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Предисловие 
научного редактора перевода

Уважаемые коллеги!

Представляю первое издание на русский язык всемирно известной книги 
Дж. И. Веллера «Геномная селекция животных». Использование системы геномной 
оценки — это новый прогрессивный этап в совершенствовании селекционно-пле-
менной работы в животноводстве.

Маркерная селекция, которая в настоящее время обозначается как геномная се-
лекция, стала реальной за последние пять лет у большинства сельскохозяйственных 
животных, особенно молочного скота. Тем не менее, геномная оценка по-прежнему 
остается мало изученной разработкой для животноводов. Геномная селекция ос-
нована на синтезе статистической и молекулярной генетики, который произошел 
в течение последних трех десятилетий.

Книга включает в себя как основы менделевской теории генетики, так и спосо-
бы применения матричной алгебры в животноводстве. Все программы разведения 
животных основаны на принципах количественной генетики. К 2005 году почти для 
всех видов животных были разработаны подробные генетические карты на основе 
генетических маркеров ДНК. Многочисленные исследования показали, что имею-
щие экономическое значение признаки, определяемые QTL, могут быть обнаружены 
посредством сцепления с генетическими маркерами.
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В книге представлены основные понятия и стратегии геномной оценки, осно-
ванные на SNP-чипах высокой плотности. Геномная оценка продолжает оставаться 
высоко динамичной областью исследований, и дальнейшие открытия и новые идеи, 
вероятно, изменят данную область в ближайшие несколько лет. В заключении автор 
подробно останавливается на проблемах, с которыми геномная селекция столкнется 
в ближайшем будущем, и кратко представил, как методологии геномной оценки 
могут быть адаптированы для решения этих проблем, рассматриваются ожидаемые 
технологические достижения, которые могут иметь влияние для будущих программ 
разведения, включая новые методы прямой генетической манипуляции у сельско-
хозяйственных животных и оплодотворение in vitro.

Убежден, что данная книга будет способствовать не только повышению уровня 
знаний о современных направлениях развития генетики количественных призна-
ков, но и внедрению передовых научных технологий. Сокращение генерационного 
интервала между предками в результате использования ранней геномной оценки 
животных позволяет повысить генетический прогресс. Это способствует повыше-
нию качества селекционной работы отрасли животноводства и сказывается на эко-
номических показателях и в целом — на рентабельности животноводства.

Директор ФГБНУ «Всероссийский научно-исследовательский институт 
генетики и разведения сельскохозяйственных животных», 

доктор ветеринарных наук, профессор, член-корреспондент РАН К. В. Племяшов



Посвящается Элише Элияху, 
моему особенному внуку

Предисловие: добро пожаловать 
в «землю обетованную»

И вот муж, которого вид как бы вид блестящей меди, и льняная вервь в руке его и трость изме-
рения […] и в руке того мужа трость измерения в шесть локтей, считая каждый локоть в локоть 
с ладонью; и намерил он в этом здании одну трость толщины и одну трость вышины.

Иезекииль 40: 3–5

Я занимаюсь изучением генетических маркеров и локусов количественных при-
знаков с тех пор, как начал писать свою докторскую диссертацию под руководством 
профессора Морриса Соллера и доктора Томаса Броуди в 1977 году. Для моей док-
торской диссертации мы вырастили 2000 кустов томатов и использовали морфоло-
гические и биохимические маркеры (изоферменты). С начала 1980-х годов доктор 
Соллер был убежден, что маркерориентированная селекция была «не за горами». 
Теперь я могу без преувеличения сказать, что мы достигли «земли обетованной». 
Маркерориентированная селекция, которая в настоящее время обозначается как 
геномная селекция, стала реальной за последние пять лет у большинства важных 
сельскохозяйственных животных, особенно молочного скота. Тем не менее, геном-
ная оценка по-прежнему остается очень «сырой» разработкой. Несмотря на то что 
в литературе определенно имеется достаточно материала для обоснования подоб-
ного текста в дипломных работах магистров, я вполне уверен, что аналогичный 
текст через пять лет будет выглядеть совсем иначе.

