
пакета detectRUNS [39] со следующими настройка-
ми: размер окна – 20 однонуклеотидных полимор-
физмов; threshold – 0,1; плотность – 1 однонуклео-
тидный полиморфизм на 90 000 нуклеотидных пар; 
минимальное число однонуклеотидных полимор-
физмов в ROH – 18; допускали 1 гетерозиготный 
и 1 пропущенный локус на регион. Фильтрацию по 
частоте минорного аллеля и неравновесного сце-
пления не проводили в соответствии с рекоменда-
циями для данных ДНК-чипов средней плотности 
[40]. Стандартизированную мультилокусную ге-
терозиготность (sMLH) рассчитывали с помощью 
R-пакета inbreedR [41]. Данные FPED брали из базы 
СЕЛЭКС и из каталогов быков-производителей. 
Нормализацию данных проводили с помощью ме-
тода минимакс.



1162

Би
ол

ог
ия

 и
 б

ио
те

хн
ол

ог
ии

Аграрный вестник Урала. 2024. Т. 24, № 09

Таблица 1
Результаты расчетов инбридинга внутри возрастных групп, 

проведенные различными методами

Группа F
M ± SD

FROH
M ± SD

sMLH
M ± SD

FPED
M ± SD Число особей

2007–2012 –0,047 ± 0,032 0,007 ± 0,004 1,035 ± 0,031 0,294 ± 0,644 136
2013–2016 –0,030 ± 0,027 0,009 ± 0,003 1,018 ± 0,027 0,463 ± 0,591 102
2017–2018 –0,003 ± 0,031 0,012 ± 0,003 0,992 ± 0,030 0,610 ± 0,620 115
2019–2022 0,001 ± 0,031 0,012 ± 0,004 0,988 ± 0,030 0,809 ± 0,600 108

Голштинские быки 0,018 ± 0,032 0,015 ± 0,004 0,954 ± 0,031 3,300 ± 2,940 11

Table 1
Results of inbreeding calculations within age groups by different methods

Group F
M ± SD

FROH
M ± SD

sMLH
M ± SD

FPED
M ± SD

Number of 
individuals

2007–2012 –0.047 ± 0.032 0.007 ± 0.004 1.035 ± 0.031 0.294 ± 0.644 136
2013–2016 –0.030 ± 0.027 0.009 ± 0.003 1.018 ± 0.027 0.463 ± 0.591 102
2017–2018 –0.003 ± 0.031 0.012 ± 0.003 0.992 ± 0.030 0.610 ± 0.620 115
2019–2022 0.001 ± 0.031 0.012 ± 0.004 0.988 ± 0.030 0.809 ± 0.600 108

Holstein bulls 0.018 ± 0.032 0.015 ± 0.004 0.954 ± 0.031 3.300 ± 2.940 11

Таблица 2
Средние, стандартные отклонения и коэффициент вариации нормализованных оценок 

инбридинга и гетерозиготности внутри групп 

Группа F
M ± SD

F
CV

FROH
M ± SD FROH CV sMLH

M ± SD
sMLH

CV
FPED

M ± SD
FPED
CV

2007–2012 0,275 ± 0,119 43,313 0,229 ± 0,156 68,257 0,719 ± 0,119 16,533 0,035 ± 0,077 218,752
2013–2016 0,340 ± 0,103 30,354 0,323 ± 0,131 40,581 0,654 ± 0,103 15,731 0,055 ± 0,070 127,642
2017–2018 0,439 ± 0,117 26,632 0,441 ± 0,136 30,935 0,552 ± 0,118 21,361 0,073 ± 0,074 101,72
2019–2022 0,457 ± 0,115 25,209 0,445 ± 0,152 34,14 0,535 ± 0,117 21,812 0,096 ± 0,071 74,163
Голштин-
ские быки

0,522 ± 0,119 22,85 0,559 ± 0,170 30,423 0,405 ± 0,118 29,278 0,392 ± 0,350 89,095

Table 2
Means, standard deviations, and coefficient of variation of normalized estimates of inbreeding 

and heterozygosity within groups

Group F
M ± SD

F
CV

FROH
M ± SD FROH CV sMLH

M ± SD
sMLH

CV
FPED

M ± SD
FPED
CV

2007–2012 0.275 ± 0.119 43.313 0.229 ± 0.156 68.257 0.719 ± 0.119 16.533 0.035 ± 0.077 218.752
2013–2016 0.340 ± 0.103 30.354 0.323 ± 0.131 40.581 0.654 ± 0.103 15.731 0.055 ± 0.070 127.642
2017–2018 0.439 ± 0.117 26.632 0.441 ± 0.136 30.935 0.552 ± 0.118 21.361 0.073 ± 0.074 101.72
2019–2022 0.457 ± 0.115 25.209 0.445 ± 0.152 34.14 0.535 ± 0.117 21.812 0.096 ± 0.071 74.163

Holstein 
bulls

0.522 ± 0.119 22.85 0.559 ± 0.170 30.423 0.405 ± 0.118 29.278 0.392 ± 0.350 89.095

По причине несбалансированности данных по 
годам рождения для анализа временных изменений 
инбридинга в популяции данные маточного поголо-
вья были разделены на квартили по периодам годов 
рождения; быки-производители голштинской поро-
ды были сформированы в отдельную группу. 

