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 Аннотация. Анализ генеалогических баз данных, содержащих более 6 миллионов записей, 
выявил значительное количество пропусков в данных о происхождении животных, особенно по 
быкам-производителям. Это затрудняет внедрение технологий автоматизированного подбора ро-
дительских пар и снижает эффективность контроля уровня инбридинга. Установлено, что в сред-
нем 7 % записей о предках до третьего ряда родословной содержат пропуски, из которых 85,5 % 
приходится на быков-производителей. Это представляет серьёзную проблему при создании регио-
нальных цифровых платформ для автоматизации принятия решений в племенном животноводстве, 
ограничивает возможности объективной оценки племенной ценности животных и препятствует 
необходимому давлению целенаправленного искусственного отбора и закрепления производителей 
за маточным поголовьем. Предложены способы повышения качества первичных генеалогических 
данных, в том числе с использованием зарубежных источников. Показано, что автоматизация про-
цесса принятия решений в племенном молочном скотоводстве позволяет не только ускорить выяв-
ление ошибок, но и значительно сократить время на их исправление благодаря создаваемым агре-
гаторам данных. Этот процесс может стать основой для крупномасштабной верификации и вали-
дации данных первичного зоотехнического учёта с последующей передачей в Федеральную госу-
дарственную информационную-аналитическую систему племенных ресурсов (ФГИАС ПР). Кроме 
того, это повысит эффективность работы зоотехников-селекционеров в крупных племенных и то-
варных хозяйствах, а также позволит отбирать быков-производителей, генетически совместимых с 
маточным поголовьем как отдельного региона, так и их совокупности. 
 Ключевые слова: молочный скот, генеалогические данные, информационно-аналитическая 
система, племенная ценность, селекция, инбридинг, сельское хозяйство 
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Abstract. Analysis of genealogical databases containing more than 6 million records revealed a 
significant number of gaps in the data on the origin of animals, especially for sires. This complicates the 
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implementation of automated parental pair selection technologies and reduces the effectiveness of in-
breeding level control. It was found that on average 7% of records on ancestors up to the third row of the 
pedigree contain gaps, of which 85.5% are for sires. This is a serious problem in the creation of regional 
digital platforms for the automation of decision-making in breeding livestock, limits the possibilities of an 
objective assessment of the breeding value of animals and hinders the necessary pressure of targeted arti-
ficial selection and assignment of sires to breeding stock. 

Methods for improving the quality of primary genealogical data are proposed, including using for-
eign sources. It is shown that automation of the decision-making process in   purebred dairy breeding al-
lows not only to speed up the detection of errors, but also to significantly reduce the time for their correc-
tion thanks to the created data aggregators. This process can become the basis for large-scale verification 
and validation of primary zootechnical accounting data with subsequent transfer to the Federal State In-
formation and Analytical System of Breeding Resources (FGIAS PR). In addition, this will increase the 
efficiency of zootechnicians-breeders in large breeding and commercial farms, and will also allow select-
ing breeding bulls that are genetically compatible with the breeding stock of both a separate region and 
their totality. 
 Keywords: dairy cattle, genealogical data, information and analytical system, breeding value, 
breeding, inbreeding, agriculture 
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Введение. 
Молочное скотоводство – одна из важнейших отраслей сельского хозяйства, обеспечиваю-

щая население ценными продуктами питания. Повышение эффективности этой отрасли – приори-
тетная задача аграрного сектора, в решении которой ключевая роль принадлежит селекционно-
племенной работе, направленной на улучшение продуктивных и племенных качеств животных 
(Маринченко Т.Е., 2019; Шевелёва О.М. и Свяженина М.А., 2023). Современное отечественное 
животноводство претерпевает ускоренную цифровую трансформацию, открывающую новые воз-
можности для интенсификации селекционно-племенной работы. Одним из перспективных направ-
лений такой трансформации является создание информационно-аналитических систем ИАС для 
генетической оценки и управления селекционным процессом (Cañas-Álvarez JJ et al., 2023; Cole JB 
et al., 2020). Инструменты цифровых платформ для племенной работы позволяют хранить, обраба-
тывать и анализировать большие массивы данных, вести электронный учет родословных, оцени-
вать племенную ценность, проводить подбор родительских пар, формировать оптимальную струк-
туру стада, управлять селекционным процессом, а также контролировать и прогнозировать его эф-
фективность (Nilforooshan MA and Saavedra-Jiménez LA, 2020).  

