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ДИНАМИКА КОЭФФИЦИЕНТОВ РЕГРЕССИИ bI

 В ЗАВИСИМОСТИ ОТ ИЗМЕНЕНИЯ 
СЕЛЕКЦИОННО-ГЕНЕТИЧЕСКИХ ПАРАМЕТРОВ 
ПРИ ОЦЕНКЕ И ОТБОРЕ МОЛОЧНОГО СКОТА 

ПО КОМПЛЕКСУ ПРИЗНАКОВ

В.П.Гавриленко, доктор сельскохозяйственных наук
ФГОУ ВПО «Ульяновская государственная сельскохозяйственная академия»

Современная селекция животных осно-
вана на учете ряда ведущих признаков отбора: 
уровня продуктивности, регулярной плодо-
витости, приспособленности к комплексной 
механизации, устойчивости к заболеваниям 
и т.д. Однако, чем больше признаков отбора, 
тем меньше вероятность прогресса по каждо-
му из них [5]. Поэтому для оптимизации от-
бора животных по комплексу хозяйственно-
биологических признаков целесообразно 
применять метод селекционных индексов [1], 
[3], [4]. Исследования проведены на живот-
ных симментальской породы в племенном за-
воде «10-лет Октября» Черниговской области. 
Исходные данные для расчета селекционного 
индекса следующие: наследуемость (h2

i) удоя, 
содержания жира в молоке и коэффициента 
воспроизводства в среднем за первые три лак-
тации соответственно равны 0,48; 0,60 и 0,14; 
стандартное отклонение этих признаков (Si) 
– 921; 0,10 и 7,58; коэффициенты фенотипи-
ческой корреляции между признаками (rIJ) – 
0.087; -0,28 и 0,06, генетической (rgij) – 0.082; 
0,045 и 0,69, а весовые значения признаков (ai) 
– 0.3;165 и 185. 

Селекционный индекс (SI) вычисляли 
по уравнению множественной регрессии: SI = 
bi Σ (xi- ix ),где bi – коэффициенты регрессии; 

xi– фенотипические показатели животных; ix  

– фенотипические показатели популяции, ста-
да.

Частные коэффициенты регрессии bi 
были вычислены c учетом наследуемости (h2

i), 
фенотипического стандартного отклонения 
(σi), экономического значения каждого при-
знака в селекции (ai), а также фенотипических 
(rIJ) и генетических (rgij) корреляций между 

ними. При этом вектор частных коэффициен-
тов регрессии b получен умножением обрат-
ной фенотипической P-1 и генетической  G 
матриц на вектор весовых коэффициентов 
признаков a: ,aGPb 1 ××= −  с учетом 

трех признаках селекции: удоя, содержание 
жира в молоке и коэффициента воспроизвод-
ства (КВ), [2].

Стандартное отклонение селекционного 
индекса (σI) и суммарного генотипа (σH) опре-
деляли по следующим формулам: 

где – a′, b′– транспонированные векто-
ры a и b; P – фенотипическая матрица вари-
анс и коварианс; G – генетическая матрица.

Коэффициент корреляции между се-
лекционным индексом и суммарным гено-
типом (RIH) вычисляли по следующей фор-
муле:  RIH = σI/σH. Так как частные 
коэффициенты регрессии bi в формуле се-
лекционного индекса (SI) задают величину 
и направление отбора каждой оцениваемой 
особи по комплексу признаков, методом мо-
делирования на ЭВМ определяли зависи-
мость частных коэффициентов регрессии bi 
от величины наследуемости h2

i, фенотипи-
ческого стандартного отклонения Si, фено-
типической rij и генетической rgij корреля-
ции между признаками. При этом методом 
моделирования на ЭВМ уравнений 

,aGPb 1 ××= − ; bPbI ××= 'σ ;

aGaH ××= 'σ  и RIH = σI / σH нами изучена 

динамика коэффициентов регрессии bi в зави-
симости от изменения наследуемости ( 2

ih ) 
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признаков, включенных в селекционный 
индекс, стандартного отклонения признаков 
(Si), фенотипической (rij) и генетической 
(rgij) корреляции между признаками, а так-
же  весовых коэффициентов (ai).

