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Загальний опис дисципліни 

Предметом дисципліни «Організація селекційного процесу у тваринництві (за видами 

тварин)» є вивчення та освоєння сучасних методів та підходів з організації та практичного 

ведення процесу селекції основних видів сільськогосподарських тварин. 

Метою вивчення дисципліни є формування у здобувачів сучасних професійних знань 

та навичок з оцінки племінної цінності тварин, використанню при цьому біотехнологічних та 

генетичних підходів які спрямовані на отримання ефекту селекції по основних господарсько- 

корисних ознаках. Опанування цієї дисципліни дає майбутнім спеціалістам можливість 

освоїти та використовувати на практиці або в наукових цілях сучасні знання з технології 

організації процесів селекції основних видів сільськогосподарських тварин в Україні. 

Основний рівень компетентності, якими повинен оволодіти здобувач під час вивчення 

дисципліни є: 

- розвиток когнітивних здібностей на основі отриманих знань, узагальнення та аналіз 

особливостей сучасних виробничих процесів в галузі тваринництва; 

- усвідомлення ролі та значення селекційних заходів для вирішення проблемних питань 

які стримують ведення ефективного виробництва; 

- вміння творчо підходити до отриманих базових знань, формувати та відстоювати на 

основі цього власні ідеї, підходи або створювати оригінальні методики з оцінки процесів та 

об’єктивної їх оцінки 

Теми лекцій 

1. Генетичні ресурси тваринництва 

2. Історія методів селекції 

3. Методи розведення тварин 

4. Базова модель генетичної цінності тварин 

5. Методи оцінки генетичної цінності 

6. Генетичний прогрес і селекційні прграми 

7. Генетичні маркери в розведенні тварин 

8. Біоінформатика та її роль в селекції тварин 

9. Репродуктивні та біологічні технології в селекції 

10. Особливості розведення порід різних видів 

 

Теми лабораторних занять 

1. Застосування методів статистики кількісних ознак (оцінка мінливості) 

2. Застосування методів статистики кількісних ознак (оцінка ступеню впливу) 

3. Оцінка вірогідності розбіжностей між вибірками. 

4. Застосування дисперсійного аналізу для оцінки впливу факторів на селекційні 

ознаки. 

5. Оцінка ефекту селекції 

6. Правила розрахунку параметрів селекційних програм 

7. Шлях від побудови робочої гіпотези селекційної програми до її підтвердження 
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