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Kaida populacja jest zbiorem osobnikéw po-
siadajacych geny roznych cech w uktadach
homo- lub heterozygotycznych. Geny wszystkich
osobnikow tworzacych populacje nazywane sa
pula genowa tej populacji. Badaniem struktury
genetycznej populacji oraz badaniem zmian za-
chodzacych w jej puli genow, jak réwniez sit
wywolujacych te zmiany, zajmuje si¢ genetyka
populacji. T¢ dziedzing genetyki zapoczatkowali
niezaleznymi badaniami Hardy i Weinberg,
okreslajac warunki, przy ktoérych czgstosci po-
szczegblnych genotypoéw i gendow w populacji
diploidalnego gatunku osiagaja staty stan row-
nowagi z pokolenia na pokolenie. Rownowaga
genetyczna takiej populacji wynika z jej dosta-
tecznie duzej wielkosci, losowego kojarzenia si¢
osobnikow, braku mutacji 1 migracji oraz braku
doboru (selekcji), ktore zmieniajg frekwencje
poszczegdlnych alleli.

Oczywiscie, zadna z populacji rzeczywi-
stych nie odpowiada zalozeniom populacji opisy-
wanej przez Hardy’ego i Weinberga. W wigkszosci
takich populacji moze ujawnia¢ si¢ dziatanie do-
boru naturalnego, nielosowego systemu kojarzenia,
np. podobny z podobnym, nast¢puje tez zjawisko
migracji, tzn. osobniki z réznych powodéw opusz-
czaja swoja dotychczasowa populacje i przenosza
si¢ do innej, za$ na ich miejsce przychodza osob-
niki z zewnatrz, np. zwierzeta hodowlane zostaja
sprzedane lub kupione przez hodowce. W popula-
cjach rzeczywistych zachodza tez mutacje oraz wy-
stepuje zjawisko selekcji, przy ktorej nie wszystkie
osobniki maja jednakowe szanse przekazania swo-
ich genéw potomstwu, np. czlowiek — hodowca
eliminuje osobniki o okreslonych cechach pokroju
czy gorszej wydajnosci.

W wigkszosci populacji rzeczywistych
moga istnie¢ grupy, w obrebie ktorych podobien-
stwo genetyczne osobnikow jest wigksze niz
migdzy grupami, np. podgatunki, rasy, odmiany,
rodziny. Szczegolnie dotyczy to réznych gatun-
kéw zwierzat hodowlanych, gdzie czgsto bywa
stosowane kojarzenie spokrewnionych ze soba
osobnikoéw. Moga to by¢ osobniki nalezace do
danej rasy, subpopulacji regionalnej i kojarzone
migdzy soba, albo tez osobniki ze soba spokrew-
nione, tzn. nalezace do jednej rodziny. W jednym
1 drugim przypadku, na skutek taczenia ze soba
osobnikéw genetycznie podobnych nastgpuje
zmiana struktury genetycznej populacji obja-
wiajaca sig¢ zwigkszeniem jej homozygotycznosci
1 w konsekwencji np. ujawnienie si¢ cech letal-
nych.

Do okreslenia zmian struktury genetycz-
nej populacji wykorzystuje si¢ roézne wskazniki
szacowane na podstawie analizy rodowodowe;.
Najpowszechniej stosowanymi sa wspolczynniki
spokrewnienia (Rxy) i inbredu (Fx) oraz efek-
tywna liczebno$¢ populacji (N.), ktora, w zalez-
nosci od liczby samcow 1 samic w populacji ro-
dzicielskiej, wskazuje tempo narastania inbredu
w populacji badanej w stosunku do populacji
bedacej w rownowadze genetycznej (Wright,
1922, 1931). Zmniejszanie si¢ efektywnej li-
czebnosci populacji, np. na skutek znacznego
ograniczenia liczby osobnikow jednej plci w sto-
sunku do drugiej, wskazuje na mozliwo$¢ wzro-
stu spokrewnienia 1 wystapienia inbredu,
a w konsekwencji depresji inbredowe;.

