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Конструирование прогнозного индекса для 
получения новых высокоценных генотипов 
коров
РЕЗЮМЕ
Цель.данного.исследования — разработка прогнозного индекса APIndex для животных отечествен-
ной айрширской популяции молочного скота с использованием генетико-математической модели.
В обработку вошли фенотипические данные 65753 коров из 34 племенных хозяйств 8 регионов РФ. 
Согласно базовой модели индекса IAYR, разработанного в предыдущих исследованиях, проведена 
оценка пробанда AIAYR и родителей: SIAYR — для быков-отцов, DIAYR — для матерей коров с использо-
ванием собственных оценок племенной ценности EBV методом BLUP AM. С помощью однофактор-
ного дисперсионного анализа ANOVA установлены значимые влияния факторов индексной оценки 
отцов и матерей на зависимую переменную величины индекса пробанда, которые составили 20,9% 
и 17,7%. В результате вычисления силы влияния и коэффициентов регрессии разработан прогноз-
ный индекс для пробанда, позволяющий оценить потомство еще до получения его фенотипических 
данных.   Подтверждением качества разработанной модели прогнозного индекса послужили высо-
кие достоверные коэффициенты корреляции с AIAYR (r = 0,807, p ≤ 0,001), SIAYR (r = 0,889, p ≤ 0,001) и 
DIAYR (r = 0,515, p ≤ 0,001). Таким образом, сконструированный индекс APIndex может быть исполь-
зован в качестве инструмента прогнозирования индексной оценки животных для получения новых 
высокоценных генотипов и элиминации нежелательных особей с помощью выявленных отрицатель-
ных оценок.

Ключевые слова: индексная оценка, сила влияния, айрширская порода, коэффициент корреля-
ции, коэффициент регрессии, ANOVA, BLUP

Для цитирования: Романова Е.А., Тулинова О.В.  Конструирование прогнозного индекса для полу-
чения новых высокоценных генотипов коров. Аграрная.наука. 2024; 384(7): 69–73. 
https://doi.org/10.32634/0869-8155-2024-384-7-69-73

© Романова Е.А., Тулинова О.В.

Construction of a predictive index to create new 
high-value genotypes of cows
ABSTRACT
The.purpose.of.this.study is to develop a predictive index APIndex for animals of the domestic Ayrshire dairy 
cattle population using a genetic and mathematical model.
The processing included phenotypic data of 65,753 cows from 34 breeding farms in 8 regions of the Russian 
Federation. According to the basic model of the.IAYR.index, developed in our previous studies, the proband 
AIAYR and parents were assessed: SIAYR — for fathers of bulls, DIAYR — for mothers of cows using our own 
estimates of the breeding value EBV using the BLUP AM method. Using one-way analysis of variance 
ANOVA, significant influences of the index assessment factors of fathers and mothers on the dependent 
variable of the proband index value were established, which amounted to 20.9% and 17.7%. As a result 
of calculating the strength of influence and regression coefficients, a predictive index for the proband was  
developed, which allows one to evaluate the offspring even before obtaining their phenotypic data.  
The quality of the developed predictive index model was confirmed by high reliable correlation coefficients  
with AIAYR (r = 0.807, p.≤ 0.001), SIAYR (r = 0.889, p ≤ 0.001) and DIAYR (r.= 0.515, p.≤ 0.001). Thus, the 
constructed index APIndex can be used as a tool for predicting the index assessment of animals and 
obtaining new highly valuable genotypes and eliminate unwanted individuals using identified negative 
scores.
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coefficient, ANOVA, BLUP

For citation: Romanova E.A., Tulinova O.V. Construction of a predictive index to create new high-value 
genotypes of cows. Agrarian.science. 2024; 384(7): 69–73 (in Russian). 
https://doi.org/10.32634/0869-8155-2024-384-7-69-73

© Romanova E.A., Tulinova O.V.