При этом также было вычислено стан-
дартное отклонение индекса (σI) суммарно-
го генотипа (σH) и коэффициент корреляции 
между селекционным индексом и суммар-
ным генотипом (R IH) при каждом измене-
нии величины вышеназванных параметров.

В результате установлено, что измене-
ние наследуемости удоя в среднем за пер-
вые три лактации (h2

1=0…0.5) при h2
2=0.60 и 

h2
3=0.14 коэффициент регрессии (b1) варьи-

рует от 0,030 при h2
1=0 до 0,175 при h2

1=0,5, 
т.е. увеличиваются в 5,8 раза. 

Коэффициенты регрессии b2 и b3 при 
подобных параметрах изменяются незначи-
тельно: b2 – на 0,36%, а b3 – на 17,8%. Стан-
дартное отклонение селекционного индекса 
(σI) c увеличением наследуемости удоя (h2

1) 
возрастает от 344,1 до 383,6, а суммарного 
генотипа (σH) соответственно от 533,6 до 
560,4. Коэффициент корреляции между ин-
дексом и суммарным генотипом (RIH) при 
этом достаточно высокий (0,64…0,68).

Изменение наследуемости содержа-
ния жира в молоке (h2

2=0…0.5) при значе-
ниях наследуемости удоя симментальских 
коров изучаемого стада в среднем за пер-
вые три лактации (h2

1=0.48) и коэффициен-
та воспроизводства (h2

3=0.14) показывает, 
что коэффициент b1 при этом уменьшается 

от 0,20 до 0,172 (или на 14%). Коэффици-
ент b2 значительно варьирует: от –312,5 при 
полной энтропии наследуемости жирности 
молока (h2

2=0) до 2480 при h2
3=0.5, а b3 не-

значительно уменьшается – от 32,7 до 29,8. 
Стандартное отклонение индекса (σI) воз-
растает с увеличением h2

2=0.5 с 264,0 до 
362,0, а суммарного генотипа (σH) изменя-
ется незначительно (550,0…558,4). Поэтому 
коэффициент корреляции между индексом 
и суммарным генотипом увеличивается от 
0,48 h2

2=0 до 0,65 h2
2 = 0.14. При h2

2 = 0.6 – 
фактической наследуемости жирности мо-
лока симментальских коров данного стада 
(RIH =0,68).

Изменение наследуемости (h2
3) коэф-

фициента воспроизводства (КВ) приводит к 
увеличению всех коэффициентов регрессии 
bi, причем на значительную величину. Так, 
коэффициент b1 увеличивается в 1,9 раза, b2 
при 2

3h =0 имеет минимальное значение 

(71,0), а с повышением наследуемости КВ 
до 0,5 возрастает до значения 4837, а b3 уве-
личивается в 18,7 раза. При этом изменяет-
ся стандартное значение индекса (σI) от 
139,1 до 905,0 и агрегативного (суммарно-
го) генотипа (σH) от 192,9 до 1010,3, а коэф-
фициент корреляции между индексом и 
суммарным генотипом возрастает до макси-
мальной величины (RIH =0.90).

Таким образом, изменение наследуемо-
сти признаков, включенных в селекционный 
индекс (SI), приводит к изменению коэффи-

Рис.1. Зависимость коэффициентов bi и RIH от величины фенотипической корреля-
ции между признаками, включенными в SI.
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циентов регрессии (bi) в сторону увеличения 
или уменьшения. Стандартное отклонение ин-
декса (σI) и суммарного генотипа (σH) при всех 
итерациях возрастает, а коэффициент корре-
ляции между индексом и суммарным гено-
типом (RIH) увеличивается до 0,65…0,90.

Коэффициенты регрессии (bi) при из-
менении корреляции между удоем и со-
держанием жира в молоке симментальских 
коров от -0,30 до +0,30 снижаются соответ-
ственно в 3,1, 1,4 и 1,2 раза. В этом случае 
стандартное отклонение индекса (σI) тоже 
снижается с 447,7 до 362,1 (в 1,2 раза), а 
суммарного генотипа σH=559,2 остается не-
изменным. Поэтому коэффициент корреля-
ции между индексом и суммарным геноти-
пом (RIH) также снижается в 1,2 раза (от 0,80 
до 0,65). 