W ostatnim czasie wprowadzono nowe
wskazniki, ktére maja stluzy¢ badaniu struktury
genetycznej populacji nalezacych do réznych
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gatunkow zwierzat hodowlanych, a mianowicie:
efektywna liczbg zatozycieli (f.) 1 efektywna
liczbg przodkow populacji (f,) (Boichard i in.,
1995, 1996, 1997). Pierwotnie wskazniki te,
a szczegolnie efektywna liczba zatozycieli po-
pulacji, byly stosowane przez zoologdéw do sza-
cowania réznorodnosci genetycznej w popula-
cjach dzikich zwierzat utrzymywanych w ogro-
dach zoologicznych (Lacy, 1989, 1995). Sa to
zazwyczaj z konieczno$ci populacje o matej li-
czebnosci, w ktorych bardzo szybko maleje
zmienno$¢ genetyczna. CzgSciowo moze to by¢
spowodowane losowa zmiang frekwencji alleli,
czyli tzw. dryfem genetycznym, ale gtownie jest
skutkiem kojarzenia zwierzat blisko ze soba spo-
krewnionych, co przyspiesza te losowe zmiany.
Zinbredowanie zwierzat i zwiazana z tym utrata
pewnej czesci genow z puli genowej powoduje
wystapienie wszelkich negatywnych skutkow
zwiazanych z depresja inbredowa, tzn. przede
wszystkim zmniejszenie ptodnosci zwierzat oraz
ujawnienie wielu wad genetycznych, co przy
naturalnych niekiedy trudno$ciach w rozmnaza-
niu w niewoli niektérych gatunkéw zwierzat dzi-
kich powoduje dalszy spadek liczby osobnikow
w populacji. Monitorowanie zmienno$ci gene-
tycznej populacji zwierzat utrzymywanych
w ogrodach zoologicznych staje si¢ wigc w tym
momencie koniecznoscia, co potwierdzity bada-
nia m.in. Lacy’ego (1989, 1995), a ostatnio Sza-
blewskiego i Szwaczkowskiego (2003).

W analogicznej sytuacji znalazto sig
wiele populacji zwierzat hodowlanych. Jedne
z powodu matej liczebnosci — na przyklad konie
fryzyjskie hodowane w Holandii (Sevinga i in.,
2004), albo tez niektore, czasem mniej popularne
z powodu niskiej wydajnosci rasy bydta, majace
status populacji zachowawczych, jak choéby rasa
polska czerwona czy Pinzgauer lub Grauvieh
hodowane w Austrii (S6lkner i in., 1998). Doty-
czy to tez owcy wrzosowki, konika polskiego
czy hucuta. Problem zinbredowania nie ominat
rowniez nieco liczniejszych populacji, jak np.
koni czystej krwi arabskiej, ktore musza by¢ ko-
jarzone w pokrewienstwie, jako ze w tej popula-
cji nie ma obecnie osobnikow ze soba niespo-
krewnionych (z wyjatkiem moze kilku ogierow
importowanych z Pélwyspu Arabskiego) (Gta-
zewska, 2004). W ostatnim czasie inbred okazat
si¢ bardzo znaczacym problemem rowniez dla
hodowcoéw bydta mlecznego, nalezacego do ras,