УДК: 636.082.2/636.2.034

Научная статья  

DOI: 10.32634/0869-8155-2024-384-7-69-73

Е.А. Романова 

О.В. Тулинова

Всероссийский.научно-исследовательский.
институт.генетики.и.разведения.
сельскохозяйственных.животных.—.филиал.
Федерального.исследовательского.центра.
животноводства.—.ВИЖ.им..академика..
Л.К..Эрнста,.Пушкин,.Санкт-Петербург,.
Россия

  splicing86@gmail.com

Поступила в редакцию:
15.03.2024 

Одобрена после рецензирования:
02.06.2024
Принята к публикации: 
17.06.2024

Research article 

DOI: 10.32634/0869-8155-2024-384-7-69-73

Elena A. Romanova 

Olga V. Tulinova

All-Russian.Research.Institute.of.Genetics.
and.Breeding.of.Farm.Animals.—.branch.of.
L.K..Ernst.Federal.Research.Center.for.Animal.
Husbandry,.Pushkin,.St..Petersburg,.Russia

  splicing86@gmail.com

Received by the editorial office: 
15.03.2024 

Accepted in revised:  
02.06.2024

Accepted for publication:  
17.06.2024

ЗООТЕХНИЯ 

DBF_Научная статья
DBF_Received by the editorial office
DBF_Принята к публикации
DBF_Research article
DBF_Received by the editorial office


70 ISSN 0869-8155 (print)     ISSN 2686-701X (online)     Аграрная наука     Agrarian science     384 (7)    2024

ЗО
ОТ

ЕХ
Н

ИЯ
Введение/Introduction
На современном этапе развития племенного живот-

новодства и достижений сельскохозяйственной науки 
вопросы совершенствования процесса планирования 
и прогнозирования уровня племенной ценности новых 
генотипов в молочном скотоводстве приобретают пер-
востепенное значение. Учеными селекционерами про-
водятся исследования по совершенствованию тради-
ционных методов оценки по родословной, собственной 
продуктивности и качеству потомства (А.С. Ерми-
шин (2022 г.), Е.Е. Мельникова (2017 г.), Н.С. Фураева 
(2017 г.), Н.Р. Рахматулина (2010 г.) и др.).

Геномное прогнозирование, способное обеспечить 
двукратный генетический прирост по основным хозяй-
ственно полезным признакам у молочного крупного ро-
гатого скота, а также индексная оценка генетической 
ценности широко признаны в развитых животновод-
ческих странах [1–5]. Оценка племенной ценности с 
применением BLUP-процедуры основана на принципе 
максимизации взаимосвязи между оценками произво-
дителей по рассматриваемым признакам и объединяет 
аддитивную матрицу генетических отношений на осно-
ве родословной, что позволяет привлекать фенотипиче-
скую информацию обо всех родственниках для прогно-
зирования племенной ценности [6].

Оценка племенной ценности при помощи линейных 
моделей является мировым стандартом и представляет 
собой необходимый минимум для селекционной работы 
при выборе животных для дальнейшей селекции [1, 2, 7].

При совершенствовании племенных стад молочного 
и молочно-мясного скота для ускорения селекционно-
го процесса наиболее оптимальным методом является 
отбор животных по селекционным индексам [8]. Осно-
ва индексной оценки животных — это модель, на осно-
вании которой генетическая ценность выражается от-
клонением величины развития признака оцениваемого 
животного от среднего его значения по популяции [9]. 
С помощью множественного регрессионного анализа 
можно вывести оптимальные весовые соотношения для 
разных признаков продуктивности и на основе селекци-
онного индекса отбирать для дальнейшего использова-
ния только таких животных, у которых величина суммар-
ного генотипа имеет максимальное значение [10].

