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РЕФЕРАТ 
Исследования проводились с целью определения возможности использова-
ния фенотипических корреляций между признаками в качестве косвенного 
показателя генетических корреляций у домашних северных оленей (Rangifer 
tarandus L.). Оценка фенотипических показателей экстерьера и живой массы 
северных оленей была проведена на Ямальской опытной станции - обособ-
ленном структурном подразделении ФГБУН ФИЦ Тюменский научный 

центр СО РАН. Объектом исследования была популяционная выборка из 94 взрослых 



Международный вестник ветеринарии, № 3, 2024г. 

 

430  

самок ненецкой породы, отобранных случайным образом, без пороков телосложения и 
имевших теленка. в октябре 2020 года. Всего было обследовано 94 важенки (взрослых 
самок) в возрасте от 3 до 9 лет. Животные были упитанными, имели теленка и не имели 
видимых пороков телосложения. В выборке наблюдались высокие положительные фено-

типические корреляции между «высотой в холке» и «высотой в локте» (0.84), «высотой 

в холке» и «глубиной груди» (0.71), «живой массой» и «обхватом груди» (0.63), а так-

же между «живой массой» и «глубиной груди» (0.6). Генетические корреляции между 
признаками, вычисленные по генотипам микросателлитных маркеров, показали сопоста-
вимые результаты. Для пары промеров «высота в холке» и «высота в локте» генетиче-
ская корреляция составила около 0.83, а для пары «высота в холке» и «глубина груди» - 
около 0.71. Результаты сравнительного анализа между фенотипическими и генетически-
ми корреляционными матрицами продемонстрировали высокую степень согласованно-
сти. Было показано, что для селекции северных оленей по живой массе и линейным раз-
мерам тела фенотипические корреляции потенциально могут использоваться в качестве 
косвенного показателя генетических корреляций. 

ВВЕДЕНИЕ / INTRODUCTION 
В исследованиях наследственности и 

изменчивости организмов система селек-
ции в животноводстве и растениеводстве 
строится на изучении и применении взаи-
мосвязи между генотипом и фенотипом 
[1]. Однако задачи селекции осложняются 
тем, что практически любой селекциони-
руемый признак находится в генетиче-
ской взаимосвязи с другими фенотипиче-
скими признаками, которая обусловлена 
сцеплением генов или плейотропией. Это 
означает, что эволюция признаков внутри 
популяции зависит не только от генетиче-
ской основы каждого признака, но и от 
взаимодействия между признаками. Сле-
довательно, в селекции животных одним 
из важных статистических методов оцен-
ки силы (тесноты) и направления взаимо-
связи между признаками является корре-
ляционный анализ.  

При наличии фенотипических и гено-
типических данных, фенотипическую 
корреляцию между признаками, которая 
показывает зависимость между изменчи-
востью этих признаков в популяции, мож-
но разложить на генетическую и негене-
тическую составляющие. Это позволяет 
оценить корреляции между признаками 
на генетическом уровне и определить 
силу и направленность селекции, дей-
ствующей на популяцию. Очевидно, что 
следствием генетической корреляции 
между признаками является коррелиро-
ванный ответ на отбор. «Благоприятная» 

корреляция между признаками приводит 
к тому, что отбор по одному признаку 
улучшает другой. И наоборот, неблаго-
приятная корреляция между признаками 
увеличивает сложность одновременного 
улучшения этих признаков. 

Генетическая корреляция между двумя 
признаками — это мера генетических 
факторов, общих для двух признаков. 
Точная оценка генетических корреляций 
между двумя признаками является слож-
ной задачей из-за необходимости боль-
ших размеров выборок животных и до-
ступности генотипических данных. По-
этому часто предполагается, что феноти-
пические корреляции могут отражать ге-
нотипические корреляции между призна-
ками. [2]. Наблюдение того, что генетиче-
ские корреляции близко соответствуют 
фенотипическим корреляциям, известно 
как гипотеза Шеверуда [3]. Эмпирическое 
подтверждение этой гипотезы было 
найдено у разных видов растений, насеко-
мых и животных [4-6]. Полученные ре-
зультаты свидетельствуют о том, что 
между генетическими и фенотипически-
ми корреляциями действительно суще-
ствует хорошая согласованность. 