За рубежом активно развивается использование геномной селекции с применением искус-
ственного интеллекта и машинного обучения для прогнозирования продуктивности животных 
(Schaeffer L, 2006; Wiggans GR et al., 2011; Wiggans GR and Carrillo JA, 2022). Широко используют-
ся платформы типа CDN (cdn.ca/home) Select Star SA (selectstar.ch) или Interbull (interbull.org). В 
России разрабатывается Федеральная государственная информационно-аналитическая система 
племенных ресурсов (ФГИАС ПР), которая должна стать основой для цифровизации племенной 
работы. Примеры использования ИИ в российском племенном деле пока немногочисленны и нахо-
дятся на стадии разработки и внедрения (Васильев Н.П. и др., 2024). 

Эффективность подобных систем напрямую зависит от качества входных данных, включая 
генеалогическую информацию (Martin Р et al., 2019; Fioretti М et al., 2020; Toghiani S and Van Raden PM, 
2021). Ее неполнота или некорректность неизменно приводит к искажению результатов оценки 
генетического потенциала (Aguilar I et al., 2020). 

На протяжении нескольких десятилетий в России практикуется массовое использование им-
портного племенного материала, что привело к изменению генеалогической структуры отече-
ственного маточного поголовья чёрно-пёстрого скота, преимущественно за счёт поглотительного 
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скрещивания. Изолированность и локализация баз данных на предприятиях не дают общего пред-
ставления о реальной генеалогической структуре и сдерживают реализацию крупномасштабной 
селекции, затрудняя оценку и контроль уровня инбридинга в популяциях разного размера (Cavani L et al., 
2018; Nyman S et al., 2022; Silva MHMA et al., 2019). Выявленные проблемы с качеством генеало-
гических данных подчеркивают необходимость дальнейшей разработки и совершенствования 
цифровых платформ для объективной и эффективной оценки генетического потенциала животных 
и управления селекционным процессом.  

 
 Цель исследования. 
 Оценка качества генеалогических данных племенных предприятий Новосибирской и Кеме-
ровской областей для последующей разработки цифровых платформ, обеспечивающих объектив-
ный прогноз генетического потенциала. 
  
 Материалы и методы исследования. 

Объект исследования. В качестве источников генеалогической информации были исполь-
зованы базы данных ряда племенных предприятий Новосибирской и Кемеровской областей по раз-
ведению молочного скота голштинской породы, открытые данные, публикуемые ФГБНУ ВНИИ- 
плем (https://vniiplem.ru/l/gisc/bd_ng/db_ng_mol_krs/) и Canadian Dairy Network (CDN) 
(https://www.cdn.ca/files_ge_datafiles.php) с общим объёмом данных, превышающим 6 млн записей. 

Схема эксперимента. Для сопоставления рядов родословных отдельно взятых групп с 
пропущенными записями о происхождении по всем исследуемым базам данных региона было про-
изведено ранжирование сумм частот, где минимальный ранг соответствует минимальной частоте. 
Также было проведено ранжирование животноводческих предприятий по степени заполненности 
генеалогической базы данных с применением интегрального показателя количества пропущенных 
записей о происхождении животных (без учёта группы «быки-осеменители»). Построены генеало-
гические деревья линий и семейств, представленных в хозяйствах. 
 Статистическая обработка. Для обработки данных, проведения анализа и построения ге-
неалогических деревьев использовалось программное обеспечение R (Giorgi FM et al., 2022) с под-
ключением специализированных пакетов (dplyr) (Wickham H and Grolemund GR, 2017).  
 Для оценки сходства хозяйств по качеству генеалогической информации и выявления 
групп хозяйств со схожими показателями пропущенных записей был проведён кластерный анализ 
с использованием расстояния Чебышева (Chen TY, 2019) и метода дальнего соседа (Поддубный B.B. и 
др., 2006). Для данных с рангами абсолютных частот была выбрана евклидова дистанция (Suwanda R et 
al., 2020) и метод Уорда (Gaikadi S and Kumar SV, 2024) которые показали наилучшие результаты. 
Для проведения кластерного анализа и визуализации дендрограмм было использованы пакеты 
factoextra (Irnawati I et al., 2021) и cluster (Bivand R, 2022). В качестве входных данных для кластер-
ного анализа были использованы две матрицы: матрица с процентом пропущенных записей в гене-
алогии для каждой группы животных (быки, коровы, тёлки) в 18 хозяйствах и матрица с рангами 
абсолютных частот пропущенных записей о происхождении в группах животных до третьего ряда 
родословной. Данный метод позволяет визуализировать процесс объединения хозяйств в кластеры 
на дендрограмме, что делает его более наглядным и интерпретируемым. 

