
1

Биоинформатический анализ в 

проекте геномной селекции 
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 400 тысяч исследований ДНК в год с возможностью удвоения

 ~ 4 млрд рублей операционный бюджет Центра, включая 120 млн 

рублей инвестиций в уникальное автоматизированное 

лабораторное оборудование

 18 высококвалифицированных специалистов

 Уникальная референтная база генотипов и фенотипов 

сельхозживотных в РФ

 Улучшение генетического потенциала сельхозживотных до 

мирового уровня

 Широкие возможности по генотипированию биологических 

образцов различных видов животных, растений и человека

 Проведение исследований для широкого круга заказчиков

 Резидент инновационного центра «Сколково»

 Член международного общества генетики животных (ISAG)

 Статус молекулярно-генетической лаборатории МСХ РФ

Центр геномной селекции

Лаборатория МИРАТОРГ, оснащенная автоматизированным 
оборудованием от ведущих компаний, входит в ТОП 10
мировых генетических ветеринарных  лабораторий по 

производительности
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Биоинформатический анализ

Задачи 

– Геномная оценка животных (связь генотипа и фенотипа)

– Оптимальный подбор родительских пар с учетом целей селекционной 

программы

– Формирование селекционных индексов

Реализация

1. Первичная обработка результатов генотипирования

2. Хранение генотипов в базе данных

3. Подтверждение/определение родителей

4. Определение носительства врожденных заболеваний 

5. Оценка примесей генетических компонентов различных пород

6. Оптимизация модели геномной оценки

7. Геномная оценка животных 

8. Оценка результатов селекции и производственных процессов, способных 

повлиять на результат

9. Оптимизация вычислительных алгоритмов, процесса сбора данных и пр. 
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Кадровый потенциал

г. Санкт-Петербург 

ФГБОУ ВО «Санкт-Петербургский государственный университет»

г. Москва
ФГБОУ ВО «Российский государственный аграрный университет-МСХА 

имени К.А. Тимирязева»

г. Курск

ФГБОУ ВО «Курская государственная сельскохозяйственная 

академия имени И.И. Иванова»

г. Иркутск

Иркутский государственный университет

г. Владивосток

Дальневосточный государственный технический 

рыбохозяйственный университет

г. Нижний Новгород

Нижегородский государственный университет

г. Владимир, Владимирский Государственный университет им. 

Столетовых

г. Оренбург

ФГОУ ВПО «Оренбургский государственный аграрный университет»

г. Белгород

Белгородская государственная 

сельскохозяйственная академия

МГУ им.М.В.Ломоносова

Московский государственный университет технологий и 

управления им. К.Г. Разумовского

ФГБОУ ВО МГАВМиБ им. К.И.Скрябина

РХТУ им. Д.И. Менделеева

Первый Московский государственный медицинский университет 

им. И.М. Сеченова

ФГБОУ ВО "Пущинский государственный естественно-научный институт"

8 – биологическое, 1 – химико-технологическое, 2 – биотехнологическое, 1 –

агрономическое, 1 – фармацевтическое, 4 – зоотехническое, 3 из них – имеют степень 

кандидата биологических наук.
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ФНЦ ВИЖ им. Л.К. Эрнста 

ФИЦ ИЦиГ СО РАН 

ИОген РАН 

ФГБНУ «Центр экспериментальной 

эмбриологии и репродуктивных 

биотехнологий» 

ФГБУ ФЦОЖ (ВНИИЗЖ)

ФГБНУ ВНИИПлем

ООО «Мираторг-генетика»

Национальная ассоциация 

по абердин-ангусской 

породе

Предполагаемые участники

Потенциальные партнеры
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Процесс анализа данных

idat files IAAP
(Illumina soft)

GTC files

SQL база 
данных 

генотипов

csv files

• Популяционный 
анализ

• Геномные 
оценки

• Выбор пар для 
скрещивания

Отчеты в 
базе 

данных 
животных

SQL база 
данных 

фенотипов

Контроль качества,
подтверждение родства, 

pedigree data control, 
наследственные 

заболевания

Сбор 
фенотипов 
на фермах
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отбор животных из 
разных генетических 

линий Мираторга

Выделение ДНК
Полногеномное секвенирование

Сборка и выравнивание 
геномной последовательности, 

поиск уникальных SNP

Создание биочипа разработанного 
специально для КРС абердин-

ангусской породы!