ktore z racji znacznej liczebnosci, jak np. holsz-
tyno-fryzy, powinny by¢ wolne od skutkow de-
presji inbredowej. W tym jednak przypadku
przyczyne wzrostu homozygotycznosci wymie-
nionej populacji bydia stanowilo powszechne
stosowanie sztucznego unasieniania, ktore umo-
zliwitlo rozprzestrzenienie genow tylko nie-
wielkiej liczby najlepszych buhajow. Byty to
gtéwnie buhaje holsztynsko-fryzyjskie pocho-
dzenia amerykanskiego i kanadyjskiego, ktore
posiadajac potomstwo we wszystkich popula-
cjach bydta czarno-bialego spowodowaty zna-
czne zmniejszenie roznorodno$ci genetycznej
tych populacji. W pierwszej kolejnosci dotknelo
to przede wszystkim populacj¢ bydta holsztyn-
sko-fryzyjskiego w krajach Ameryki Polnocne;j.
Nastepnie za$§ przeniosto si¢ na populacje bydta
czarno-bialego w wigkszosci krajow Europy, do
czego, jak si¢ pozniej okazalo, przyczynila sig
tzw. holsztynizacja, poprzez uzycie stosunkowo
niewielkiej liczby spokrewnionych ze soba bu-
hajow hf do krzyzowania z bydlem czarno-bia-
lym. Zaistnienie inbredu, a szczegodlnie depresji
inbredowej, w wymienionych populacjach,
azwlaszcza w amerykanskiej populacji bydta
holsztynsko-fryzyjskiego, spowodowato zwigk-
szenie zainteresowania problemem skutkow in-
bredu (m.in. Young i in., 1988; Te Braake i in.,
1994; Miglior i Burnside, 1995; Wiggans i in.,
1995; Young i Seykora, 1996; Van Doormaal,
1999, 2000; Weigel, 2001; Harris i Kolver, 2001;
McDaniel, 2001) oraz poszukiwanie nowych
narzedzi do monitorowania krétkoterminowych
zmian wynikajacych ze wzrostu spokrewnienia
populacji (m.in. Boichard i in., 1995, 1996,
1997; Solkner i in., 1998; VanRaden i Smith,
1999; Roughsedge i in., 1999).

Pojecie ,.efektywnej liczby zalozycieli”
badanej populacji, wprowadzone przez Lacy’ego
(1989), opiera si¢ na analizie prawdopodobien-
stwa pochodzenia genéw od tzw. ,,zatozycieli”,
czyli przodkow o nieznanym pochodzeniu, tj.
majacych nieznanych rodzicow. Zazwyczaj osob-
niki nie posiadajace przodkéw sa najstarszymi
zwierzetami wystepujacymi w rodowodach osob-
nikow nalezacych do badanej populacji.

Udziat genéw danego zatozyciela w puli
gendw wybranej tzw. populacji referencyjnej,
ktora moze stanowi¢ cato$¢ lub czgs¢ populacji
badanej, okresla si¢ jako prawdopodobienstwo,
ze losowo wybrane z populacji geny pochodza
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od tego zatozyciela. Laczny udzial wszystkich
zatozycieli w puli genoéw calej populacji referen-
cyjnej jest suma prawdopodobienstw pochodze-
nia genow od kazdego z nich i wynosi jeden
(Lacy, 1989, 1995; Boichard i in., 1995), za$
liczba osobnikow majacych jednakowe (co do
wartosci) udziaty (prawdopodobienstwa) w puli
genoéw badanej populacji jest ,.efektywna liczba
zatozycieli” (Lacy, 1989; Rochambeau i in.,
1989; Lacy, 1995). Efektywna liczba zalozycieli
osiaga maksimum, gdy prawdopodobienstwo
pochodzenia genow od kazdego z zalozycieli jest
rowne i zarazem jest wtedy rowna rzeczywistej
liczbie zatozycieli. Jezeli za$ niektorzy z zatozy-
cieli beda mieli wyzsze udzialy niz pozostali,
tzn. beda wystepowali czgsciej w rodowodach
osobnikéw z populacji badanej, to wtedy efek-
tywna liczba zalozycieli bedzie mniejsza od
faktycznej ich liczby. Zatem, zdefiniowana w ten
sposob efektywna liczba zatozycieli szacuje
maksymalna liczbe réznych genotypow zatozy-
cieli, ktorzy przekazali geny osobnikom w bada-
nej populacji (Lacy, 1989, 1995).

