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Причины выбытия коров в зависимости от уровня  
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Изучены причины выбытия коров в зависимости от уровня гомозиготности и геномного инбридинга быков-

отцов. Проведен анализ генетического материала 307 племенных быков голштинской и черно-пестрой пород  

с количеством дочерей 34280 голов. Для расчета уровня гомозиготности (Ca) использовали мультиплексную панель 

из 12 микросателлитных локусов: TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, TGLA122, INRA23, TGLA126, BM1818, 

ETH3, ETH225, BM1824 с непосредственным расчетом индивидуальной гомозиготности как отношения коли- 

чества гомозиготных локусов к общему количеству анализируемых локусов с полными данными. Для геномного  

инбридинга (FROH) использовали биочип Illumina Bovine SNP50K v2 BeadChip плотностью 54609 SNP. Коэффициент 

FROH определяли как отношение суммы всех длин ROH в миллионах пар нуклеотидов (м.п.н.) в геноме быка-произво-

дителя к общему размеру генома в м.п.н. для 29 аутосом крупного рогатого скота, перекрываемых SNP, выражен-

ному в процентах. Повышение уровня Са сопровождается увеличением показателей выбраковки животных  

из-за проблем с конечностями на 0,882%. К остальным наиболее значимым в процентном выражении причинам 

можно отнести: трудные роды и осложнения, увеличение на 0,263 %; остеомаляция – на 0,172 %; зообрак –  

на 1,818 %; прочие неинфекционные болезни – на 0,533 %; мастит – 0,384 %. С ростом уровня FROH увеличивается 

процент выбытия животных по таким причинам, как: болезни конечностей – на 2,019 %; трудные роды и ослож-

нения – на 1,471 %; гинекологические болезни – на 0,964 %; болезни дыхательной системы – на 0,146 %; атрофия 

вымени – 0,696 %; бурсит – на 0,364 %; мастит – на 0,774 %; кетоз – на 0,044 %; зообрак – на 4,841 %; артрит –  

на 0,394 % и другие. Можно констатировать, что в группах инбредных животных зафиксировано повышение  

частоты выбытия на 0,011–4,840 %. Отмечено достоверное различие между группами по всем выборкам по критерию 

Бартлетта и g-критерию Кохрена на уровне значимости α = 0,05. Все расчетные значения Хи-квадрата Пирсона 

во всех группах были ниже критического уровня, при этом p-value превышал 0,05. 
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The causes of cow mortality were studied depending on the level of homozygosity and genomic inbreeding of sires. 

Genomic data from 307 Holstein and Black-and-White bulls with 34,280 daughters were used. To calculate the homozygosity 

level (Ca), a multiplex panel of 12 microsatellite loci was used: TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, TGLA122, 
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INRA23, TGLA126, BM1818, ETH3, ETH225, BM1824 with direct calculation of individual homozygosity as the ratio 

of the number of homozygous loci to the total number of analyzed loci with complete data. For genomic inbreeding (FROH), the 

Illumina Bovine SNP50K v2 BeadChip with a density of 54,609 SNPs was used, FROH was calculated as the ratio of the sum  

of all ROH lengths in millions of nucleotide pairs (mb) in the sire genome to the total genome size in mb for 29 bovine autosomes 

overlapping the SNPs, expressed as a percentage. With increasing Ca, the mortality rate of cows due to limb diseases increases 

by 0.882 %. Other most significant causes in percentage terms include: difficult births and complications, an increase  

of 0.263 %, osteomalacia by 0.172 %, zoobrak by 1.818 %, other non-infectious diseases by 0.533 %, mastitis 0.384 %. With the 

increase of FROH, the percentage of animals leaving for the following reasons increases: limb diseases by 2.019 %, difficult 

labor and complications by 1.471 %, gynecological diseases by 0.964 %, respiratory diseases by 0.146 %, udder atrophy 0.696 %, 

bursitis 0.364 %, mastitis 0.774 %, ketosis by 0.044 %, zoobrak by 4.841 %, arthritis by 0.394 %, and other reasons. It can 

be stated that the frequency of leaving in groups of inbred animals increased by 0.011–4.840. A reliable difference was noted 

between the groups for all samples according to the Bartlett criterion and Cochran's g-test at a significance level of α = 0.05. 

All calculated Pearson Chi-square values in all groups were less than critical, and the p-value was more than 0.05. 
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По оценкам Организации Объединенных 

Наций (ООН), к 2050 году численность населения 

мира составит 9,7 млрд человек. Ввиду расту-

щего роста населения производство продуктов 

питания в идеале должно утроиться, чтобы 

предотвратить массовый дефицит продоволь-

ствия. Молочное производство играет ключевую 

роль в решении и продвижении глобальной 

продовольственной и пищевой безопасности. 

Молоко служит основным источником белка, 

кальция и фосфора для многих семей в развива-

ющихся странах с быстрорастущим населением. 

Следовательно, ожидается увеличение объемов 

производства молока примерно на 26 % в течение 

следующих 10 лет, что выведет отрасль на показа-

тель 1077 млн тонн молока к 2050 году. Однако 

рост и развитие молочной промышленности 

ограничены многими факторами, среди которых 

выбраковка и падеж молочных коров [1]. 