При написании книги подобного рода постоянно сталкиваешься с проблемой 
того, что считать уже известным читателю, а что нужно объяснять подробно. Как 
правило, в области биологии от читателя не требуется глубоких познаний. Любой 
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фенотипический отбор 97–98
свиньи, валидация метода GEBV 130 
растения, оценка метода GEBV 130–131 
полигенная вариативность 59–61
полимеразная цепная реакция (PCR) 3, 7
полиморфизм
информационное содержание (PIC) 134
отсутствие 106
поли-(TG) повторяющиеся последователь-

ности 3, 8
домашняя птица
программ разведения бройлеров 14
валидация метода GEBV 129–130
предобусловленный сопряженный градиент 

36
предсказанная способность передачи 

(PTAmate) 40
решение максимального правдоподобия 

51–52
многомерный анализ 37–38
решение 35–36, 121–122
оценка компонент дисперсии (КД) 52 

сэмплирование по Гиббсу (GS) 55–58 
III метод Хендерсона 52

оценка максимального правдоподобия 
52–54

оценка ограниченного максимального 
правдоподобия 54–55

Морганы 1–2
проблема множественных сравнений 69
множественные маркеры и сканирование 

всего генома 69–71
обнаружение QTL на основе частоты лож-

ных откликов 71–75
обнаружение QTL с помощью тестов на пе-

рестановку 71
множественная овуляция и трансплантация 

эмбрионов (MOET) 18
анализ множественных QTL 93
картирование множественных признаков 

93
многомерный анализ смешанной модели 

37–38
вклад в национальную экономику 18 
секвенирование следующего поколения 9
метод непараметрического бутстрэпа 86, 87
матрица отношений числителя 34, 38, 56, 92, 

108 матрица псевдозависимости 62
развитие и оплодотворение ооцитов in vitro 

157 

оценка параметров 21
Байесовская оценка 27–28
Сэмплирование по Гиббсу 28–29
оценка наименьших квадратов (LSE) 21–22
см. также ОМП
метод параметрического бутстрэпа 86
среднее родительское (PA) 125, 128, 129
сравнения GEBV 125
дисперсия ошибки прогнозирования (PEV) 

26–27, 36, 39, 112
программы разведения молочного скота 

с теститрованием потомства 12–14, 13
ожидаемые ежегодные генетические тренды 

14
цикл «прогресс-избыток-банкротство» 18
доля ложных срабатываний (PFP) 74–75
доля скрещиваний с полной информацией 

(PFIM) 134–135
матрица псевдозависимости 62
локусы количественных признаков (QTL) 2 

причинные мутации 62–63
см. также нуклеотиды количественных 

признаков (QTN)
обнаружение 2–4
частота ложных обнаружений 71–74, 73
перестановочные тесты 71
эффективное количество 61
генотипическая конкордантность 148–149
схема внучки 45–46
Байесовская оценка параметров QTL 49
априорное распределение параметров QTL 

46–48
картирование сцепления см. картирование 

сцепления
оценка максимального правдоподобия 

QTL-эффектов 43–46
схема дочки 43–45
упущенная наследуемость 61–62
анализ множественных QTL 93
смещения оценки 75–76
новый вид QTL 155
моделирование полигенной вариативности 

59–61
сегрегация 2
количество сегрегирующих QTL, оценка 

64–65
см. также Байесовские методы
QTN 3, 62–63, 145
убедительные доказательства 147
конкордантность 148–149

195



 175
определение 146–147
аргументы за и против 146–147 молочный 

скот 63–64
определение фазы гетерозиготных произво-

дителей 149
проверка статистических и биологических 

методов 150–151
см. также QTL
случайные переменные 21
реализованная геномная надежность (RGR) 

128
выявление рецессивных леталей 150
матрица отношений см. матрица геномных 

отношений; матрица отношений числи-
теля

проверка отношений 136–137
отцовство 134–136
относительная эффективность селекции 

(RSE) 98 максимальная 99
уменьшение из-за дисперсии выборки 

99–100 надежность
генетическая оценка 12, 108, 112, 126
GEBV 116
одношаговые методологии 122–123
МОС (MAS) 5
реализованная геномная надежность (RGR) 

128
u 36–37, 112
повторяющаяся ДНК 3
REML 24
компоненты дисперсии смешанной модели 

54–55
полиморфизмы длин рестрикционных 

фрагментов (RFLPs) 3, 7
селекционный индекс 31
коэффициенты 32
принципы 31–33
ситуации, когда он неэффективен 95–96 

дисперсия 33
признаки, связанные с полом 98–99, 107
схема пары сибсов 4
простые последовательности повторений 

(SSR) 3, 8
однонуклеотидные полиморфизмы (SNPs) 

4, 8–9 исследование связей по всему ге-
ному 66

вычисление геномной оценки племенной 
ценности (GEBV) 107–108

случайные и фиксированные маркерные 

эффекты 105 гетерозис «бык-телка» 14
заикающиеся сегменты 3, 8
интервалы поддержки 85
свиньи, валидация метода GEBV 130
переменные 21
компоненты дисперсии см. уравнения сме-

шанной модели
велогенетика 157
сканирование всего генома 69–71
Байесовская оценка QTL см. Байесовские 

методы
внутрипородные селекционные программы 

11–12
отклонение производительности (ОП) 

39–40
см. также отклонение производительности 

(ОПД)
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