Zdefiniowana w powyzszy sposob efek-
tywna liczba zalozycieli nie uwzglednia jednak
utraty genow spowodowanej wystgpowaniem
tzw. efektu ,szyjki butelki” (ang. bottleneck),
czyli przewezen w rodowodzie. Przewegzenie ta-
kie wystgpuje w sytuacji, w ktorej duza liczba
zwierzat ma bardzo niewielka liczbe potomkow,
te za§ zndw posiadaja liczne potomstwo. Jest to
sytuacja czgsto spotykana, szczegdlnie w popula-
cjach zwierzat domowych, w ktorych zazwyczaj
tylko czgs$¢ jest tzw. populacja aktywna. W niej
odbywa si¢ proces doskonalenia, a wigc oceny
warto$ci hodowlanej i selekcji, a potomstwo tej
czesci jest podstawa do odtworzenia reszty po-
pulacji (tzw. poglowia masowego). Jezeli w po-
pulacji aktywnej nastapi znaczne zmniejszenie
liczebnosci (chocby tylko jednej pici), np. jak
u bydta mlecznego poprzez stosowanie sztucz-
nego unasieniania, spowoduje to zawgzenie do-
stepnej puli genow (efekt ,,szyjki butelki”) skut-
kujace naglym wzrostem spokrewnienia u po-
tomstwa oraz, u wielu z nich, mozliwos$cia wy-
stapienia inbredu.

Modyfikacje metody obliczania efek-
tywnej liczby zatozycieli, uwzgledniajaca istnie-
nie efektu ,,szyjki butelki”, zaproponowali Bo-
ichard i in. (1995). Modyfikacja ta polega na
tym, ze zamiast efektywnej liczby zalozycieli

szacuje si¢ tzw. ,.efektywna liczbe przodkow”,
uwzgledniajacq udzialy zwierzat bgdacych wg
definicji Lacy’ego zalozycielami populacji, tzn.
majacych nieznanych rodzicow badz takich,
ktore nie sa zatozycielami, poniewaz posiadaja
znanych przodkow, ale réwniez wniosty wktad
genetyczny do badanej populacji. Osobniki takie
najczescie] sa tymi, ktore ,,spowodowaly” zaist-
nienie efektu szyjki butelki, tzn. na przyktad byty
szeroko uzywane jako reproduktory i zostawily
znaczna liczbe potomstwa. Zatem, ,.efektywna
liczba przodkéw” bedzie oznaczala minimalna
liczbg przodkow (bedacych lub nie bedacych za-
lozycielami), niezbedna do wyjasnienia pocho-
dzenia calej zmiennos$ci genetycznej w badanej
populacji. W sytuacji, gdy w tejze populacji wy-
stapit efekt ,.szyjki butelki”, efektywna liczba
przodkow bedzie odzwierciedlata liczbg zwie-
rzat, ktore ,,znalazly si¢ w szyjce”, a nie liczbg
ich przodkéw, ktorych geny w pewnej czesci,
poprzez zaistnienie przewegzenia, zostaty wyeli-
minowane z puli genéw populacji. Zatem, z lo-
gicznego (i matematycznego) punktu widzenia
»efektywna liczba przodkéw” powinna osiagac
nizsze wartoSci niz wspomniana wczesniej
»efektywna liczba zalozycieli” populacji.
Reasumujac, efektywna liczebnos¢ po-
pulacji moze by¢ uzytecznym wskaznikiem
przewidywania zmian w zmiennosci genetycznej
populacji, zachodzacych w dluzszym okresie
czasu, odzwierciedlajacym liczb¢ osobnikow
rodzicielskich oraz sposob ich doboru (selekcji)
we wezesniejszych pokoleniach. Zas ,,efektywna
liczba zatozycieli” i1 ,,efektywna liczba przod-
koéw”, jako wskazniki opierajace si¢ na prawdo-
podobienstwie pochodzenia genéw, bgda nada-
waty si¢ bardziej do opisu struktury populacji
w krétkim czasie, tzn. po niewielkiej liczbie po-
kolen. Moga one zatem stuzy¢ charakterystyce
podejmowanych decyzji hodowlanych lub
wykryciu stosunkowo niedawnych a znaczacych
zmian w strategiach prowadzenia hodowli, jesz-
cze zanim pojawia si¢ ich konsekwencje, tzn.
wzrost inbredu. Z tego wzgledu, omawiane
wskazniki moga by¢ dobrym uzupelieniem dla
tradycyjnie stosowanych wspolczynnikow spo-
krewnienia i inbredu, sluzacym analizie zmian
struktury genetycznej nie tylko matych populacji
zwierzat utrzymywanych w ogrodach zoologicz-
nych, ale rowniez duzych populacji zwierzat ho-
dowlanych, w ktérych zazwyczaj dostgpna in-
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formacja rodowodowa jest ograniczona pokole-
niowo i czgsto niekompletna, za$ zmiany strate-
gii hodowlanej bywaja do§¢ znaczne i maja zna-
czacy wplyw na struktur¢ genetyczna populacji,
np. ,,holsztynizacja” bydta czarno-biatego.