В молочном скотоводстве выбраковка 

при традиционных технологиях содержания 

обычно составляет 15–20 %, из них 7–8 % коров 

бракуются по возрасту, 5–6 % – по яловости 

и случайным заболеваниям, 11–12 % – по про-

дуктивности, а при интенсивных технологиях – 

25–30 %. С интенсификацией отрасли и ростом 

продуктивности изменилось и процентное 

соотношение выбытия коров по различным 

причинам. При этом в 2…3 раза снизился 

процент выбраковки по уровню продуктив- 

ности – сказывается улучшение выращивания 

молодняка, резко вырос процент выбраковки 

из-за проблем с конечностями и увеличился – 

по гинекологическим патологиям и болезням 

вымени [2]. 

Высокий процент выбраковки коров по 

неизвестной причине указывает на наличие 

у производителей молока ограничений в ведении 

учета выбраковки внутри хозяйства и отчетности 

по этому показателю. Репродуктивные нарушения 

(16,8 %), мастит (10,6 %) и проблемы с конеч-

ностями (6,88 %) были основными причинами 

принудительной выбраковки коров в 2014–

2019 гг. Аналогичным образом, бесплодие 

(20,4 %), проблемы со здоровьем вымени 

(14,7 %) и заболевания конечностей (12,2 %) 

были названы основными причинами выбытия 

коров в Германии в период с 2010 по 2013 г. 

Данная ситуация оставалась стабильной в течение 

продолжительного времени. В метаанализе, 

проведенном К. У. Р. Комптоном с соавт.  

(C. W. R. Compton et al.) по 51 опубликованной 

статье, касающейся 54 исследований в 22 странах 

в период с 1989 по 2014 г., отмечено, что пока-

затели в канадской базе данных по выбраковке 

коров не менялись в течение почти двух деся-

тилетий, начиная с середины 1980-х годов, 

где проблемы с выменем и воспроизводством 

занимали лидирующие позиции. При этом  

произошло снижение количества выбраковки 

по причине низкой молочной продуктивности. 

Аналогичная ситуация сохранилась в Канаде 

в период с 1997 по 2019 г., где процент вынуж-

денной выбраковки из-за репродуктивных пато-

логий, мастита и проблем с конечностями оста-

вался стабильным, в то время как процент 

выбраковки из-за низких надоев молока  

снижался до 2008 года, после чего наблюдалась 

небольшая восходящая тенденция. Данное 

сокращение, вероятно, связано с отбором коров 
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по геному с высокой молочной продуктив- 

ностью, что снижает относительный риск  

выбраковки1 [3, 4].  
Основными причинами выбытия коров 

голштино-фризской породы в Польше являлись: 
репродуктивные расстройства – 40 %; болезни 
вымени – 13–15 %; заболевания костяка и конеч-
ностей – более 10 %. Кривые выживаемости 
коров отдельных категорий выбраковки по 
методу Каплана-Мейера имели схожую форму. 
Наибольшее влияние на выбытие животных 
оказали факторы: возраст первого отела, про-
должительность лактации, интервал между 
отелами, субиндекс продуктивности, племенная 
ценность по долголетию, темперамент и сред-
несуточный удой [5]. 

По данным наших зарубежных партнеров, 
общий коэффициент выбраковки молочных коров 
в Эстонии составил 26,24 %, а в Нидерландах – 
28,0 %. Наиболее распространенными причи-
нами выбраковки были заболевания ног (26,4 %), 
далее заболевания вымени (22,6 %), нарушения 
обмена веществ и пищеварения (18,1 %) и про-
блемы с фертильностью (12,5 %). К факторам, 
предшествующим выбытию животных, отно-
сятся: голштинская порода в целом, поздние 
отелы, меньшая племенная ценность по  
молочной продуктивности, поздний возраст 
первого отела, более длительный интервал между 
отелами, необходимость родовспоможения, 
мертворождение и рождение двойни. Такие 
показатели, как низкий надой молока, коли- 
чество соматических клеток более 200 000 в мл 
и соотношение жир/белок более 1,5 при первом 
пробном доении после отела являются предпо-
сылкой для последующей выбраковки коров  
во время лактации. Коровы из крупных высоко-
продуктивных стад имеют бóльшую предрас-
положенность к выбраковке [6, 7]. 

Анализ данных, охватывающий период 

с 1996 по 2020 г., по голштинской породе,  

разводимой в Канаде, показал выбраковку  

3 096 872 коров из 9 683 стад. Репродуктивные 

проблемы были основной причиной выбытия, 

на которую приходилось 23,02 %, далее следо-

вали проблемы, связанные с низкой молочной 

продуктивностью (20,82 %), здоровьем в целом 

(20,39 %), проблемы с экстерьером (13,69 %), 

экономические факторы (13,10 %), несчастные 

случаи (5,67 %), возрастные причины (1,67 %) 

и проблемы с молокоотдачей (1,63 %). Почти 

58 % коров были забиты после  47-месячного 
 

 

 

 

возраста. Наблюдаемая частота выбраковки  

по экономическим причинам была ниже,  

чем ожидалось с 1996 по 2014 г. и выше, чем 

в период с 2015 по 2020 г. Наибольшую частоту 

выбраковки имели проблемы с воспроиз-

водством: в осенний период – 24,54 %; зимний 

– 24,02 %; весенний – 22,51 %, тогда как про-

блемы со здоровьем преобладали в летнем 

сезоне – 22,51 %. Небольшой срок продуктив-

ного использования (25,50 %) и низкая молочная 

продуктивность (27,71 %) были наиболее частыми 

причинами выбраковки в провинциях Квебек 

и Онтарио. Репродуктивные патологии чаще 

всего встречались во всех климатических зонах 

на основе климатической классификации 

Кеппена, за исключением Csb (сухой летний 

субтропический или средиземноморский климат) 

и Bsk (степной климат средних широт), которые 

соответствуют небольшим регионам Канады, 

где низкая молочная продуктивность была 

наиболее частой причиной выбраковки (29,42  

и 21,56 % соответственно). Нарушения репро-

дуктивной системы и молочная продуктивность 

являлись основными причинами выбраковки  

в большинстве экозон, за исключением Боре-

ального щита и Атлантического морского  

побережья, где проблемы со здоровьем имели 

самую высокую частоту (25,12 и 23,75  %  

соответственно) [8]. 

