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ПРЕДИКТИВНАЯ АНАЛИТИКА ФЕРТИЛЬНОСТИ КРС 

НА ОСНОВЕ МУЛЬТИОМНЫХ ДАННЫХ И МАШИННОГО 

ОБУЧЕНИЯ

Снижение репродуктивных качеств высокопродуктивного мо-

лочного скота является одной из наиболее острых проблем совре-

менного животноводства, ведущей к колоссальным экономическим 

потерям вследствие удлинения сервис-периода, увеличения затрат 

на осеменение и преждевременной выбраковки коров. Существует 

хорошо известная отрицательная генетическая корреляция меж-

ду удоем и плодовитостью, обусловленная перераспределением 

энергетических ресурсов организма в пользу лактации в ущерб 

воспроизводительной функции. Традиционная селекция на повы-

шение фертильности затруднена низкой наследуемостью этих при-

знаков, что делает фенотипический отбор малоэффективным. Ге-

номная селекция позволила несколько улучшить ситуацию, однако 

точность прогноза репродуктивных качеств по-прежнему уступает 

признакам продуктивности. В этом контексте перспективным под-

ходом является переход от анализа исключительно геномных вари-

аций (SNP) к интеграции мультиомных данных (транскриптомики, 

протеомики, метаболомики) с использованием методов машинного 

обучения, что позволяет раскрыть функциональные механизмы, ле-

жащие в основе сложного фенотипа фертильности [1].

Репродукция – это комплексный процесс, регулируемый слож-

ной сетью взаимодействий между геномом, эпигеномом и средой. 

Полногеномный поиск ассоциаций (GWAS) позволил выявить мно-
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жество локусов количественных признаков (QTL), ассоциированных 

с фертильностью, однако большинство из них находятся в некоди-

рующих областях генома и имеют малый эффект. Чтобы понять, 

как эти вариации реализуются в фенотипе, необходимо анализиро-

вать промежуточные молекулярные слои. Транскриптомный анализ 

(RNA-Seq) эндометрия матки или фолликулярных клеток яичника 

позволяет идентифицировать гены, дифференциально экспресси-

рующиеся у фертильных и субфертильных животных. Интеграция 

данных GWAS и RNA-Seq методами машинного обучения, такими 

как сетевой анализ, позволяет строить генные регуляторные сети 

и выявлять ключевые гены-драйверы, контролирующие процессы 

фолликулогенеза и имплантации эмбриона [2].

Метаболомика и протеомика биологических жидкостей (крови, 

молока, фолликулярной жидкости) предоставляют информацию о 

конечном результате экспрессии генов и влиянии метаболического 

статуса. Например, профиль жирных кислот, аминокислот и гормо-

нов может служить ранним биомаркером успешного оплодотворе-

ния или риска эмбриональной смертности. Алгоритмы машинного 

обучения, такие как Random Forest или Gradient Boosting, способ-

ны анализировать сотни метаболитов одновременно, отбирая наи-

более информативные признаки для построения предиктивных 

моделей. Такие «метаболические подписи» могут использоваться 

для создания экспресс-тестов, позволяющих оценивать готовность 

коровы к осеменению или прогнозировать успех эмбриотрансфера 

с точностью, недоступной для традиционных методов гормонально-

го мониторинга [3].

Особое внимание уделяется эпигенетическим факторам. Мети-

лирование ДНК и модификации гистонов играют ключевую роль 

в регуляции эмбрионального развития. Сперматозоиды быков-про-

изводителей несут не только гаплоидный набор хромосом, но и 

«эпигенетическую память», влияющую на развитие зиготы. Анализ 

метилома спермы методами глубокого обучения позволяет про-

гнозировать оплодотворяющую способность быков значительно 

точнее, чем стандартная спермограмма. ИИ способен выявлять 

паттерны метилирования в промоторных областях генов, ответ-

ственных за ранний эмбриогенез, классифицируя быков на высо-
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ко- и низкофертильных даже при идентичных показателях подвиж-

ности и морфологии спермиев.

Интеграция гетерогенных данных требует применения продви-

нутых архитектур нейронных сетей, таких как мультимодальные 

автоэнкодеры или графовые нейронные сети. Эти модели обуча-

ются находить скрытые взаимосвязи между различными уровнями 

биологической информации, строя целостную картину физиологии 

репродукции. Например, модель может связать конкретный SNP-

маркер с изменением экспрессии гена рецептора прогестерона, 

что, в свою очередь, коррелирует с пониженным уровнем опреде-

ленного метаболита в молоке и удлинением сервис-периода. Такой 

системный подход позволяет не только предсказывать фенотип, но 

и предлагать персонализированные стратегии менеджмента: кор-

ректировку рациона, гормональную терапию или выбор оптималь-

ного времени осеменения для конкретного животного [4].

Кроме того, предиктивная аналитика на основе машинного 

обучения открывает возможности для ранней выбраковки телок 

с низким репродуктивным потенциалом еще до первого осемене-

ния. Комбинируя геномную оценку с данными о развитии репро-

дуктивных органов (полученными, например, с помощью УЗИ и 

проанализированными компьютерным зрением) и метаболическим 

профилем крови, можно с высокой точностью идентифицировать 

животных, склонных к кистозу яичников или ранней эмбриональной 

смертности. Это позволяет существенно экономить ресурсы на вы-

ращивание ремонтного молодняка [5].

Однако внедрение мультиомных технологий в практику сдержи-

вается высокой стоимостью анализов и сложностью биоинформа-

тической обработки. Решением может стать стратегия «открытия 

биомаркеров»: использование дорогих омиксных технологий на 

этапе исследований для поиска ключевых молекул-индикаторов, а 

затем разработка дешевых целевых тестов для рутинного исполь-

зования на фермах. Искусственный интеллект играет здесь реша-

ющую роль, позволяя из тысяч кандидатов отобрать минимальный 

набор маркеров, обеспечивающий максимальную диагностическую 

ценность [6].

Таким образом, переход к системной биологии репродукции, 
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поддержанный мощью искусственного интеллекта, позволяет прео-

долеть «потолок» эффективности традиционной селекции. Мы дви-

жемся к эре прецизионного воспроизводства, где решения о спа-

ривании и лечении принимаются не на основе усредненных норм, 

а на основе глубокого понимания индивидуальной молекулярной 

физиологии каждого животного. Это путь к созданию сбалансиро-

ванных стад, сочетающих высокую продуктивность с отличной пло-

довитостью и долголетием.
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