Методы оценки племенной ценности коров с исполь-
зованием селекционных индексов уместно применять 
для определения генетической дискретности линий, по-
род и уровня их консолидации по основным хозяйствен-
но полезным признакам [11]. Это обеспечивает повыше-
ние точности оценки племенной ценности поголовья, что 
в сочетании с высокой интенсивностью отбора способ-
ствует ускорению темпов генетического прогресса в ста-
дах и популяциях сельскохозяйственных животных [12].

При использовании данного метода селекция ведет-
ся путем одновременной оценки и улучшения всех при-
знаков, характеризующих племенное животное [13]. 
Индекс племенной ценности включает многие факторы, 
которыми могут быть хозяйственная или экономическая 
ценность признака, его наследуемость и корреляция с 
другими признаками как пробанда, так и его родствен-
ников.

Цель любой действующей программы разведения — 
повышение эффективности породы для ее дальнейшего 
совершенствования. При этом исследование экономи-
ческих и животноводческих процессов включает в себя 
не только сбор и обработку информации, но и серьез-
ный анализ с целью выявления тенденций, закономерно-
стей и особенностей. Для этого используется широкий 

арсенал статистических методов анализа, в том числе 
дисперсионный и регрессионный методы исследования, 
основанные на использовании показателей вариации ин-
дивидуальных значений изучаемого признака у отдель-
ных составных элементов совокупности [14].

Наряду с вышесказанным рациональное использова-
ние ресурсов скота и совершенствование его продук-
тивных качеств зависят от организации племенной ра-
боты со стадом. Селекция осуществляется в процессе 
смены поколений животных. Чем быстрее происходит 
эта смена, тем интенсивнее идет селекционный про-
цесс при условии, что каждое новое поколение живот-
ных превосходит исходное поголовье по генетическим 
данным [15, 16]. Цель данного исследования — разра-
ботка прогнозного индекса для животных отечествен-
ной айрширской популяции молочного скота с исполь-
зованием генетико-математической модели.

Материалы и методы исследования / 
Materials and methods
Объектом исследования послужили дочери (n = 65 753) 

1247 быков-производителей айрширской породы из 34 
племенных хозяйств 8 регионов РФ (Вологодская, Ле-
нинградская и Кировская области, Республика Коми, 
Республика Карелия, Центральный ФО, Сибирский ФО, 
Южный ФО) на основе информационно-аналитической 
системы «Селэкс» («ООО “РЦ Плинор”», Россия) кото-
рых сформирован массив данных по молочной продук-
тивности и воспроизводительным качествам животных 
с датой первого отела с 2002 по 2020 г.

Формирование, проверка, обобщение первичных ре-
зультатов фенотипических данных и элиминация дубли-
рований одних и тех же производителей с разными ин-
дивидуальными номерами проведены в программах 
Microsoft Office Excel (США) и RStudio (Posit Software, 
PBC, США).

С использованием итеративной схемы ReML 
(Restricted Maximum Likelihood Estimation), где пара-
метры ковариации максимизируют логарифмическое 
правдоподобие, оценивали ковариационные компонен-
ты в модуле RENUMF90 без преобразования включен-
ных в них эффектов. Используя матрицы генетического 
родства, рассчитаны оценки племенной ценности пер-
вотелок EBV (Estimation Breeding Value) с помощью про-
граммы семейства BLUPF90 (Misztal I. et.al., США).

Описательные статистические параметры (среднее 
арифметическое, ошибка, стандартное отклонение) вы-
числялись при помощи пакета «Анализ данных» в среде 
MS Excel 2013 (США). Односторонняя стохастическая 
зависимость рассчитана с помощью модели парной ре-
грессии, которая имела вид:

  (1)

где: yi — значение индекса AIAYR; α — постоянная ве-
личина (или свободный член уравнения, константа);  
β — коэффициент регрессии, определяющий наклон ли-
нии, вдоль которой рассеяны данные наблюдений yi.и xi; 
xi — значение индексов. SIAYR. и. DIAYR; εi — случайный  
член (ошибки) или влияние на переменную yi всех  
неучтенных в модели факторов.