Из данных О. В. Горелика с соавт., взятых 

в одном из хозяйств Московской области, зани-

мающимся разведением голштинизированного 

черно-пестрого скота видно, что основными 

причинами выбраковки коров являются: травмы 

и хирургические заболевания – 33,7 %; пато- 

логия молочной железы – 21,7 %, патология  

репродуктивной системы и селекционные  

признаки, а также яловость – по 16,3 %. Детали-

зация причин выбытия маточного поголовья  

показала, что наиболее частыми из них являются 

трудные роды и послеродовые осложнения,  

мастит, бурсит, яловость. Установлено, что 

больше всего от общего поголовья животных 

было выбраковано в линии Пабст Говернер 

882933, что объясняется не долей брака, а неболь-

шим количеством животных этой линии.  

Основной причиной выбраковки коров этой  

линии являлась патология опорно-двигательной 

системы, а именно травмы конечностей: разрыв 

и растяжение связок – 57,1 %. Анализ причин 

выбраковки коров других линий показал, что  

1Database. Culling and Replacement Rates in Dairy Herds in Canada. 2020. [Электронный ресурс].  

URL: https://www.dairyinfo.gc.ca/eng/dairy-statistics-and-market-information/dairy-animal-genetics/culling-and-replace-

ment-rates-in-dairy-herds-in-canada/?id=1502475693224 (дата обращения: 25.06.2025). 

https://www.dairyinfo.gc.ca/eng/dairy-statistics-and-market-information/dairy-animal-genetics/culling-and-replace-ment-rates-in-dairy-herds-in-canada/?id=1502475693224
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среди линии Вис Бэк Айдиал 1013485 наблю-

далось больше, чем в других, животных с пато-

логией опорно-двигательной системы (37,5 %); 

линии Рефлекшн Соверинг 198998 – несчастных 

случаев и травм (34,6 %); в группе коров линии 

Монтвик Чифтейн 95679 отмечено значительное 

количество случаев патологии молочной железы 

(27,2 %) и яловость (21,2 %) от общего количе-

ства выбракованных животных [9]. 

Анализ данных сельскохозяйственных 

предприятий Свердловской области выявил, 

что основными причинами выбытия коров из 

основного стада являются заболевания вымени 

14,7 %, снижение продуктивности – 15,3 % 

и гинекологические заболевания – 25,6 %.  

Высокий уровень выбраковки коров негативно 

сказывается на рентабельности молочного 

производства. Чтобы минимизировать потери, 

требуется выполнение противомаститных 

программ, вследствие чего увеличится продук-

тивное долголетие. Также необходима даль-

нейшая селекция черно-пестрой породы  

по пригодности к машинному доению, включая 

формы, размер сосков и вымени [10]. 

В Пышминском районе Свердловской 

области выбытие коров черно-пестрой породы 

из стада чаше всего происходит из-за болезней 

вымени – 24,1 %, заболеваний конечностей – 

20,5 %, нарушений работы репродуктивной  

системы – 22 %, по причине травм и несчастных 

случаев бракуется 7,8 %. Наибольший удельный 

вес в структуре выбытия имеют заболевания 

половых органов, в основном у коров второй 

лактации – 27,6 %, у первотелок – 23,2 %;  

болезни вымени с возрастом имеют тенденцию 

к увеличению с первой до пятой лактации. 

Наибольшее количество коров по заболева-

ниям ног выбыло во время четвертой лактации 

– 27,5 %. В общем, причины заболеваемости  

и выбытия коров следующие: первая – заболе-

вания, вызванные нарушениями кормления, 

условий содержания и доения – более 80 %; 

вторая – травматизм – 7,7 %; третья – послед-

ствия тяжело протекающих отелов – 5,5 %; 

четвертая – продажа населению – 2,6 % [11]. 

Анализ, проведенный на коровах айршир-

ской породы с вариацией на 13 классов по при-

чине выбытия со средним удоем за 1-ю лакта-

цию 8601 кг молока, что меньше сверстниц  

на 124 кг, и качественными показателями 

3,97 % жира и 3,32 % белка, установил, что  

в среднем по выборке коэффициент инбри-

динга равен 3,50 % с вариацией по группам  

от 2,16 до 4,59 %. Больше всего сверстницам  

по удою за 1-ю лактацию уступали коровы  

со следующими причинами выбытия: низкая 

продуктивность и зообрак (-415 кг); болезни 

вымени (-222 кг) и конечностей (-144 кг); гине-

кологические заболевания и яловость (-134 кг). 