A
n
g
u
s

Разработка кастомизированного чипа 
для КРС абердин-ангусской породы

Дополнение чипа мутациями, 
ассоциированными с 

показателями здоровья, 
вторичного соотношения 

полов  и др.

Повышение точности геномных оценок до 10%, точности селекции до 5%
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Ожидаемые результаты проекта

• поголовье крупного рогатого скота мясных пород с улучшенными показателями, не 

менее 350 тыс. голов;

• референтная база данных, геномных, фенотипических признаков, ветеринарных, и 

др. факторов;

• методики оценки племенной ценности КРС, определения породной 

принадлежности и породных примесей, носительства моногенных заболеваний с 

использованием генетического анализа и генотипирования;

• генетические маркеры состояния здоровья и продуктивности;

• программное обеспечение для автоматизированного расчета геномных индексов 

племенной и подбора оптимальных родительских пар;

• реестр поголовья КРС абердин-ангусской породы, включающий данные о геномных 

оценках скота по экономически-значимым показателям;

• банк биоматериала для хранения патологического материала, образцов крови и 

тканей, эмбрионов и семени крупного рогатого скота абердин-ангусской породы
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• Сформирована популяция КРС абердин-ангусской породы размером более 700 000 голов, 
представляющую собой генетическую базу для реализации проекта геномной селекции;

• Создана эмбриональная лаборатория и станция получения семени;
• Ведется сбор проб и фенотипических данных для создания референтной базы;
• Разработано программное обеспечение для хранения, контроля качества и анализа данных;
• Разработаны алгоритмы подтверждения родства и поиска родственников в базе данных;
• Прогенотипированно ~150 000 проб от КРС, накоплен биоматериал и выделена ДНК от ~200 

000 животных;
• Проведен анализ популяции племенного поголовья БМК и КМК и выделены генетические 

линии быков;
• Сформированы требования к референтным базам данных для реализации геномных оценок на 

основании информации о наследуемости признаков и оценки эффективного размера 
популяции;

Статус реализации проекта
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Оценка размера референтной базы данных для 
российской популяции КРС абердин-ангусской породы

Оценка генетически эффективного размера популяции 

БМК и КМК: 

Ne = 167

Показатель Ne, отражает геномную вариабельность 

популяции, участвующей в размножении и влияет на 

точность геномных оценок

M. Goddard, Genetica (2009) 136:245–257, University of 

MelbourneVictoriaAustralia

Т
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Размер референтной популяции

Точность

Зависимость точности геномных оценок от размера референтной

популяции с заданными показателями наследуемости (h2) признака 

и генетически эффективного размера популяции (Ne):



11

Результаты геномного анализа популяции

Оценка структуры популяции: 

идентификация генетических линий

Оценка коэффициента инбридинга в группах

• Синдактилия

• Кардиомиопатия

• Альфа-маннозидоз

• Миоклония

• Синдром Чедиака-Хигаси

• Синдром слабости ног

• Leukocyte adhesion 

deficiency, type I

• Дефицит фактора XI

1.

2.

• Летальные:         15

• Нежелательные: 34

• Полезные:           4

• Молочные:          43

• Мясные:               2

• Окрас:                  6

_____________________

Всего: 104

Примеры признаков, контролируемых с помощью 

чипа Illumina:
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Результаты анализа

• Подтверждение родства по 
международной системе ICAR на 
основании 500 SNP

• Определение породных примесей на 
основании 50К мутаций

• Отчет по статусу носительства известных, 
связанных с наследственными 
заболеваниями и хозяйственно-
полезными признаками (на основании 
списка OMIA, ICBF и др. источников)  

• Применение моделей для геномной 
оценки животных (расчет EPD)

• Применение алгоритмов подбора 
родительских пар с учетом целей 
селекции (Mating Strategy)

AN ANR AYR BBLU BGAL BPN CHA CHIA DEV DEX EHRI GALL GEL GNS HFD HO JER KERR LH LINC LLG LWB MAAN MEN MONT MRI MSH MUGR NORM NRC PRP REDP SAL SCHL SDEV SENP SH SMR SUSS TARE WEBL WHPK ZVT
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Наши партнеры

American Angus Association®
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Качество
без компромиссов!

www.miratorg.ru