Зависимость bi, σI, σH и RIH от вели-
чины корреляции (рис.1) между удоем и 
КВ (r13= –0.30…+0,30; r12= 0,087; r23=0,06) 
свидетельствует о том, что с возрастанием 
корреляции между удоем и коэффициентом 
воспроизводства от –0,30 до +0,30 коэффи-
циент регрессии b1 снижается в 3,5 раза, b3 
– в 1,4 раза, а b2 увеличивается в 1,1 раза. 

Стандартное отклонение индекса σI 
также снижается в 1,1 раза, суммарного ге-
нотипа σH остается неизменным. Поэтому 
уменьшается и величина корреляции меж-
ду индексом и суммарным генотипом (RIH) 
от 0,68 до 0,63. Изменение коэффициентов 
регрессии (�����������������������������    bi���������������������������    ) и корреляции между селек-

ционным индексом и суммарным геноти-
пом (RIH) в зависимости от направления и 
величины связи между содержанием жира в 
молоке и коэффициентом воспроизводства 
(r23= –0.30…+0,30); r12= 0,087,  r13= –0,28) 
показывает, что при возрастании величины 
этой корреляции (от –0.30 до +0,30) коэф-
фициенты bi снижаются соответственно в 
1,3; 1,6; и 2,2 раза. Стандартное отклонение 
индекса σI снижается в 1,3 раза, суммарного 
генотипа σH остается неизменным, а вели-
чина корреляции между индексом и суммар-
ным генотипом (RIH) уменьшается с 0,83 до 
0,62, т.е. в 1,3 раза рис.1.

Таким образом, изменение феноти-
пической корреляции между признаками, 
включенными в селекционный индекс (от 
–0,3 до +0,3), приводит к изменению коэф-
фициентов регрессии (bi) в сторону умень-
шения. Стандартное отклонение индекса 
(σI) при этом также снижается, а суммарно-
го генотипа (σH) при всех итерациях оста-
ется неизменным. Поэтому коэффициент 
корреляции между индексом и суммарным 
генотипом (RIH) снижается в зависимости от 
изменения (rij) соответственно от 0,80; 0,68; 
0,83 до 0,65; 0,63 и 0,62.

Влияние генетической корреляции на 
динамику коэффициентов регрессии (bi), 
стандартного отклонения индекса (σI) и сум-
марного генотипа (σH), а также корреляцию 
между (SI) и суммарным генотипом (RIH) 
в зависимости от ее изменения в пределах 

Динамика bi и RIH в зависимости от величины 
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Рис. 2. Зависимость коэффициентов bi и RIH от величины генетической корреляции 
между признаками, включенными в SI.
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(rg12, rg13= –0,3…+0,3; rg23= 0,65…0,7) пока-
зано на рисунке 2. 

Наблюдается незначительное умень-
шение величины коэффициентов регрессии 
(b1 и b3) при увеличении генетической кор-
реляции между удоем и содержанием жира 
в молоке симментальских коров соответ-
ственно 0,172…0,167 и 30,0…29,2, а коэф-
фициент b2 увеличивается в 1,4 раза. В этом 
случае стандартное отклонение индекса (σI) 
возрастает с 341,0 до 406 (в 1,2 раза), а сум-
марного генотипа (σH) остается практически 
неизменным. Поэтому коэффициент кор-
реляции между индексом и суммарным ге-
нотипом (RIH) также повышается в 1,2 раза 
(от 0,61 до 0,72). Увеличение генетической 
корреляции между удоем и коэффициентом 
воспроизводства симментальских коров от 
–0,30 до +0,30 приводит к возрастанию b1 
и b3 соответственно в 6,3 и 1,7 раза. Коэф-
фициент b2 при этом возрастает на 10%, что 
приводит к увеличению стандартного от-
клонения индекса (σI) и суммарного геноти-
па  соответственно в 1,3 и 1,2 раза. Поэтому 
коэффициент корреляции между индексом и 
суммарным генотипом (RIH) также повыша-
ется в 1,1 раза (от 0,67 до 0,75). Изменение 
генетической корреляции между содержа-
нием жира в молоке и КВ (rg23 ) от 0,65 до 
0.70 практически не влияет на коэффициен-
ты bi, стандартное отклонение индекса (σI), 
суммарного генотипа (σH) и корреляцию 
между индексом и суммарным генотипом 
(RIH). Вариация этих параметров составляет 