Взаимосвязь инбридинга с абсолютными пока-

зателями и племенной ценностью продуктивных 

признаков низкая, но отрицательная с удоем 

(-0,022 и -0,014 соответственно) и положительная 

с жирностью (+0,053 и +0,036) и содержанием 

белка в молоке (+0,048 и +0,027). С использова-

нием однофакторного дисперсионного анализа 

выявлено достаточно высокое и достоверное 

совокупное влияние метода выведения и степени 

инбридинга на удой и причины выбытия анали-

зируемых животных (35,1 и 24,8 % соответ-

ственно). Распределение выбывших по разным 

причинам коров в зависимости от метода выве-

дения и степени инбридинга показало, что среди 

них больше коров кроссированных (59,7 %)  

по сравнению с коровами, полученными линей-

ным разведением (40,3 %). Доля выбытия  

в первой группе больше по причине гинеколо-

гических заболеваний и яловости (19,1 против 

18,5 %), болезней конечностей (14,8 против 

12,9 %), болезней обмена веществ (15,6 против 

12,2 %). При рассмотрении степени инбри-

динга вне зависимости от метода выведения 

выявлено, что бóльшую часть выборки состав-

ляют коровы с умеренной степенью инбри-

динга (63,2 %) против 28,3 % с близким род-

ством, в группе умеренно инбридированных 

коров по основным причинам выбытия доля 

животных больше на 1,4–6,6 % [12].  

Стоит отметить, что научных работ по 

оценке влияния уровня инбридинга на причины 

выбытия коров почти нет, особенно с геном-

ным инбридингом, что задает нашему исследо-

ванию новизну и актуальность по причине  

постоянного увеличения среднего уровня 

инбридинга быков-производителей в попу- 

ляции на протяжении последних десятилетий. 

Увеличение продолжительности жизни 

коров позволит снизить затраты на сохранность 

поголовья и повысить маржинальность (рента-

бельность) комплекса, одновременно улучшая 

как благополучие животных, так и качество 

жизни, способствуя более устойчивому разви-

тию молочной промышленности [13]. 

Цель исследования – изучить влияние 

уровня гомозиготности и геномного инбри-

динга на показатели выбытия черно-пестрого 

и голштинского скота в популяции Московской 

области.  
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Научная новизна – применение полно- 
геномных данных по SNP-чипам для оценки 

влияния инбридинга на показатели выбра-
ковки, а также выявление специфических зако-

номерностей влияния уровня гомозиготности 
на различные причины выбытия и установление 

количественных показателей увеличения выбра-
ковки при различных уровнях инбридинга. 

Определение пороговых значений уровня гомо-
зиготности, оказывающих негативное влияние 

на показатели выбраковки. Выявление наиболее 

чувствительных к инбридингу причин выбытия 
животных.  

Материал и методы. Рассмотрены 
причины выбытия 34280 коров – дочерей  

307 быков-производителей, участвующих в селек-
ционном процессе в Московской области,  

прошедших процедуру генотипирования по STR 
(Short Tandem Repeats, микросателлиты)  

и SNP-маркерам (Single Nucleotide Polymorphism, 
однонуклеотидные полиморфизмы). Коэффи-

циент инбридинга (Fx) рассчитывали по фор-
муле Райта-Кисловского с умножением на 100 %. 

Далее, коэффициент инбридинга быков присва-
ивали их дочерям. Весь массив данных ранжи-

ровали на 2 группы: в первую для класси- 
ческого расчета, по данным племенного учета, 

вошли аутбредные быки и животные с коэф-

фициентом инбридинга до 3,13 % включи-
тельно (Fx = 0–3,13 %), во вторую – быки 

с Fx = 3,22–12,5 %.  

Для расчета по STR-маркерам исполь- 

зовали уровень гомозиготности (Ca) быков-

производителей черно-пестрого и голштин-

ского скота Московской области. Выделение 

геномной ДНК проводили из спермы быков  

с помощью колонок Nexttec (Nexttec Biotech-

nologie GmbH, Германия) в соответствии  

с рекомендациями производителя. В качестве 

ДНК-маркеров использовали мультиплексную 

панель из 12 микросателлитных локусов: 

TGLA227, BM2113, TGLA53, ETH10, SPS115, 

TGLA122, INRA23, TGLA126, BM1818, ETH3, 

ETH225, BM1824. Продукты амплификации 

для их последующей детекции подвергали 

анализу на капиллярном генетическом анали-

заторе ABI 3130xl Genetic Analyzer («Applied 

Biosystems», «Life technologies», США). Инфор-

мацию о длине аллелей по исходным данным 

получили с помощью программы Gene Mapper v.4 

(«Applied Biosystems», «Life technologies», США). 

Статистическую обработку результатов прово-

дили в программе GenAlEx 6.5.1. [14]. 

Непосредственный расчет индивидуальной  

гомозиготности проводили как отношение 

количества гомозиготных локусов к общему 

количеству анализируемых локусов, причем 

использовали локусы с полными данными.  

Локусы, в которых значились нулевые аллели 

0/0, не принимали в расчет при отношении  

к количеству гомозиготных вариантов. Показа-

тель уровня гомозиготности быков присваи-

вался дочерям. Весь массив данных ранжировали 

на группы – в первую группу вошли особи с  

Ca = 0–30 %, во вторую – особи с Ca = 33–77 %. 

Для расчета по SNP-маркерам образцы 

ДНК были получены от быков-производителей 

изучаемой выборки скота Подмосковья. Для 

исследований на основе геномной информации 

животных генотипировали с помощью биочипа 

Illumina Bovine SNP50K v2 BeadChip плот- 

ностью 54609 SNP. Анализ паттернов гомози-

готности (ROH) проводили с использованием 

пакета Plink 1.9 [15]. Размер паттернов гомози-

готности у быков-производителей для изучения 

генетической архитектуры популяций нахо-

дили с применением пакета cgaTOH [16]. ROH 

определяли при условии, если 15 или более  

последовательных гомозиготных SNP присут-

ствовали на исследуемом участке генома при 

плотности не менее 1 SNP на каждые 100 кb  

с промежутками между ними не более 1000 кb. 