Прежде чем оценивать различия между груп-
пами разных возрастов (и группой быков-произ-

водителей), проводили проверку нормального рас-
пределения геномных индексов инбридинга и FPED 
с помощью теста Шапиро – Уилка [42], функция 
shapiro.test() пакета stats [37] для R. Проверку одно-
родности групповых дисперсий проводили с помо-
щью теста Флигнера, функция fligner.test() из того 
же пакета. 
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Для определения достоверности различий коэф-
фициентов инбридинга между группами использо-
вали тест Краскела – Уоллиса, kruskal.test() пакета 
stats. 

Для оценки корреляции между различными ко-
эффициентами инбридинга использовали коэффи-
циент корреляции Пирсона исходя из предположе-
ния о линейной связи между ними, функция cor(), 
пакет compositions [43] для R.

Результаты (Results).
Результаты расчетов средних (M) и стандартных 

отклонений (SD) геномного инбридинга F, коэффи-
циента инбридинга по регионам гомозиготности 
FROH, оценки гетерозиготности sMLH и инбридинга, 
рассчитанного по родословной FPED внутри возраст-
ных групп, представлены в таблице 1. Коэффициен-
ты инбридинга возрастают от группы 2007–2012 го-
дов рождения к группе 2019–2022, а максимальные 
значения достигаются в группе быков-производите-
лей, принадлежащих голштинской породе. Обрат-
ная тенденция наблюдается для sMLH; поскольку 
это мера гетерозиготности, значения данного пока-
зателя убывают. Показатель геномного инбридин-
га за анализируемый период возрос в 1,5–2 раза, а 
оценка гетерозиготности снизилась на 70 %; тогда 
как расчетный инбридинг увеличился в 3 раза. Наи-
большая дисперсия наблюдается для данных FPED, 
что говорит о большом разбросе данных внутри 
этих наблюдений (таблица 2). Стоит отметить, что 
коэффициент вариации (CV) также уменьшается от 
группы 2007–2012 к группе 2019–2022 для коэффи-
циентов инбридинга и увеличивается для sMHL, 
что говорит об уменьшении внутригрупповой дис-
персии и может служить свидетельством большей 
вариабельности генетической информации в груп-
пе старших особей по сравнению с молодыми.

Полученные результаты сравнения групп между 
собой подтверждают общеизвестный тренд увели-
чения гомозиготности в популяции крупного рога-
того скота со временем в процессе активного селек-
ционного отбора. Так, для всех типов коэффициен-
тов сравнение медиан методом Краскела – Уоллиса 
демонстрирует значимые различия не только для 
наиболее контрастных групп маточного поголо-
вья 2007–2012 и 2019–2022 годов (p << 0,001), но 
и между ближайшими парами (рис. 1). Исключе-
ниями являются пара 2017–2018 и 2019–2022 для 
коэффициентов F и sMLH, а также 2013–2016 и 
2017–2018 для FPED. По коэффициенту F различия в 
степени инбридинга отсутствуют между 2019–2022 
и голштинскими быками. Метод Краскела – Уол-
лиса (непараметрический метод анализа различий 
между группами) был выбран, поскольку внутри 
групп не соблюдалось правило нормального рас-
пределения и однородности групповых дисперсий.

Несмотря на то что и геномные оценки гомо-
зиготности, и коэффициент, основанный на родос-
ловной, демонстрируют значимые различия между 
возрастными группами, коэффициент корреляции 
(R) для FPED и даты рождения в два раза ниже по 
сравнению с геномными коэффициентами (рис. 2). 
При этом между годом рождения и геномным ко-
эффициентом инбридинга особи наблюдается кор-
реляция выше 0,5. Оценка гетерозиготности sMLH 
имеет обратную корреляцию с годом рождения осо-
би и находится в абсолютных значениях на том же 
уровне, что и корреляции инбридинга.

Поскольку считается, что геномные оценки 
точнее, мы сравнили геномные коэффициенты ин-
бридинга (F, FROH) и стандартизированной мульти-
локусной гетерозиготности (sMLH) с инбридин-
гом, рассчитанным по родословной (FPED), данные 
о котором были взяты из базы СЕЛЭКС. Геномные 
оценки F, FROH и sMLH значимо (p << 0,01) коррели-
руют друг с другом в пределах 0,86–1 в абсолютных 
значениях. Показатель стандартизированной муль-
тилокусной гетерозиготности имеет отрицатель-
ную корреляцию по отношению к коэффициентам 
инбридинга (мерам гомозиготности). Несмотря на 
то что геномные оценки также значимо (p << 0.01) 
коррелируют с FPED, степень корреляции в абсо-
лютных значениях в 2–3 раза ниже (0,34–0,37) по 
сравнению с корреляцией геномных оценок между 
собой.