0,74…7,4%. 
Одним из параметров, включаемых в 

селекционный индекс, является стандарт-
ное отклонение признака (��������������  S�������������  ). Этот пара-
метр величина именованная (выражается 
в тех единицах измерения, что и признак), 
мы провели анализ его влияния на динами-
ку коэффициентов регрессии (bi), стандарт-
ного отклонения индекса (σI) и суммарного 
генотипа(σH), а также корреляцию между 
(SI) и суммарным генотипом (RIH) в зави-
симости от изменения Si в пределах биоло-
гической нормы изменчивости признаков, 
включенных в SI (рис. 3).

Изменение стандартного отклонения 
удоя S1 приводит к снижению коэффици-
ентов регрессии b1 и b2 соответственно на 
8,9…0,9%, а b3 к увеличению на 15%. С 
повышением изменчивости удоя возраста-
ет стандартное отклонение индекса (σI) от 
357,9 до 418,0, суммарного генотипа (σH) от 
539,3 до 596,9, а коэффициент корреляции 
между индексом и суммарным генотипом 
до величины (RIH=0.70). Изменение стан-
дартного отклонения содержания жира в 
молоке S2 от 0,02 до 0,2% показывает, что 
коэффициенты b1 и b3 при этом практически 
не изменяются. Их значения равны соответ-
ственно 0,168…0,170 и 29,2…29,9. Коэффи-
циент b2 значительно снижается (в 9,4 раза) 
от 13991 до 1426 Стандартное отклонение 
индекса (σI) возрастает с увеличением S2 с 
373,9 до 390,8, а суммарного генотипа (σH) 
изменяется незначительно (552,1…568,2). 
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Рис. 3. Изменение коэффициентов bi и RIH в зависимости от величины стандарт-
ного отклонения признаков, включенных в SI.
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Поэтому коэффициент корреляции меж-
ду индексом и суммарным генотипом не-
сколько увеличивается от 0,68 до 0,69. При 
увеличении изменчивости коэффициента 
воспроизводства (S3 =1,0…10,0). Коэффици-
енты b1 и b2 увеличиваются соответственно 
в 1,1 и 8,5 раза, а b3 уменьшается в 2,3 раза. 
Стандартное отклонение индекса (σI) воз-
растает с увеличением S3 с 152,5 до 482,1, а 
суммарного генотипа (σH) с 205,0 до 718,8. 
Коэффициент корреляции между индексом 
и суммарным генотипом с возрастанием из-
менчивости S3 снижается с 0,74 до 0,67.

В результате исследований установле-
но, что величина частных коэффициентов 

регрессии bi в большей степени зависит от 
наследуемости признаков и их стандартно-
го отклонения и в меньшей мере от феноти-
пической и генетической корреляции между 
признаками. Поэтому для получения не-
смещенных оценок популяции селекционно-
генетические параметры необходимо вычис-
лять на больших выборках (n=760 и более 
животных) при определенной их структуре 
как рекомендовано в [1], [3], [5], [6], используя 
соответствующие дисперсионные комплексы, 
или в парах мать-дочь, по внутриотцовской 
регрессии дочерей на матерей, применяя ко-
вариационный анализ.
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На современном этапе развития молоч-
ного скотоводства происходит реконструк-
ция пород молочного и комбинированного 
направления продуктивности при использо-
вании высокопродуктивных пород мирового 
генофонда, в частности голштинской.

Восстановление поголовья скота в стра-
не сегодня является проблемой номер один. 
Увеличение поголовья скота в хозяйствах обу-
словлено сроками использования коров и их 

плодовитостью. Воспроизводительная спо-
собность животных зависит от породных осо-
бенностей, условий выращивания, кормления 
и содержания.

Использованию голштинской породы 
для улучшения продуктивных и племенных 
качеств бестужевского скота посвящена дан-
ная работа.

Исследованиями охвачено все поголо-
вье коров племзавода «Волга» Цильнинского 