Оценка влияния генетических и средовых факторов 
производилась при помощи математической модели 
смешанного типа, составленной в рамках методологии 
BLUP Animal Model. Расчеты осуществлялись в програм-
мах семейства BLUPF90.
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Модель оценки признаков молочной продуктивности 
и показателей развития имела следующий вид:

  (2)

где: Yijk — результирующий показатель (удой, про-
центное содержание жира и белка, количество молоч-
ного жира и белка, живая масса в 10 мес., при первом 
осеменении и после первого отела) k-й первотелки, до-
чери.j-го быка, лактировавшей в i-й градации «стадо — 
год–сезон»; μ — популяционная константа; HYSi — фик-
сированный фактор i-й градации «стадо — год— сезон»; 
b1 — коэффициент линейной регрессии результирую-
щего фактора на возраст первого отела; АFCk — воз-
раст 1-го отела k-й коровы (мес.); b2 — коэффициент 
квадратичной регрессии результирующего фактора на 
сервис-период; DOk — продолжительность сервис-пе-
риода k-й коровы (в днях); Animalk — рандомизирован-
ный эффект животного; eijk — остаточный эффект мо-
дели, связанный с влиянием факторов, неучтенных в 
уравнении оценки.

Оценка воспроизводительных качеств коров прово-
дилась с использованием следующей модели BLUP AM:

 (3)

где: Yijk — результирующий показатель (возраст пер-
вого отела, сервис-период, межотельный период, ин-
декс плодовитости). k-й первотелки, дочери. j-го быка, 
лактировавшей в i-й градации «стадо — год — сезон»; 
μ — популяционная константа; HYSi.— фиксированный 
фактор i-й градации «стадо — год — сезон»;.b1 — коэф-
фициент линейной регрессии результирующего факто-
ра на количество лактации; Lk.– количество лактации.k-й 
коровы;  Animalk — рандомизированный эффект живот-
ного; eijk.— остаточный эффект модели.

Точность прогноза или надежность оценки животного 
(reliability, REL) рассчитывали по формуле:

 (4)

где: PEV (Prediction Error Variance) — прогнозируемая 
ошибка дисперсии или доля аддитивной генетической 
вариансы, не учитываемая прогнозом; σα2 — аддитивная 
генетическая варианса.

Полученные паратипические и генотипические дан-
ные применялись для вычисления индекса IAYR, разра-
ботанного ранее [17] для популяции айрширского ско-
та РФ:

где:. IAYR — общепопуляционный полифакторный ин-
декс для айрширского скота; EBV (Estimation Breeding 
Value) — индивидуальная оценка животного по призна-
кам: MY (Milk yield) — удой за 305 дней, кг; FAT — выход 
жира, кг; PROT — выход белка, кг; W10 — живая масса в 
10 мес., кг; FI — индекс плодовитости.

Согласно базовой модели индекса IAYR, проведе-
на оценка пробанда AIAYR и родителей (для отцов — 
SIAYR, матерей коров — DIAYR) с использованием соб-
ственных оценок EBV методом BLUP AM. Построение 

(5)

статистических группировок при формировании селек-
ционных групп с применением индекса SIAYR проведе-
но с помощью стандартных процедур нормального рас-
пределения.

Согласно вероятности нормального распределе-
ния и среднеквадратического отклонения индекса SIAYR  
с округлением значения до целого числа принята раз-
бивка на группы: SIAYR > 4000 (n = 14 619); 0 ≤.SIAYR ≤ 4000  
(n.= 31 318) и SIAYR < 0 (n = 19 816).

Результаты и обсуждение / 
Results and discussion
Проведено моделирование прогноза индекс-

ной оценки пробанда при заданных значениях. Ме-
тодом однофакторного дисперсионного анализа 
(Analysis of Variance, ANOVA) установлено влияние 
факторов индексной оценки отцов и матерей на за-
висимую переменную величины индекса пробан-
да, которые составили 20,9% и 17,7% (табл. 1), при  
p-value = 1,35407E-05 и p-value = 1,75981E-05, что дает 
основание отвергать нулевую гипотезу (H0) и под-
тверждает статистическую значимость между сред-
ними значениями групп.