Уровень геномного инбридинга рассчитывали 

как отношение суммы всех длин ROH в милли-

онах пар-нуклеотидов (м.п.н.) в геноме быка-

производителя к общему размеру генома в м.п.н. 

для 29 аутосом крупного рогатого скота, пере-

крываемых SNP, выраженному в процентах. 

При использовании 50К панели средней плотно-

сти происходит переоценка коротких (1–4 м.п.н.) 

ROH, тогда как 600К (Bovine HD) панель высокой 

плотности недооценивает ROH более 8 м.п.н. 

[17]. Следовательно, для корректной оценки 

ROH на 50К панели необходимо учитывать 

ROH более 4 м.п.н. [18]. В связи с этим, весь 

массив дочерей, после присвоения геномного 

коэффициента инбридинга (inbreeding coefficient 

determined using ROH, FROH) отца, был разделен 

на две группы по величине этого показателя:  

в первую входили животные с FROH = 0,55–1,01 %, 

во вторую – FROH = 1,11–17,71 %. 

Результаты и их обсуждение. Для пони-

мания основных зависимостей был произведен 

расчет причин выбытия коров совместно  

с коэффициентом инбридинга, рассчитанным 

по данным родословного учета посредством 

формулы Райта-Кисловского, процентное выра-

жение которой используется в базах племен-

ного учета ИАС СЕЛЭКС [19]. Исходя из 
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названия статьи и общего смысла публикации, 

классический расчет дается для наглядности  

и не является основным. В данном исследовании 

упор ставится на современные методы анализа 

посредством информации по геному, где исклю-

чены все возможные неточности ведения баз 

данных племенного учета. Поскольку в расчетах 

использованы данные племенных быков-про-

изводителей, родословная каждого из них 

не вызывает сомнения, тем не менее все животные 

были проверены вручную на влияние челове-

ческого фактора, а именно допущения ошибок 

и неточностей. Верификация записей о проис-

хождении по отцовской и материнской линиям, 

а именно число предков от общего родоначаль-

ника по отцовской и материнской линиям зало-

жено в формулу. Коэффициент инбридинга 

определяли, используя данные по четырем 

рядам предков. В первую группу вошли аут-

бредные животные и быки с коэффициентом 

инбридинга до 3,13 %. Количество животных 

с нулевым коэффициентом инбридинга соста-

вило 8974 головы, что эквивалентно 31,337 % 

от исследуемой группы. Градация в группах 

(табл. 1) обусловлена максимально рекомендо-

ванным процентом инбридинга при линейном 

разведении или 1/8 шага по общепринятой 

классификации путевых коэффициентов Райта, 

а также его незначительным уровнем для оказа-

ния негативного влияния при высоких степенях, 

приводящих к инбредной депрессии. Возмож-

ность формирования группы с коэффициентом 

инбридинга от 3,22 до 6,69 % отвергается  

в связи с малым количеством животных,  

и остается при таком объединении группа  

с Fx = 7,03–12,0 % и критическими показате-

лями нормальности распределения получае-

мых данных, обусловленных критериями Кол-

могорова-Смирнова и Шапиро-Уилка. В связи  

с этим, объединение групп в одну – вторую  

с численностью 5643 голов и Fx = 3,22–12,5 %, 

которая и так в 5 раз меньше по количеству 

животных, чем первая, является обоснованным. 

Основными причинами выбытия, отме-

ченными во всех градациях, были болезни 

конечностей, трудные роды, осложнения и зоо-

брак. Причины выбытия коров даны в точности 

как в системе ИАС СЕЛЭКС, что исключает 

вопрос по классификации данных и объеди- 

нения их в какие-либо группы, за исключением 

прочих причин куда вошли: племпродажа, 

продажа населению, отравление кормами, 

несчастные случаи, отравление пестицидами  

и удобрениями, спецзабой, причина не выяс-

нена, прочие. Акцент на отдельных причинах 

выбытия, а не их системная группировка дает 

возможность наиболее точно оценить влияние 

инбридинга, что и является целью нашего  

исследования (табл. 1). 

Анализ результатов показал, что с увели-

чением коэффициента инбридинга во второй 

группе по сравнению с первой увеличивался 

процент выбытия животных по таким показа-

телям, как болезни конечностей – на 0,489 %, 

трудные роды и осложнения – на 0,861 %, зоо-

брак – на 2,735 %, болезни пищеварительной 

системы – на 0,522 %, перикардит – на 0,308 %, 

прочие неинфекционные болезни – на 0,19 %, 

мастит на – 0,145 %, бурсит – на 0,144 % и другие 

причины, которые имели незначительное 

процентное увеличение (табл. 1).  

В наших исследованиях рассматривался 

вопрос установления влияния на причины  

выбытия следующих факторов – коэффициента 

инбридинга, уровня гомозиготности и геном-

ного инбридинга, т. е. подразумевающее срав-

нение нескольких дисперсий в зависимости 

от разного уровня гомозиготности. Попарно 

сравнивать дисперсии (различия) мы посчи-

тали некорректным. В дисперсионном анализе 

для сравнения нескольких дисперсий суще-

ствует ряд специальных критериев, наиболее 

понятных из которых g-критерий Кохрена, 

предполагающий независимость распределения 

данных, прошедших тесты на нормальность 

(Колмогорова-Смирнова; Шапиро-Уилка). 