Стоит отметить, что для маточного поголовья 
разных возрастных групп корреляция между геном-
ными оценками гомозиготности и FPED или недосто-
верна, или коррелирует достаточно слабо (в абсо-
лютных значениях R < 0,4), при этом уровень корре-
ляции между геномными оценками в абсолютных 
значениях выше 0,7 (рис. 4). Данные FPED и геном-
ных коэффициентов гомозиготности у быков-про-
изводителей коррелируют, хоть и слабее, но в боль-
шей степени (R > 0,6). Подобное свидетельствует в 
пользу того, что корректное ведение родословной и 
расчет на ее основе инбридинга по Райту может да-
вать достаточно достоверные данные о степени ин-
бридинга животного. К схожим выводам приходят 
исследования швейцарского [5] и итальянского [20] 
голштинского скота, где корреляция между FPED и 
геномными оценками инбридинга (F и FROH) со-
ставила более 0,6.
Обсуждение и выводы (Discussion and Conclusion)

В ходе работы над проведенным исследованием 
нам удалось собрать образцы нескольких возраст-
ных групп крупного рогатого скота молочного на-
правления продуктивности Свердловской области. 
Была сформирована выборка крупного рогатого 
скота, в которую вошли особи, рожденные за пят-
надцатилетний период с 2007 по 2022 год. Образцы 
генотипированы на ДНК-биочипах средней плот-
ности Bovine 50k и GGP Bovine 150k.
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Рис. 1. Результаты сравнения достоверности различий степеней инбридинга разных возрастных групп маточного 
поголовья и группы голштинских быков-производителей. A – коэффициент инбридинга F; 

Б – коэффициент инбридинга FROH; В – коэффициент sMLH; Г – коэффициент инбридинга FPED; * p < 0,05; ** p < 0,01; 
*** p < 0,001; **** p < 0,0001

Fig. 1. Comparison results of the reliability of differences in the degrees of inbreeding for different age groups of breeding stock 
and the group of Holstein sires. A – inbreeding coefficient F; B – inbreeding coefficient FROH; C – sMLH coefficient; 

D – FPED coefficient; * p < 0.05; ** p < 0.01; *** p < 0.001; **** p < 0.0001
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Рис. 2. Корреляция по Пирсону между датой рождения и: A – коэффициентом инбридинга F; Б – коэффициентом 
инбридинга FROH; В – коэффициентом sMLH; Г – коэффициентом инбридинга FPED. R – коэффициент корреляции; 

p – уровень значимости

Fig. 2. Pearson correlation between year of birth and: A – inbreeding coefficient F; B – inbreeding coefficient FROH; 
C – sMLH coefficient; D – inbreeding coefficient FPED. R – correlation coefficient; p – p-value

Рис. 3. Корреляции по Пирсону геномных коэффициентов инбридинга F, FROH, коэффициента инбридинга, 
рассчитанного по родословной FPED, и показателя стандартизированной мультилокусной гетерозиготности 

sMLH. Оттенки красного демонстрируют положительную корреляцию, синие – отрицательную; чем насыщеннее 
цвет, тем сильнее корреляция. R – коэффициент корреляции; p – уровень значимости

Fig. 3. Pearson correlation of genome inbreeding coefficients F, FROH, inbreeding coefficient, calculated by pedigree – FPED 
and standard multilocus heterozygosity. Shades of red indicate positive correlation; shades of blue indicate negative correla-

tion; color saturation shows correlation degree. R – correlation coefficient; p – p-value
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Рис. 4. Корреляции по Пирсону между F, FROH, FPED и sMLH. Исследованные группы: А – 2007–2012; Б – 2013–2016; 
В – 2017–2018; Г – 2019–2022; Д – голштинские быки. Оттенки красного демонстрируют положительную 

корреляцию, синие – отрицательную; чем насыщеннее цвет, тем сильнее корреляция. 
R – коэффициент корреляции; p – уровень значимости

Fig. 4. Pearson correlation between F, FROH, FPED and sMLH. The studied groups: A – 2007–2012; B – 2013–2016; 
С – 2017–2018; D – 2019–2022; E – Holstein bulls. Shades of red indicate positive correlation; shades of blue indicate negative 

correlation; color saturation shows correlation degree. R – correlation coefficient; p – p-value.
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Оценка геномного инбридинга и гетерозигот-
ности разных возрастных групп и группы голштин-
ских быков показала, что со временем инбридинг 
в популяции возрастает и безотносительно быков 
производителей достигает максимума в возрастной 
группе 2019–2022 годов рождения, что подтвержда-
ет выявленную динамику в зарубежных популяци-
ях [1]. Сравнение коэффициента инбридинга, рас-
считанного по методике Райта – Кисловского, слабо 
коррелирует с геномными коэффициентами, в то 
время как последние значимо коррелируют друг с 

другом с высокой степенью достоверности, что как 
подтверждается моделями [7], так и согласуется с 
результатами наблюдений динамики изменения ин-
бридинга зарубежных [5; 6; 19] и отечественных ис-
следований [26]. Продолжение использования FPED 
как показателя инбридинга в исследованиях его 
влияния на хозяйственно полезные признаки лими-
тировано качеством ведения родословных, ограни-
ченного числа животных с геномным подтвержде-
нием происхождения и потому может приводить к 
неверным выводам.
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