 
 Результаты исследований. 
 Анализ заполненности родословных пробандов племенных предприятий Новосибирской и 
Кемеровской областей выявил существенную вариабельность качества генеалогической информа-
ции в зависимости от источника. Оценка доли пропущенных записей о происхождении животных 
до третьего ряда родословной показала, что в среднем по региону этот показатель составляет около 
7 % (табл. 1). Однако распределение пропущенных данных неоднородно: наибольшее число про-
пусков наблюдается в третьем ряду родословной по материнской линии (МММ), в то время как 
записи о происхождении по отцовской линии (О) являются наиболее полными. 
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Такая закономерность мож
ет бы

ть объяснена тем, что зоотехники-селекционеры
 на пред-

приятиях традиционно уделяю
т больш

ее внимание заполнению
 отцовских рядов предков (табл. 1). 
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тить значительное расстояние между двумя кластерами на дендрограмме (дистанция=5.5), которое 
подтверждает существенные различия в структуре пропущенных генеалогических записей. Прове-
дённый анализ был основан на рангах, а не на абсолютных частотах, что позволило снизить влия-
ние выбросов и различий в общем числе пропусков для разных групп животных, фокусируясь на 
сравнительном анализе структуры пропусков.  
 Дендрограмма, построенная на основе рангов частот пропущенных генеалогических запи-
сей до третьего ряда родословной (рис. 2), выявила пять кластеров, отражающих структуру про-
пусков информации о происхождении животных. Кластеры формируются группами предков с по-
хожими паттернами отсутствующих данных, что позволяет выявить тенденции в заполнении гене-
алогической информации.  

 
Рисунок 2. Кластеризация комбинаций предков до третьего ряда родословной по рангам  

частот пропусков 
Figure 2. Clustering of ancestral combinations up to the third row of the pedigree by omission  

frequency rank 
 
 Кластер 1 объединяет предков ОМО и MMO (предки третьего ряда родословной с одним 
материнским и двумя отцовскими предками в каждом случае). Близость этих групп на дендро-
грамме предполагает наличие схожих причин пропусков информации о происхождении для этих 
комбинаций предков. Сходство паттернов может быть обусловлено сложностями получения ин-
формации о более дальних родственниках, особенно по материнской линии, что объясняет объеди-
нение в кластере предков третьего ряда. Кластер 2 включает предков OOM, MOM, OMM и MMM 
(предки третьего ряда родословной с двумя материнскими и одним отцовским предками, либо с 
одним материнским и двумя отцовскими, включающие информацию до третьего ряда включитель-
но). В кластер 3 входят предки O и M (предки первого ряда – отец и мать), что указывает на сход-
ную частоту пропусков для непосредственных родителей. Это может быть связано с тем, что ин-
формация об отце и матери зачастую записывается одновременно, и если данные об одном из ро-
дителей отсутствуют, то с большой вероятностью будут отсутствовать и данные о втором. В кла-
стер 4 входят предки OM и MM (предки второго ряда), близость данного кластера к кластеру 3 свя-
занна с тенденцией к более полному заполнению данных о родителях, чем о более дальних пред-
ках. Кластер 5 включает ООО, МОО, ОО и МО (предки второго и третьего ряда). Присутствие в 
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одном кластере предков разных рядов может говорить о том, что на практике заполнение генеало-
гической информации до второго или третьего ряда родословной обусловлен, скорее всего, прак-
тической необходимостью (наличие или отсутствие племенной документации), чем последова-
тельной работой по её заполнению, что объясняет близость предков как второго, так и третьего 
рядов. Проведённый анализ, основанный на рангах частот пропущенных записей, позволяет сфо-
кусироваться на структуре пропусков и выявить общие тенденции, независимо от абсолютного ко-
личества отсутствующих данных в разных группах животных. Дополнительное исследование кон-
кретных рангов внутри кластеров может дать более детальную информацию о причинах возникно-
вения пропусков.  
 Результаты ранжирования хозяйств по степени заполненности баз данных (табл. 2) под-
тверждают наличие значительной вариабельности между предприятиями в отношении качества 
генеалогической информации. Наиболее высокие ранги и, соответственно, наилучшее качество 
данных демонстрируют хозяйства 16, 18 и 14, в которых ведётся целенаправленная работа по кор-
ректировке и актуализации генеалогической информации. 
 