Критерий Бартлетта в данном случае являлся 

косвенно проверяющим. Отмечено достоверное 

различие между исследуемыми группами  

по средствам непараметрической статистики 

по g-критерию Кохрена с помощью G-теста  

и критерия Бартлетта на уровне значимости  

α = 0,05. По этим критериям разница между  

выборками считается достоверной, если G˃Gкр 

(G критическое значение) и Т˃Ткр (Т крити- 

ческое значение). В наших расчетах это условие 

соблюдается: по Кохрену G = 0,91, Gкр = 0,31; 

по Бартлетту Т = 187,05, Ткр = 40,11. 

Нами был проведен расчет Хи-квадрата 

Пирсона посредством математического груп-

пирования данных. Согласно результатам, 

наблюдаемая и ожидаемая частоты согласо-

ванны, нулевая гипотеза не была отклонена,  

а, следовательно, соответствует полученным 

данным. Расчетное значение χ2 = 16,328 при  

χ2 (критическом) = 31,143 и p-value = 0,635,  

что больше р = 0,05.  
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Таблица 1– Выбытие коров в зависимости от коэффициента инбридинга отцов, рассчитанного по данным 

родословного учета (коэффициент Райта-Кисловского), % /  

Table 1 – Cow culling depending on the inbreeding coefficient of fathers, calculated based on pedigree data 

(Wright-Kislovsky coefficient), % 
 

Причина выбытия / Culling reason  

(n = 34280) 

Коэффициент инбридинга (Fx) /  

Inbreeding coefficient (Fx) 

0–3,13  

(n = 28637, или 83,54 %) 

3,22–12,5 

(n = 5643, или 16,46 %) 

Грыжа / Hernia 0,007 0,018 

Эмфизема / Emphysema 0,021 0,035 

Туберкулез / Tuberculosis 0,010 0,035 

Пиометра / Pyometra 0,014 0,035 

Плеврит / Pleurisy 0,045 0,053 

Аборт / Abortion 0,105 0,106 

Ацидоз рубца / Scar acidosis 0,080 0,124 

Скручивание матки / Uterine torsion 0,108 0,124 

Выпадение влагалища / Vaginal prolapse 0,080 0,160 

Сальпингит / Salpingitis 0,154 0,160 

Недостатки экстерьера / Exterior defects 0,080 0,177 

Болезни сердечно-сосудистой системы / 

Cardiovascular diseases 
0,112 0,177 

Эндометрит / Endometritis 0,182 0,248 

Хирургические болезни / Surgical diseases 0,136 0,248 

Бронхопневмония / Bronchopneumonia 0,314 0,479 

Артрит / Arthritis 0,541 0,674 

Травмы конечностей / Extremity injuries 0,363 0,692 

Кетоз / Ketosis 0,716 0,887 

Абсцесс / Abscess 0,870 1,170 

Бурсит / Bursitis 1,736 1,880 

Мастит / Mastitis 1,788 1,933 

Прочие неинфекционные болезни /  

Other non-infectious diseases 
2,169 2,359 

Перикардит / Pericarditis 3,576 3,884 

Яловость / Infertility 4,124 4,185 

Болезни пищеварительной системы /  

Digestive system diseases 
6,394 6,916 

Зообрак / Zoobrak 4,837 7,572 

Трудные роды и осложнения /  

Difficult labor and complications 
7,261 8,122 

Болезни конечностей / Extremity diseases 13,467 13,956 

Прочее / Other 50,709 43,589 

 

Для формирования групп в расчете зави-
симости выбытия коров от уровня гомозигот- 
ности отцов руководствовались принципом, 
аналогичным классическому варианту при 
использовании коэффициента инбридинга,  
а именно: в первую группу вошли дочери полно-
стью гетерозиготных быков-производителей 
и животные с уровнем гомозиготности до 30 %, 
во вторую – коровы с Ca = 33–77 %. Коли-

чество полностью гетерозиготных животных 
с Са = 0 % составило 2876 голов, или 12,75 %  
от исследуемой группы (табл. 2).  

Результаты анализа данных таблицы 2 
показывают схожие зависимости с результа-
тами классического расчёта на основе родо-
словных (коэффициент Райта-Кисловского). 
Так, выбытие коров по причине болезней  
конечностей имеет самый большой процент  
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по сравнению с другими причинами и увеличи- 
вается на 0,882 % во второй группе по сравне-
нию с первой группой искомой градации.  
К остальным наиболее значимым в процентном 
выражении причинам можно отнести: трудные 
роды и осложнения – увеличение на 0,263 %, 
остеомаляция – на 0,172 %, зообрак – на 1,818 %, 
прочие неинфекционные болезни – на 0,533 %, 

мастит – на 0,384 % и другие причины, имеющие 

незначительное увеличение в процентном 

выражении. Отмечено достоверное различие 

между первой и второй группами по Кохрену  

G = 0,68 с её критическим значением Gкр = 0,32, 

и по Бартлетту Т=145,09 при Ткр = 37,65  

при уровне значимости α = 0,05. 