Еще одним подтверждением достоверности рассчи-
танного влияния является статистика F-теста. В обоих 
случаях у факторов SIAYR. и DIAYR. F. >. F. crit, полученные 
величины попадают в зону значимости, соответственно, 
в терминах статистических гипотез можно утверждать, 
что гипотеза H0 не принимается.

Таблица.1. Сила влияния индексной оценки отцов SIAYR  
и матерей DIAYR  коров на прогноз индексной оценки пробанда

Table.1. The strength of influence of the father’s SIAYR and 
mother’s DIAYR indices on the proband’s index

ANOVA SS df MS F P-value F crit η2

SIAYR 1,87E+08 255 2280319,83 3,57 1,35407E-05 1,71 20,9

DIAYR 2,63E+08 255 3161860,04 3,52 1,75981E-05 1,71 17,7

С помощью метода наименьших квадратов регрес-
сионного анализа переменных предикторов SIAYR и DIAYR 
на переменную отклика AIAYR установлена величина 
среднего увеличения переменной AIAYR на каждую еди-
ницу увеличения данных переменных-предикторов при 
условии, что все остальные переменные остаются по-
стоянными.

В парной регрессии анализировалась зависимость 
между зависимой переменной AIAYR (случайная величи-
на) и объясняющими переменными SIAYR и DIAYR.(неслу-
чайные детерминированные величины).

Результат вычисления уравнения для каждого из 
параметров регрессии представлен в виде графиков 
предсказанных значений (рис. 1). По оси X отобража-
ются прогнозируемые значения модели, а по оси Y — 
фактические значения из набора данных. Диагональная 
линия в середине графика — предполагаемая линия ре-
грессии.

Поскольку каждая из точек данных находится вдоль 
оценочной линии регрессии, экстраполируя всю со-
вокупность, модель регрессии является рабочей. При 
тестировании нулевой гипотезы при уровне значимо-
сти 5% гипотеза H0 отклоняется, так как 95%-ный до-
верительный интервал для константы DIAYR, равной  
620,74–601,72, 639,77 и SIAYR 278,34 (256,50, 300,18), 
лежит внутри доверительного интервала, из чего следу-
ет вывод, что константы значимы.
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Рис. 1. Графики зависимости предсказанных значений AIAYR  
от SIAYR (а) и DIAYR (б)

Fig. 1. Graphs of predicted AIAYR values versus SIAYR (а) and DIAYR (b)
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Оцененные коэффициенты регрессии, включая кон-
станту, статистически значимы на 5%-ном уровне и 
имеют ожидаемые, логически оправданные знаки, а 
также р-значения всех коэффициентов меньше задан-
ного уровня значимости. Графики остатков и нормаль-
ного распределения подтверждают значимость уравне-
ния регрессии, из чего следует вывод о правильности 
подобранной модели.

На основании вычисленных коэффициентов детер-
минации факторов SIAYR и DIAYR на индекс AIAYR, а также 
их коэффициентов регрессии разработан прогнозный 
индекс для пробанда, позволяющий оценить потомство 
еще до получения его фенотипических данных:

 

где: APIndex.(Animal Predict Index) — прогнозный ин-
декс пробанда;.Rsire.— коэффициент регрессии индекса 
SIAYR.на.AIAYR;.SIAYR.— индекс.IAYR.быка-отца;  — сила 
влияния SIAYR. на. AIAYR;.Rdam. —. коэффициент регрессии 
индекса.SIAYR.на AIAYR;.DIAYR.—.индекс.IAYR.матери;. .—.
сила влияния.DIAYR.на.AIAYR.