В оленеводческих стадах стандартной 
практикой селекционно-племенной рабо-
ты являются глазомерная (визуальная) 
оценка экстерьера и племенных конди-
ций, снятие линейных размеров 
(промеров) и определение живой массы. 
Однако работ по использованию инфор-
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мации о фенотипических и генетических 
корреляциях между измеренными показа-
телями экстерьера и живой массы в прак-
тической селекции северных оленей 
очень мало.  

При изучении хозяйственно-полезных 
признаков пород и географических групп 
этого вида животных предпринимались 
попытки внедрить метод корреляционно-
го анализа [7, 8]. Следует отметить рабо-
ту, в которой у северных оленей различ-
ных пород была обнаружена более высо-
кая изменчивость промеров по сравнению 
с пропорциями телосложения [9]. Ранее в 
наших исследованиях была выявлена ста-
тистически достоверная феногеографиче-
ская изменчивость северных оленей не-
нецкой породы и проведен анализ эффек-
тивности отбора по живой массе путем 
определения повторяемости и наследуе-
мости её у домашних северных оленей в 
Ямало-Ненецком автономном округе [10].  
Установлен невысокий, но статистически 
значимый коэффициент фенотипической 
корреляции между живой массой матерей 
и живой массой их потомства в 6-
месячном возрасте. Кроме того, выявле-
но, что у северных оленей положительно 
и статистически значимо коррелируют 
живая масса в 6-месячном возрасте и жи-

вая масса в возрасте 1.5 года ( 0.6); ко-
эффициент фенотипической корреляции 
между живой массой оленей в 1.5- и 2.5-
летнем возрастах сохраняется на среднем 

уровне ( 0.5) [10-12]. 
Применение мультиплексных панелей 

микросателлитов для оценки происхож-
дения и генетического разнообразия 
между популяциями северного оленя 
позволило увеличить объем генетической 
информации [13-17]. В то же время в 
практической селекции оценка животных 
по фенотипическим показателям до сих 
пор не утратила своей актуальности, но 
требует дополнительной верификации 
генетическими методами. Наличие фено-
типических корреляций между признака-
ми, подтвержденных на генетическом 
уровне, позволит сократить количество 
селекционируемых признаков и/или скор-
ректировать их, сохранив эффективность 

селекции.  
Цель исследования - определить воз-

можность использования фенотипических 
корреляций в качестве прокси генетиче-
ских корреляций у домашних северных 
оленей.  

МАТЕРИАЛЫ И МЕТОДЫ /  
MATERIALS AND METHODS 

Оценка фенотипических показателей 
экстерьера и живой массы северных оле-
ней была проведена на Ямальской опыт-
ной станции в октябре 2020 года. Всего 
было обследовано 94 важенки (взрослых 
самок) в возрасте от 3 до 9 лет. Животные 
были упитанными, имели теленка и не 
имели видимых пороков телосложения. 
Живую массу животных и зоотехниче-
ские промеры северных оленей определя-
ли путем взвешивания на динамометриче-
ских весах с точностью до 1 кг (Рисунок 
1) в соответствии с рекомендациями по 
племенной работе в северном оленевод-
стве [18]. Промеры животных проводили 
с помощью мерных инструментов (палка, 
лента и циркуль) с точностью 1.0 см. В 
качестве морфологических видоспецифи-
ческих признаков были использованы 
такие зоотехнические промеры как 
«высота в холке», «высота в локте», 
«глубина груди», «ширина груди за ло-
патками», «косая длина туловища», 
«обхват груди», «ширина в маклоках». и 
«длина головы» (Рисунок 2).  

Кроме того, у зоотехнически обследо-
ванных северных оленей были взяты об-
разцы хрящевой ткани ушной раковины и 
законсервированы в 70% этиловом спирте 
для дальнейших генетических исследова-
ний. Для оценки генетического разнооб-
разия все животные были генотипирова-
ны по 16 микросателлитным маркерам 
(BMS1788, RT30, RT1, RT9, C143, RT7, 
OHEQ, FCB193, RT6, C217, RT24, C32, 
BMS745, NVHRT16, T40 и C276), описа-
ние которых дано в [17, 19].  