 

Таблица 2 – Выбытие коров в зависимости от уровня гомозиготности отцов, рассчитанного по STR-маркерам, % / 

Table 2 – Cow culling depending on the level of homozygosity of fathers calculated by STR markers, % 
 

Причина выбытия / Culling reason 

(n = 34280) 

Уровень гомозиготности (Ca) / Homozygosity level (Ca) 

0–30  

(n = 22556, или 65,80 %) 

33–77  

(n = 11724, или 34,20 %) 

Туберкулез / Tuberculosis 0,009 0,026 

Плеврит / Pleurisy 0,035 0,068 

Клостридиоз / Clostridiosis 0,040 0,060 

Старость / Old age 0,053 0,060 

Выпадение влагалища / Vaginal prolapse 0,089 0,102 

Смещение сычуга / Abomasal displacement 0,093 0,136 

Скручивание матки / Uterine torsion 0,106 0,119 

Хирургические болезни / Surgical diseases 0,129 0,205 

Сальпингит / Salpingitis 0,137 0,188 

Послеродовой парез / Postpartum paresis 0,195 0,256 

Перитонит / Peritonitis 0,226 0,316 

Бронхопневмония / Bronchopneumonia 0,270 0,478 

Флегмона / Phlegmon 0,341 0,435 

Тимпания рубца / Tympania of the rumen 0,386 0,554 

Травмы конечностей / Extremity injuries 0,395 0,461 

Артрит / Arthritis 0,554 0,580 

Кетоз / Ketosis 0,705 0,819 

Лейкоз / Leukosis 1,428 1,800 

Мастит / Mastitis 1,680 2,064 

Прочие неинфекционные болезни /  

Other non-infectious diseases 
2,017 2,550 

Малопродуктивность / Low productivity 3,019 3,062 

Яловость / Infertility 4,110 4,179 

Зообрак / Zoobrak 4,664 6,482 

Остеомаляция / Osteomalacia 6,455 6,627 

Трудные роды и осложнения /  

Difficult labor and complications 
7,311 7,574 

Болезни конечностей / Extremity diseases 13,243 14,125 

Прочее / Other 52,31 46,673 

 

Произведенный расчет Хи-квадрата  

Пирсона показал, что наблюдаемая и ожидаемая 

частоты согласованны, нулевая гипотеза не была 

отклонена, а, следовательно, не противоречит 

наблюдаемым данным. Расчетное значение  

χ2 = 37,452 при χ2 (критическом) = 37,652 и  

p-value = 0,052, что больше р = 0,05.  

В связи с тем, что геномный коэффициент 

инбридинга более точен по сравнению с инфор-

мацией, полученной по родословным данным  

и данным микросателлитных профилей, о чем 

говорит отсутствие в выборке животных с нуле-

вым коэффициентом геномного инбридинга 

несмотря на то, что при расчетах, показанных 
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ранее, имелись особи с Fx = 0 % и Са = 0 %,  

а выборка при этом не менялась. Группирование 

на аутбредных животных и животных с незна-

чительным коэффициентом геномного инбри-

динга (до 1 %) против всех остальных логично 

и обоснованно по причине точного понимания 

наличия влияния FROH на причины выбраковки, 

т. е. либо особи имеют процент инбредности, 

который оказывает влияние на причины выбытия, 

либо нет. Наличие животных с FROH до 1 % или 

1,01 % по факту в первой группе обусловлено 

критическим пониманием незначительности 

возможного влияния уровня геномного инбри-

динга на исследуемые показатели. Следова-

тельно, мы опять делим животных на две 

группы, а именно на аутбредных животных 

и животных с незначительным коэффициентом 

геномного инбридинга (до 1 %) против всех 

остальных. Количество животных с FROH = 0,55 % 

составило 85 голов, или 14,886 % от исследуемой 

группы. Фактические группы, исходя из реаль-

ных коэффициентов геномного инбридинга 

у исследуемых животных, будут иметь следую-

щий вид: в первую группу войдут быки-произ-

водители с FROH = 0,55…1,01 %, во вторую –  

с FROH = 1,11…17,71 %. Подобная градация 

обусловлена отличием между группами с незна-

чительным коэффициентом геномного инбри-

динга (до 1 %), и остальными инбредными  

животными (табл. 3). Анализ литературных 

данных показал, что градация на аутбредных 

и инбредных животных в целом свойственна 

отечественным ученым и используется для  

понимания влияния инбридинга на рассматри-

ваемые признаки, такие как молочная продук-

тивность, воспроизводство или экстерьер [20, 21]. 

 
Таблица 3 – Выбытие коров в зависимости от коэффициента геномного инбридинга отцов, рассчитан-

ного по SNP-маркерам, % / 

Table 3 – Cow culling depending on the genomic inbreeding coefficient of fathers, calculated using SNP markers, % 
 

Причина выбытия / Culling reason 

(n = 34280) 

Коэффициент геномного инбридинга (FROH) /  

Genomic inbreeding coefficient (FROH) 

0,55–1,01  

(n = 571, или 1,66 %) 

1,11–17,71  

(n = 33709, или 98,34 %) 

Артрит / Arthritis 0,175 0,570 

Травмы вымени / Udder injuries 0,175 0,320 

Абсцесс / Abscess 0,350 0,929 

Зообрак / Zoobrax 0,525 5,367 

Кетоз / Ketosis 0,701 0,745 

Мастит / Mastitis 1,051 1,824 

Бурсит / Bursitis 1,401 1,765 

Атрофия вымени / Udder atrophy 1,576 2,272 

Болезни дыхательной системы /  

Respiratory system diseases 
3,503 3,649 

Яловость / Infertility 3,853 4,138 

Гинекологические болезни /  

Gynecological diseases 
5,604 6,568 

Трудные роды и осложнения /  

Difficult labor and complications 
5,954 7,425 

Болезни конечностей / Limb diseases 11,559 13,578 

Прочее / Other 63,573 50,85 

 

Анализ данных, приведенных в таблице 3, 

показал, что с возрастанием коэффициента  

геномного инбридинга увеличивается процент 

выбытия животных по причинам, схожим  

с результатами двух, приведенных выше рас-

четов. Таким образом, можно отметить, что  

во второй группе по сравнению с первой увели-

чивается выбытие по таким причинам, как 

болезни конечностей – на 2,019 %, трудные 

роды и осложнения – на 1,471 %, гинеколо- 

гические болезни – на 0,964 %, болезни дыха-

тельной системы – на 0,146 %, атрофия вымени 

– на 0,696 %, бурсит – на 0,364 %, мастит –  

на 0,774 %, кетоз – на 0,044 %, зообрак –  

на 4,841 %, артрит – на 0,394 % и другие 

причины с низким процентным изменением. 
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Между исследуемыми группами отмечено  

достоверное различие по Кохрену G = 0,51  

при Gкр = 0,49 и по Бартлетту Т = 39,25 при  

Ткр = 22,36 при уровне значимости α = 0,05.  