Таблица 2. Ранжирование предприятий по качеству генеалогической информации 
Table 2. Ranking of enterprises by quality of genealogical information 

 

Х
оз

яй
ст

во
/ F

ar
m

 Пропуски / Omissions 
всего 
рядов 

предков/ 
Total 

rows of 
ancestors 

абсолютное количество/ 
Absolute number проценты / Percents итого (без быков) / 

Total (without bulls) 
ранг/ 
Rank быки 

/Bulls 
коровы 
/Cows 

тёлки/ 
Heifers 

быки 
/Bulls 

коровы 
/Cows 

тёлки/ 
Heifers 

абсолют/  
Absolute 
number 

проценты 
/ Percents 

1 84938 5211 561 488 6,14 0,66 0,57 1049 3,46 11 
2 123340 3997 666 232 3,25 0,54 0,19 898 1,32 9 
3 97146 3997 666 2524 4,13 0,69 2,60 3190 1,80 12 
4 178024 3539 530 55 1,99 0,30 0,03 585 1,66 4 
5 102718 3650 148 12 3,55 0,14 0,01 160 0,79 6 
6 212156 12224 839 922 5,76 0,40 0,43 1761 2,22 10 
7 130760 3097 800 922 2,37 0,61 0,71 1722 1,66 7 
8 116088 2572 848 317 2,22 0,73 0,27 1165 0,50 6 
9 411208 29283 8151 1037 7,12 1,98 0,25 9188 1,11 13 
10 450198 46037 3287 965 10,23 0,73 0,21 4252 0,47 14 
11 773346 85016 8375 116 10,99 1,08 0,01 8491 0,55 16 
12 642180 86987 5699 7431 13,55 0,89 1,16 13130 1,03 17 
13 210952 35757 0 154 16,95 0,00 0,07 154 0,04 18 
14 1545866 5699 0 5014 0,37 0,00 0,32 5014 0,16 3 
15 105588 9043 366 3050 8,56 0,35 2,89 3416 1,62 15 
16 540876 0 0 0 0,00 0,00 0,00 0 0,00 1 
17 120190 0 2721 119 0,00 2,26 0,10 2840 1,18 5 
18 173124 0 0 6 0,00 0,00 0,00 6 0,00 2 
T 6018698 336109 32991 23364 5,58 0,55 0,39 56355 0,94  

T – Итого / Total 
 

 Дендрограмма, построенная с использованием метрики Чебышева и метода полной связи, 
иллюстрирует структуру сходства/различия 18 племенных хозяйств по проценту пропущенных ге-
неалогических записей для быков, коров и телок (рис. 3).  
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Рисунок 3. Дендрограмма сходства/различия хозяйств по качеству генеалогической  

информации (1-18, условные обозначения племенных хозяйств) 
Figure 3. Dendrogram of similarity/difference of farms according to quality of genealogical  

information (1-18, designations of breeding farms) 
 