Szacowanie efektywnej liczebno$ci populacji,
efektywnej liczby zalozycieli i efektywnej
liczby przodkéw

Wielokrotnie podejmowano si¢ szaco-
wania efektywnej liczebnosci populacji, efek-
tywnej liczby zalozycieli i efektywnej liczby
przodkéw i uzywania ich jako narzedzi do mo-
nitorowania zmian w populacjach zwierzat ho-
dowlanych. Liczne prace autoréow francuskich
dotyczyty hodowanych we Francji ras bydta, tak
mlecznego, jak 1 migsnego. Boichard i in. (1995)
szacowali efektywna liczbg zatozycieli dla trzech
ras bydla we Francji. Dla rasy Abondance, licza-
cej ponad 106 tysiecy zwierzat, otrzymali efek-
tywna liczbe zalozycieli rowna 69, a efektywna
liczbg przodkoéw rowna 23, przy ogoélnej liczbie
zatozycieli dla tej rasy wynoszacej 6109. Przy
tym, 55% puli genéw populacji pochodzito jedy-
nie od 10 gtownych przodkéw. Druga badanag
przez autoréw rasa byla Montbeliarde, liczaca
ponad 1 mln 660 tysiecy zwierzat. Dla tej rasy
badacze otrzymali efektywna liczbg zatozycieli
rowna 146, za$ efektywna liczbe przodkow 63,

i 10 gltéwnych przodkach obejmujacych nieco
ponad 24% puli gendéw populacji. Autorzy badali
tez francuska populacje bydia holsztynskiego,
liczaca ponad 11 min sztuk, otrzymujac naste-
pujace wyniki: przy ogolnej liczbie zatozycieli
ponad 802 tysiace efektywna liczba zatozycieli
rownala si¢ 140, efektywna liczba przodkéw 43,
a ponad 37% puli genowej pochodzito po 10
glownych przodkach. Przy czym, w tej populacji
100% osobnikéw bylo spokrewnionych, a zna-
czna ich liczba réwniez byla zinbredowana, co
pokazaty podzniejsze badania tych samych auto-
row (Boichard i in., 1996). Stwierdzili oni, ze we
Francji duze populacje bydla mlecznego,
z powodu uzywania w sztucznym unasienianiu
malej liczby buhajow w stosunku do faktycznej
liczebnos$ci danej rasy, genetycznie staja si¢ ma-
tymi populacjami, tzn. nast¢puje w nich znaczne
zmnigjszenie roznorodnosci genetycznej na sku-
tek wzrostu spokrewnienia osobnikow do nich
nalezacych.

Badania r6znorodnosci genetycznej hodo-
wanych we Francji ras mlecznych, przeprowadzone
przez Maignela i in. (1996) u wcze$niej badanych
ras: Holstein, Abondance i Montbeliarde oraz
u pozostatych ras hodowanych w tym kraju, tzn. ras
Normande, Brown Swiss, Tarentaise, Simmentaler
i Pie Rouge des Plaines, dotyczyly efektywnej li-
czebnosci populacji i ogdlnej oraz efektywnej liczby

przy ogoélnej liczbie zatozycieli okoto 123 tysiace

zatozycieli i1

przodkow  (tab.

).