Статистический анализ промеров и 
генотипов микросателлитов проводился в 
программной среде R (R Core Team, 2017) 
с использованием статистических паке-
тов, предназначенных для генетического 
анализа: adegenet [20], pegas [21], poppr 
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[22], PopGenReport [23], pvclust [24]  и 
Hierfstat [25]. С помощью функции 
poppr::genotype_curve с 10 000 пермута-
ций было определено минимальное коли-
чество локусов, необходимое для того, 
чтобы животные были различимы. Таким 
образом, в выборку животных были 
включены только те самки, у которых 
амплифицировалось более 14 локусов. 
Для сформированной выборки животных 
мы оценили неравновесие по сцеплению 
между микросателлитами, используя 

стандартизированный индекс ассоциации 
rd [26], вычисленный с помощью функ-
ции poppr::pair.ia (10 000 перестановок). 
Кроме того, мы проверили отклонение от 
равновесия Харди-Вайнберга, используя 
точный тест хи-квадрат, основанный на 
методе Монте-Карла (pegas::hw.test; 
10 000 перестановок). Полученные стати-
стики были поправлены для контроля 
частоты ложноположительных результа-
тов (false discovery rate, FDR) с помощью 
функции stats: p. adjust.  

Рисунок 1 – Определение живой  
массы животного. 

Рисунок 2 – Измерение фенотипиче-
ских промеров животного. 

РЕЗУЛЬТАТЫ / RESULTS  
Мы проиллюстрировали распределе-

ния абсолютных значений 9 анализируе-
мых признаков в выборке животных, рас-
положив их в соответствии со средними 
арифметическими значениями (рис.3). 
Как видно, наибольший разброс значений 
в анализируемой выборке животных 
наблюдался по весу. Нормальность рас-

пределения анализируемых признаков 
проверяли, используя тест Шапиро. Пред-
варительно все признаки были поправле-
ны на возраст и интерсепт. Для всех по-
правленных признаков p-значения теста 
нормальности были не меньше 0.05, что 
указывает на нормальное распределение 
признаков.  

Рисунок 3 – Распределения абсолютных значений фенотипических признаков по 
типу “скрипка” (violin plot). Белая точка внутри графика указывает медиану. 
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Рисунок 4 – Тепловая карта распределения аллелей по микросателлитным мар-
керам и животным. Карта разделена на вертикальные полосы, каждая из которых 

соответствует одному микросателлитному локусу. Каждая полоса содержит квад-
раты, которые соответствуют парам аллель-особь. Цвет квадрата указывает на 
количество определенного аллеля, присутствующего в генотипе конкретной особи. 
Красный цвет означает, что самка содержит два аллеля, желтый – один аллель и 

синий – ни одного. 

Рисунок 5 – Дендрограмма для животных. AU – приблизительно несмещенные p-
значения (красный цвет), а BP – бутстрепные p-значения (зеленый цвет). 
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Распределения аллелей 16 микроса-
теллитных маркеров среди животных 
представлены на рисунке 4, упорядочен-
ные по среднему значению длины аллеля. 
Всего было идентифицировано 119 алле-
лей. Наибольшее число аллельных вариа-
ций наблюдалось в локусе OheQ, а 
наименьшее – в локусе C217. 

Иерархическая кластеризация жи-
вотных. 

С помощью функции adegenet: in-
breeding при бутстреп-поддержки 10 000  
пермутаций мы оценили коэффициенты 
инбридинга для каждого животного, ко-
торые оказались невысокими и составили 
в среднем 0.165±0.007. Для определения 
генетического родства между животными 
в выборке был проведен иерархический 
кластерный анализ с помощью R-пакета 
pvclust на основании генотипов. Получен-
ная кластеризация была оценена на 
устойчивость путем расчета бутстреп-
поддержки ветвей дендрограммы. Дерево 
со значениями бутстреп-поддержки пока-
зано на рисунке 5, где AU – приблизи-
тельно несмещенные p-значения 
(красный цвет), а BP – бутстрепные p-
значения (зеленый цвет). В этом методе 
кластеризации используется многомас-
штабный бутстреп. О генетических род-
стве между животными (или кластерами) 
можно судить по значению BP. Как мож-
но заметить, четыре самки в выборке де-
монстрировали высокую степень генети-
ческого родства, и поэтому были исклю-
чены из последующего анализа, чтобы 
обеспечить надежность полученных гене-
тических корреляций между признаками. 