 Разбивка на 5 кластеров, выделенных на дендрограмме, позволяет детально проанализиро-
вать различия между хозяйствами по качеству генеалогической информации. Кластер 1 обособлен 
на самом высоком уровне иерархии и представлен исключительно хозяйством 13, характеризую-
щимся экстремально высоким процентом пропусков генеалогических записей по быкам (почти 17 %), 
что значительно превышает показатели всех остальных хозяйств. Кластер 2 объединяет хозяйства 
12, 10 и 11, отличающиеся высоким процентом пропущенных записей по быкам (более 10 % в хо-
зяйствах 11 и 12). Дополнительно, в хозяйстве 12 отмечается повышенный процент пропусков по 
телкам (более 1 %), в то время как хозяйство 10 демонстрирует средние значения пропусков по ко-
ровам и тёлкам, не превышающие 1 %. Кластер 3 включает хозяйства 15, 9, 1 и 6, демонстрирую-
щие более высокий, чем в среднем по выборке, процент пропущенных записей. Хозяйства 9 и 15 
характеризуются повышенным процентом пропусков по коровам (около 2 % для хозяйства 9) и 
тёлкам (около 3 % для хозяйства 15) соответственно. В то же время хозяйства 1 и 6 имеют средние 
значения процента пропусков, находящиеся в интервале 3-6 % для быков и не более 0.7 % для ко-
ров и тёлок. Кластер 4 объединяет хозяйства 17, 14, 16 и 18, демонстрирующие высокое качество 
генеалогической информации. Хозяйства 16, 14 и 18 характеризуются минимальным количеством 
пропусков по всем группам животных, близким к нулю. Хозяйство 17, имея аналогичный показа-
тель по быкам (около 0 %), демонстрирует наибольший процент пропусков по коровам внутри 
данного кластера (более 2 %). Кластер 5 включает хозяйства 3, 2, 5, 7, 4 и 8, демонстрирующие 
низкий процент пропущенных записей по всем трем группам животных, что указывает на доста-
точно высокое качество генеалогических данных (рис. 3). Процент пропущенных записей по бы-
кам в этих хозяйствах, как правило, не превышает 5 %, за исключением хозяйства 3, для которого 
характерен несколько более высокий процент пропусков по телкам. В целом, проведённый кла-
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стерный анализ позволяет выявить группы хозяйств со сходными характеристиками в отношении 
качества генеалогической информации и может служить основой для разработки рекомендаций по 
улучшению ведения генеалогического учета.  
  