Высокие достоверные коэффициенты корреляции 
прогнозного индекса APIndex с общепопуляционным 
индексом пробанда AIAYR (r = 0,807,.p ≤ 0,001), а также 
индексами SIAYR (r = 0,889, p ≤ 0,001) и DIAYR (r = 0,515, 
p. ≤ 0,001) подтверждают качество разработанной мо-
дели (табл. 2). При выявлении связей с разбивкой на 
группы SIAYR индекс APIndex высоко коррелировал с ин-
дексом пробанда AIAYR от 0,735 до 0,784 при p ≤ 0,001. 
В группе 0 ≤ SIAYR ≤ 4000 отмечена довольно высокая 
положительная корреляция с DIAYR.r = 0,872 (p ≤ 0,001), 
при этом связь с SIAYR составила 0,511 (p ≤ 0,001).

Установлено пропорциональное изменение оце-
нок APIndex с учетом групп отбора SIAYR и DIAYR (рис. 2). 

Лучшие оценки +1593 по индексу APIndex отмечены при 
сочетании групп SIAYR > 4000 и DIAYR > 4000, и при сниже-
нии оценок родителей уменьшалась прогнозная оценка 
пробанда до -563 в комплексе групп SIAYR < 0 и DIAYR < 0.

Отмечено, что в сочетании групп SIAYR > 4000 
и DIAYR >  4000, SIAYR > 4000 и 0 ≤ DIAYR ≤ 4000,  
0 ≤ SIAYR ≤ 4000 и DIAYR > 4000, 0 ≤ SIAYR ≤ 4000  
и 0 ≤ DIAYR ≤ 4000 индекс пробанда APIndex имел 100% 
положительные оценки (APIndex > 0). Генезис от-
рицательных оценок APIndex < 0 возникал в группе  
SIAYR.> 4000 и.DIAYR < 0, процент которых составил 0,5, и 
далее постепенно увеличивался в группах.SIAYR < 0 при 
сочетании с.DIAYR > 4000 от 24%, с 0 ≤ DIAYR ≤ 4000 — 
72% и достигал 100% отрицательных значений 
APIndex при сочетании с группой DIAYR < 0 или 14% 
от общей выборки исследуемых особей. При этом 
процент отрицательных оценок прогнозного индек-
са APIndex в целом по исследуемой выборке соста-
вил 32, что позволяет избежать в процессе отбора 
использование нежелательных особей для дальней-
шего разведения.

Выводы/Conclusions
В результате проведенных исследований установ-

лено, что сконструированный индекс APIndex может 
быть использован в качестве инструмента прогнози-
рования индексной оценки пробанда в алгоритме под-
бора родительских пар, а элиминация нежелательных 
особей детерминирована с помощью отрицательных 
оценок прогнозного индекса, доля которых в целом по 
исследуемой выборке составила 32%.

Особое внимание следует обратить на сочетание 
родительских пар из групп SIAYR < 0 и DIAYR < 0, про-
цент которых от общей выборки исследуемых живот-
ных составил 14 из-за абсолютно негативных оценок 
по прогнозному индексу, исключив их из программы 
подбора.

Таблица.2. Коэффициенты корреляции с прогнозным  
индексом (APIndex)

Table.2. Correlation coefficients with the Animal Predict Index 
(APIndex)

Группа APIndex
r APIndex

AIAYR SIAYR DIAYR

IAYR 268,8 ± 2,4 0,807*** 0,889*** 0,515***

SIAYR.> 4000 1014,7 ± 3,9 0,784*** 0,767*** 0,693***

0 ≤ SIAYR ≤ 4000 295,6 ± 1,8 0,763*** 0,511*** 0,872***

SIAYR < 0 -323,7 ± 2,9 0,735*** 0,742*** 0,684***

Примечание: ****  p ≤ 0,001.

Рис. 2. Динамика оценок APIndex в разных группах подбора

Fig. 2. Dynamics of APIndex ratings in different selection groups 
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