Анализ генетической структуры. 
Для выборки животных мы оценили 

неравновесие по сцеплению между мик-
росателлитами с помощью стандартизи-
рованного индекса ассоциации rd. Этот 
индекс ассоциации первоначально был 
предложен в [27] и реализован в R-пакете 
poppr [22] с использованием пермутаци-
онного подхода для оценки p-значений 
[26]. На основе 10 000 пермутаций было 
обнаружено, что p = 0.773 для rd = 
0.00247 (рис. 6). Следовательно, мы не 
можем отвергнуть нулевую гипотезу об 

отсутствии сцепления между локусами 
(рекомбинация аллелей происходит сво-
бодно с образованием новых генотипов 
при половом размножении).  

Кроме того, мы проверили отклоне-
ние от равновесия Харди-Вайнберга, ис-
пользуя точный тест хи-квадрат, основан-
ный на методе Монте-Карла 
(pegas::hw.test; 10 000 перестановок). 
Анализ выявил единственный локус, 
Rt24, в котором наблюдалось отклонение 
от равновесия Харди-Вайнберга. Однако 
после применения функции stats::p.adjust 
для корректировки полученных статисти-
ческих данных с целью контроля частоты 
ложных обнаружений (FDR), отклонений 
от равновесия Харди-Вайнберга не 
наблюдалось (Таблица 1). 

Был проведен тест (тест Бартлетта на 
однородность дисперсий). Было отмече-
но, что гетерозиготность по локусам варь-
ирует, однако заметной разницы между 
ожидаемой и наблюдаемой гетерозигот-
ностью не наблюдалось (статистика Барт-
летта = 0.00969, p-value = 0.9216) 
(Таблица 1). 

Рисунок 6 – Распределение индекса 
ассоциации для выборки домашних се-
верных оленей, рассчитанного по ре-

зультатам 10 000 повторов. Распреде-
ление индекса показывает, что нулевая 

гипотеза не отвергается. 
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Локус 
Число 

аллелей 
Hexp Hobs 

HWE p-
значение 

HWE p-значение 
после FDR-поправки 

BMS1788 11 0.814 0.789 0.15 0.498 

Rt30 7 0.538 0.544 0.829 0.956 

Rt1 9 0.846 0.889 0.242 0.645 

Rt9 8 0.836 0.811 0.712 0.956 

C143 3 0.359 0.333 0.395 0.903 

Rt7 9 0.678 0.689 0.792 0.956 

OheQ 13 0.852 0.867 0.847 0.956 

FCB193 7 0.771 0.767 0.476 0.937 

Rt6 10 0.733 0.744 0.585 0.937 

C217 2 0.022 0.022 1 1 

Rt24 9 0.784 0.733 0.033* 0.498 

C32 5 0.546 0.511 0.137 0.498 

BMS745 7 0.701 0.733 0.563 0.937 

NVHRT16 8 0.794 0.833 0.897 0.956 

T40 5 0.407 0.389 0.156 0.498 

C276 6 0.753 0.711 0.082 0.498 

Таблица 1 – Статистические показатели 16 микросателлитов 

Примечание: * указывает на то, что наблюдаемые частоты в локусе отклоняют-

ся от равновесия Харди-Вайнберга. 

Рисунок 7a и b. – Тепловые карты для матриц генетических (слева) и феноти-
пических (справа) корреляций между линейными промерами и живой массой. В каж-
дой ячейки насыщенность цвета и размер квадрата отражают степень корреляции. 
Отсутствие квадрата в ячейках указывает на то, что корреляции между признака-

ми не достигли порога значимости 0.01. 
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Фенотипические корреляции между 
признаками. 