 Обсуждение полученных результатов. 
 Проведённое исследование позволило оценить качество генеалогических и количественных 
данных племенных предприятий Новосибирской и Кемеровской областей для разработки регио-
нальной (ИАС) генетической оценки и селекции молочного скота. Анализ выявил существенную 
вариабельность качества генеалогической информации между хозяйствами. В среднем по региону 
доля отсутствующих записей о происхождении животных до третьего ряда родословной составля-
ет около 7 %. Однако распределение пропущенных данных неоднородно: больше всего пропусков 
наблюдается в третьем ряду родословной по материнской линии, тогда как записи о происхожде-
нии по отцовской линии наиболее полные. Это может объясняться тем, что зоотехники-
селекционеры традиционно уделяют больше внимания заполнению отцовских рядов предков, осо-
бенно при широком использовании искусственного осеменения (Castro-Vásquez R et al., 2023; 
Nader N et al., 2021; Cole JB et al., 2021). Высокая доля пропущенных записей, особенно по быкам-
производителям (85,5 % от общего числа пропусков), представляет серьёзную проблему для созда-
ния качественных баз данных регионального и федерального масштабов, поскольку неполные ро-
дословные затрудняют оценку племенной ценности и ограничивают возможности эффективного 
подбора родительских пар. 
 Оценка качества количественных данных (удой и содержание жира за 305 дней лактации) 
показала, что распределение этих признаков во многих хозяйствах статистически значимо отлича-
ется от гауссовского. Наиболее частые отклонения связаны с асимметрией и двухвершинностью 
распределений (Камалдинов Е.В. и др., 2022). Причины такого отклонения могут быть различны: 
генетическая гетерогенность стада, различия в условиях кормления и содержания животных, осо-
бенности селекционной работы. Несоответствие распределения количественных признаков нор-
мальному закону может снижать точность оценки племенной ценности, особенно при использова-
нии смешанных линейных моделей. 
 Для улучшения качества генеалогических данных и повышения эффективности разработки 
и использования региональной ИАС рекомендуется восстанавливать и актуализировать генеалоги-
ческую информацию на племенных предприятиях, уделяя особое внимание заполнению данных о 
происхождении быков-производителей. Целесообразно также подключить дополнительные источ-
ники генеалогической информации, включая зарубежные базы данных, и внедрить инструменты 
ИАС для автоматизации поиска и исправления ошибок. Важным аспектом является разработка и 
внедрение системы мотивации племенных предприятий для поддержания высокого качества гене-
алогической информации (Brito LF et al., 2020; Georges M et al., 2019; Mrode R et al., 2019). 
 Для корректной оценки племенной ценности и эффективного подбора родительских пар 
при негауссовском распределении количественных признаков следует рассмотреть применение 
специальных статистических методов или трансформацию данных для приближения их к нор-
мальному распределению. Перспективным направлением также является разработка и внедрение 
категориальных систем оценки племенной ценности, учитывающих различия в уровне продуктив-
ности и условиях содержания животных на разных предприятиях.  
 В настоящее время активно развиваются методы ИИ для контроля качества данных, вклю-
чая методы обнаружения выбросов (Aggarwal CC, 2015) и методы предсказания пропущенных зна-
чений (Little RJA, 1988). Эти методы могут быть перспективными для автоматизации процесса 
оценки качества генеалогических данных в животноводстве и повышения достоверности инфор-
мации в ИАС. Однако практическое применение ИИ для этих целей в племенной работе пока огра-
ничено и требует дальнейших исследований. В перспективе разработка и внедрение инструментов на 
основе ИИ, таких как системы автоматического обнаружения ошибок и аномалий в данных, могут 
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существенно повысить эффективность контроля качества генеалогических баз данных и обеспечить 
более высокую достоверность информации, используемой в селекционно-племенной работе. 
 Реализация этих рекомендаций будет способствовать повышению эффективности разра-
ботки и использования региональной ИАС, ускорению генетического прогресса в популяции мо-
лочного скота и повышению экономической эффективности молочного скотоводства в регионе. 
 
 Заключение. 
 Исследование, посвящённое оценке качества генеалогических данных молочного скота в 
племенных предприятиях Западной Сибири, выявило ряд важных закономерностей и проблем. 
Анализ генеалогических баз данных показал высокую вариабельность качества данных между хо-
зяйствами. В среднем по региону доля отсутствующих записей о происхождении животных до тре-
тьего ряда родословной составляет около 7 %, однако в некоторых хозяйствах этот показатель зна-
чительно выше. Это может свидетельствовать о недостаточном внимании к ведению генеалогиче-
ского учёта и необходимости разработки унифицированных стандартов племенной документации. 
Особую проблему представляет высокая доля пропусков по быкам-производителям (85,5 % от об-
щего числа пропусков). Это затрудняет контроль уровня инбридинга и может привести к его неже-
лательному повышению, негативно влияющему на продуктивность, воспроизводительные качества 
и здоровье животных. 
 Неполнота генеалогической информации серьёзно препятствует созданию полноценной 
региональной ИАС и может привести к недостоверной оценке племенной ценности и неэффектив-
ному подбору родительских пар, замедляя генетический прогресс. Поэтому результаты исследова-
ния подчеркивают необходимость разработки и внедрения инструментов для автоматизации поис-
ка и корректировки генеалогических данных, а также системы контроля качества вводимой ин-
формации. Создание региональной ИАС, основанной на достоверных и полных генеалогических 
данных, позволит повысить эффективность селекционно-племенной работы в молочном скотовод-
стве Западной Сибири и ускорить генетический прогресс в отрасли. В перспективе необходимо 
продолжить исследования, направленные на совершенствование методов оценки и контроля каче-
ства генеалогической информации, а также на разработку методик учёта неоднородности стад при 
оценке племенной ценности животных. 
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