Для более лучшей визуализации построен 

график причин выбытия животных в зависи-

мости от коэффициента инбридинга по Райту-

Кисловскому и геномного инбридинга, рассчи-

танного по ROH паттернам (рис.).  
 

 
 

Рис. Выбытие животных в зависимости от коэффициента инбридинга Райта-Кисловского (Fx) и  

геномного инбридинга (inbreeding coefficient determined using ROH, FROH): 1 – Артрит; 2 – Кетоз; 3 – Абсцесс; 

4 – Бурсит; 5 – Мастит; 6 – Яловость; 7 – Зообрак; 8 – Трудные роды и осложнения; 9 – Болезни конечностей / 

Fig. Reasons for animal culling depending on Wright-Kislovsky inbreeding coefficient (Fx) and genomic  

inbreeding (inbreeding coefficient determined using ROH, FROH): 1 – Arthritis; 2 – Ketosis; 3 – Abscess; 4 – Bursitis; 

5 – Mastitis; 6 – Infertility; 7 – Zoobrak; 8 – Difficult labor and complications; 9 – Extremity diseases 
 

Посредством математического группиро-

вания данных произведен расчет Хи-квадрата 

Пирсона. Согласно результатам, наблюдаемая 

и ожидаемая частоты согласованны, нулевая  

гипотеза не была отклонена, а, следовательно, 

не противоречит наблюдаемым данным. Расчет-

ное значение χ2 = 8,997 при χ2 (критическом) = 

21,026 и p-value = 0,703, что больше р = 0,05.  

Результат не противоречит гипотезе о равенстве 

частот и вовсе ее не доказывает, поскольку 

нулевую гипотезу невозможно доказать,  

а только отклонить.  

В таблице 4 проведен сравнительный 

анализ распределений коэффициентов инбри-

динга, рассчитанных по геномным данным  

и данным родословного учета, который демон-

стрирует логичное возрастание средних показа-

телей Fx, FROH и Са по мере увеличения иссле-

дуемых коэффициентов по анализируемым 

группам, что подтверждает изученные нами 

ранее зависимости. 
 

Таблица 4 – Сравнительный анализ распределений коэффициента инбридинга по Райту-Кисловскому 

(Fx), уровня гомозиготности по STR-маркерам (Са) и геномного инбридинга по SNP-маркерам 

(inbreeding coefficient determined using ROH, FROH), % /  
Table 4 – Comparative analysis of distributions of the Wright-Kislovsky inbreeding coefficient (Fx), the level 

of homozygosity for STR markers (Ca), and genomic inbreeding for SNP markers (inbreeding coefficient de-

termined using ROH, (FROH), % 
 

Группа / Group Fx Ca FROH 

Fx = 0–3,13 % (n = 258) 0,81 26,89 6,83 

Fx = 3,22–5,86 % (n = 39) 3,87 27,92 9,68 

Fx = 6,69–12,5 % (n = 10) 7,77 41,38 12,35 

FROH = 0,55–5 % (n = 78) 0,62 23,66 3,46 

FROH = 5,05–9,99 % (n = 165) 1,25 28,08 7,33 

FROH = 10,01–17,71 % (n = 64) 2,85 30,64 12,26 
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Резюмируя вышесказанное, стоит отме-

тить, что расчеты, проведенные различными 

методами: по родословным данным, с помощью 

микросателлитных профилей и SNP-чипов  

по средствам однонуклеотидных полимор-

физмов, паттернов гомозиготности продемон-

стрировали закономерность увеличения процента 

выбытия животных в зависимости от уровня 

гомозиготности и геномного инбридинга.  

Использование полногеномных данных по 

SNP-чипам для этих целей показало свою акту-

альность наряду с STR-профилями, исполь- 

зуемыми в основном для определения чистопо-

родности [22, 23]. Подобные закономерности 

отмечались нами ранее в случае рассмотрения 

вопроса по признакам экстерьера, молочной 

продуктивности первотелок, собственной про-

дуктивности быков-производителей [24, 25, 26]. 

Заключение. Исходя из вышеизложенного, 

следует, что геномный инбридинг и уровень 

гомозиготности оказали отрицательное влияние 

на частоту выбытия животных. Так, основными 

причинами выбраковки животных являлись: 

болезни конечностей, трудные роды и ослож-

нения, гинекологические болезни, болезни  

обмена веществ, зообрак. Можно констатировать, 

что частота выбытия в группах инбредных 

животных увеличивалась на 0,011–4,840 % 

по сравнению с аутбредными и имеющими  

незначительный или допустимый коэффициент 

инбридинга при линейном разведении. При 

дальнейшей селекционной работе рекомендуем 

вести контроль уровня гомозиготности, опираясь 

на точный расчет с помощью ДНК-чипов высокой 

плотности для сохранения продуктивной  

жизнеспособности животных. 
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