Фенотипические корреляции между 
признаками рассчитывались как простые 

Таблица 2 - Коэффициенты фенотипических корреляций между живой  
массы и промерами тела у домашних северных оленей и соответствующие  

p-значения 

Фенотипичес
кие 

корреляции 

Жи-
вая 

масса 

Высо-
та в 

холке 

Высо-
та в 

локте 

Глу-
бина 
груди 

Об-
хват 

груди 

Ши-
рина 
груди 

Ширина 
в макло-

ках 

Косая 
дл. туло-

вища 

Дли-
на 

голо-
вы 

Живая масса  
6.31E-

10 
3.68E-

04 
3.23E-

10 
3.78E

-11 
4.33E-

05 
2.12E-08 1.67E-09 

8.28E
-09 

Высота в 
холке 

0.59  
2.25E-

25 
4.00E-

15 
6.07E

-06 
9.18E-

03 
4.31E-04 7.81E-06 

3.51E
-04 

Высота в 
локте 

0.37 0.84  
9.08E-

03 
2.04E

-02 
2.20E-

01 
2.00E-02 2.54E-03 

1.47E
-02 

Глубина 
груди 

0.6 0.71 0.27  
1.95E

-08 
2.62E-

03 
3.14E-03 1.38E-04 

7.51E
-04 

Обхват груди 0.63 0.46 0.24 0.55  
1.54E-

08 
3.76E-04 3.23E-02 

3.59E
-04 

Ширина 
груди 

0.42 0.27 0.13 0.31 0.55  5.65E-06 3.63E-01 
4.86E

-03 

Ширина в 
маклоках 

0.55 0.36 0.24 0.31 0.37 0.46  3.02E-03 
2.84E

-04 

Косая дл. 
туловища 

0.58 0.45 0.31 0.39 0.23 0.1 0.31  
1.23E

-04 

Длина головы 0.56 0.37 0.26 0.35 0.37 0.29 0.37 0.39  

Таблица 3 – Коэффициенты генетических корреляций между живой массы и 
промерами тела у домашних северных оленей и соответствующие p-значения 

Генетически
е 

корреляции 

Жи-
вая 

масса 

Высо-
та в 

холке 

Высо-
та в 

локте 

Глу-
бина 
груди 

Об-
хват 

груди 

Шири-
на 

груди 

Ширина 
в макло-

ках 

Косая дл. 
тулови-

ща 

Длина 
голо-

вы 

Живая мас-
са 

 
5.02E-

08 
3.35E-

03 
1.49E-

07 
4.55E

-09 
7.09E-

06 
6.21E-06 2.93E-08 

1.80E-
09 

Высота в 
холке 

0.54  
2.50E-

24 
2.52E-

15 
2.46E

-06 
2.91E-

03 
4.70E-04 5.24E-05 

1.87E-
03 

Высота в 
локте 

0.31 0.83  
1.18E-

02 
3.25E

-02 
2.06E-

01 
2.89E-02 1.91E-03 

2.65E-
02 

Глубина 
груди 

0.52 0.71 0.26  
4.99E

-09 
2.61E-

04 
1.79E-02 2.92E-02 

7.83E-
03 

Обхват 
груди 

0.57 0.47 0.23 0.57  
1.58E-

10 
9.24E-03 2.91E-02 

2.17E-
05 

Ширина 
груди 

0.45 0.31 0.13 0.38 0.61  1.72E-07 2.83E-01 
4.50E-

04 

Ширина в 
маклоках 

0.46 0.36 0.23 0.25 0.27 0.52  4.87E-02 
2.09E-

04 

Косая дл. 
туловища 

0.54 0.41 0.32 0.23 0.23 0.11 0.21  
2.49E-

04 

Длина голо-
вы 

0.58 0.32 0.23 0.28 0.43 0.36 0.38 0.38  

Примечание к таблице 2 и 3: коэффициенты корреляций между признаками указа-
ны в нижнем треугольнике, а соответствующие p-значения - в верхнем. 

корреляции Пирсона между линейными 
промерами животных с поправкой на воз-
раст и интерсепт. Была выявлена высокая 
(>0.6) значимая положительная феноти-
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пическая корреляция между «высотой в 
холке» и «высотой в локте» (»0.84), меж-
ду «высотой в холке» и «глубиной гру-
ди» (»0.71), между «живой массой» и 
«обхватом груди» (»0.63), а также между 
«живой массой» и «глубиной гру-
ди» (»0.6) (рис. 7а и Таблица 2).  

Генетические корреляции между при-
знаками. 

Для расчета генетических корреляций 
между признаками была использована 
модель линейной регрессии, в которой 
каждый анализируемый признак был раз-
ложен на две составляющие: генетиче-
скую (Gβ) и средовую (e): 

 
Здесь yi – вектор значений i-ого при-

знака, X – матрица ковариат, состоящая 
из двух столбцов, где первый столбец – 
вектор единиц, а второй – вектор возрас-
та; G – матрица генотипов, состоящая из 
значений 0, 1 и 2, где каждый элемент 
матрицы – это количество конкретного 
аллеля у конкретного локуса для конкрет-
ного животного; ai – вектор фиксирован-
ных эффектов ковариат (интерсепта и 
возраста) на i-ый признак, βi – вектор 
фиксированных генетических эффектов 
на признак, и наконец ei – вектор случай-
ных регрессионных остатков модели. Мы 
предполагаем, что регрессионные остатки 
распределены нормально как   

 
где si

2 -дисперсия признака. 
Затем для каждой пары изучаемых 

признаков были вычислены генетические 
корреляции между признаками как корре-
ляции между генетическими эффектами 
аллелей микросателлитов на эти признаки 
[28]: 

 
где β1 – вектор эффектов аллелей мик-

росателитных локусов, вычисленных на 
основе многомерной регрессии первого 
признака (см. формулу 1), а β2 – для вто-
рого признака. На практике, когда разме-
ры выборки животных для исследований 

признаков обычно меньше, чем общее 
количество аллелей, подлежащих анали-
зу, многомерная линейная регрессия не 
может быть использована для оценки β1 и 
β2. Необходимы дополнительные предпо-
ложения.  

Для уменьшения числа модельных 
предикторов, мы применили метод анали-
за главных компонент (PCA) и выбрали 
95% дисперсии признака, объясняемых 
компонентами PCA. На рисунке 7b пред-
ставлены генетические коэффициенты 
корреляции, вычисленные с помощью 
формулы (2) 

Сравнение фенотипических и генети-
ческих корреляций. 

Степень сходства между фенотипиче-
скими и генетическими корреляционны-
ми матрицами оценивали с помощью те-
ста ранговой корреляции Спирмена. Ран-
говая корреляция – это статистический 
метод, который упорядочивает наблюде-
ния в соответствии с их рангом и вычис-
ляет уровень сходства между рангами. 
Одним из преимуществ ранговой корре-
ляции является то, что она устойчива к 
выбросам и не зависит от распределения 
данных. Результаты продемонстрировали 
высокую степень согласованности между 
фенотипическими и генотипическими 
корреляциями: ρ = 0.91, а p-значение p 
<2.2 × 10×-16. 

Для иллюстрации линейности связи 
между генетическими и фенотипически-
ми корреляционными матрицами была 
построена тепловая карта с использовани-
ем двумерного эмпирического оценщика 
ядерной плотности (mass:kde2d) (рис. 8а). 
Цель оценки ядерной плотности — на 
основе исходных данных сделать выводы 
об основной функции плотности вероят-
ности на всем пространстве, в том числе 
там, где данные не наблюдаются. При 
оценке ядерной плотности вклад каждой 
точки данных сглаживается из одной точ-
ки в окружающую ее область простран-
ства. Агрегирование индивидуально сгла-
женных вкладов дает общую картину 
структуры данных и их функции плотно-
сти.  

file:///C:/Users/user/Desktop/МВВ%203-2024/Акушерство%206.doc#_ENREF_28#_ENREF_28
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Кроме того, индивидуально для каж-
дой пары признаков мы оценивали сте-
пень сходства с помощью порога. Мы 
условно считали корреляции совпадаю-
щими, если разница в значениях состав-
ляла 0.1 и меньше, несовпадающими, ес-
ли разница в значениях составляла 0.3 и 
больше, а значения между 0.1 и 0.3 клас-
сифицировались как слабая степень сов-
падения. Наибольшее расхождение 
наблюдали у пары признаков «глубина 
груди» и «косая длина туловища» (-0.16) 
(Рис. 8b). 

ВЫВОДЫ / CONCLUSION 
Анализ проведенных исследований по 

оценке корреляций между фенотипиче-
скими и генотипическими показателями 
взрослых важенок в оленеводческом ста-
де позволил установить существенное 
совпадение полученных данных. Феноти-
пические корреляции между промерами 
имеют значительные различия, но все они 
положительны, при величинах от 0.22 до 
0.81. Установлено, что селекционный 
отбор взрослых самок по живой массе 
способствует росту всех линейных проме-
ров животного. Была выявлена высокая 
(>0.6) значимая положительная феноти-

Рисунок 8 – Сравнение генетических и фенотипических корреляций. a) визуализа-
ция двумерной ядерной плотности двух типов корреляций, фенотипической и генети-
ческой. Каждой черной точке соответствует пара корреляционных коэффициентов. 
Черная линия - диагональная прямая. b) Значения отклонений генетических корреляци-

онных коэффициентов от фенотипических. 

пическая корреляция между «высотой в 

холке» и «высотой в локте» (0.84), меж-
ду «высотой в холке» и «глубиной гру-

ди» (0.71), между «живой массой» и 

«обхватом груди» (0.63), а также между 

«живой массой» и «глубиной груди» (
0.6)  Двустороннее направление корреля-
ций свидетельствует об обратном дей-
ствии отбора по промерам на живую мас-
су. Степень сходства между фенотипиче-
скими и генетическими корреляционны-
ми матрицами оценивали с помощью те-
ста ранговой корреляции Спирмена. Ре-
зультаты продемонстрировали высокую 
степень согласованности между феноти-
пическими и генотипическими корреля-
циями: ρ = 0.91, а p-значение p < 2.2 × 10×
-16 

Не все фенотипические корреляции 
подтверждаются генетическими. Так, 
промер «ширина груди за лопатками» 
показал слабое совпадение фенотипиче-
ской и генетической корреляций. Это сви-
детельствует о возможно преобладающем 
влиянии паратипических факторов над 
генетическими в наследовании данного 
параметра у северных оленей. 
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Таким образом, в селекции северных 
оленей по живой массе и линейным раз-
мерам тела использование фенотипиче-
ских корреляций в качестве прокси гене-
тических корреляций возможно. 
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ABSTRACT  

The study was conducted to determine 
the possibility of using phenotypic correla-
tions between traits as an indirect indicator 
of genetic correlations in domestic reindeer 
(Rangifer tarandus L.). The assessment of 
phenotypic parameters of the exterior and 
live weight of reindeer was carried out at the 
Yamal Experimental Station, a separate 
structural subdivision of the Federal State 
Budgetary Scientific Institution, the Tyumen 
Scientific Center, Siberian Branch of the 
Russian Academy of Sciences. The object of 
the study was a population sample of 94 
adult females of the Nenets breed, selected at 
random, without constitution defects and 
having a calf. in October 2020. A total of 94 
does (adult females) aged 3 to 9 years were 
examined. The animals were well-fed, had a 
calf and had no visible constitution defects. 
The sample showed high positive phenotypic 
correlations between “height at withers” and 
“height at elbow” (=0.84), “height at with-
ers” and “chest depth” (=0.71), “live weight” 
and “chest girth” (=0.63), as well as between 
“live weight” and “chest depth” (=0.6). Ge-
netic correlations between traits calculated 
using genotypes of microsatellite markers 
showed comparable results. For the pair of 
measurements “height at withers” and 
“height at elbow”, the genetic correlation 
was about 0.83, and for the pair “height at 
withers” and “chest depth” it was about 0.71. 
The results of comparative analysis between 
phenotypic and genetic correlation matrices 
demonstrated a high degree of consistency. 
It has been shown that phenotypic correla-
tions can potentially be used as an indirect 
indicator of genetic correlations for reindeer 
selection for live weight and linear body 
dimensions. 
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