Tabela 1. Efektywna liczebnos$¢ populacji (N.), efektywna liczba zalozycieli (f.) i efektywna
liczba przodkéw (f,) oraz ogdlna liczba przodkéw dla oSmiu ras mlecznych (Maignel i in., 1996)

Table 1. Effective population size (N,), effective number of founders (f.), effective

number of ancestors (f;) and total number of founders in 8 dairy breeds (Maignel et al., 1996)

Ogolna liczba Efektywna liczba | Efektywna liczba Efektywna
zatozycieli zatozycieli przodkow liczebnosé¢
Rasa N Total number of | Effective number of | Effective number of populacji
Breed No founders founders ancestors Effective popula-
f, f, tion size
Ne
Abondance 106 520 6109 69 25 106
Pie Rouge des| 102270 5442 96 64 2500
Plaines
Brown Swiss 91 579 6291 84 28 56
Tarentaise 48 320 2942 50 17 27
Simmentaler 121 239 7604 75 33 208
Montbeliarde 1 664 506 122 981 146 63 125
Normande 2 338 305 138 291 132 40 47
Holstein 11 180 346 802 289 140 43 46
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Rozszerzone badania uprzednio wspo-
mnianych autoréw, przeprowadzone na o$miu ra-
sach mlecznych we Francji, doprowadzity do po-
dobnych wnioskow jak u Boicharda i in. (1995), iz
z powodu uzywania w sztucznym unasienianiu
malej liczby buhajow w stosunku do faktycznej
liczebnosci danej rasy genetycznie rasy te staja si¢
matymi populacjami. Prowadzi to do znacznego
wzrostu spokrewnienia, wystapienia inbredu oraz
mozliwego pojawienia si¢ depresji inbredowej.
Rowniez male wartosci efektywnej liczebnosci po-
pulacji mlecznych ras Normande i Holstein,
w stosunku do ich faktycznej liczebnosci sa, zda-
niem autorow, wynikiem znacznych dysproporcji
plci spowodowanej uzyciem do rozrodu nasienia
malej liczby najlepszych buhajow w stosunku do
liczby inseminowanych kréw, co réwniez potwier-
dza istnienie znacznego spokrewnienia w obrgbie
tych populacji.

Boichard i in. (1997) analizowali po-
nownie rodowody francuskich populacji bydta
mlecznego ras Abondance i Normande oraz rasy
migsnej Limousine. Otrzymali oni dla rasy
Abondance efektywna liczbe zatozycieli roéwna
69, efektywna liczbg przodkow - 25 oraz ogdlna
liczbg zatozycieli - nieco ponad 6 tysigcy. Dla
rasy Normande odpowiednie wyniki odnoszace

Fot. M. Rychlak

si¢ do efektywnej liczby zatozycieli, efektywnej
liczby przodkow i ogolnej liczby zatozycieli wy-
nosity 132, 40 i ponad 138 tysigcy, za$ dla rasy
Limousine - 790, 360 i prawie 27 tysigcy. Auto-
rzy stwierdzili, ze stosunkowo wysokie warto$ci
efektywnej liczby zatozycieli i efektywnej liczby
przodkow u rasy Limousine sa wynikiem uzy-
wania na szeroka skalg¢ krycia naturalnego za-
miast sztucznej inseminacji, jak to ma miejsce
u ras mlecznych, a co za tym idzie, bardziej wy-
rownanych proporcji ptci w pokoleniu rodziciel-
skim, co pozwala unikna¢ szybkiego wzrostu
spokrewnienia.

Badania roznorodno$ci genetycznej czte-
rech austriackich populacji bydla mlecznego ras:
Simmentaler, Braunvieh, Grauvieh i Pinzgauer,
przeprowadzone przez Solknera i in. (1998) wy-
kazaty, ze u rasy Simmentaler, liczacej ponad 1
mln 400 tysiecy zwierzat, ogdlna liczba zatozy-
cieli rownala si¢ okoto 85 tysiecy, efektywna
liczba zatozycieli okoto 221, a efektywna liczba
przodkow ponad 113. U rasy Braunvieh dla po-
nad 547 tysigcy sztuk - ogolna liczba zatozycieli
wynosita okolo 29,5 tysiaca, efektywna liczba
zatozycieli prawie 97 i efektywna liczba przod-
kéw okoto 52. U pozostatych ras wyniki wyno-
sity odpowiednio: u 39,5 tysiaca sztuk Grauvieh
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- ogélna liczba zatozycieli 1675, efektywna
liczba zatozycieli okoto 113, a przodkoéw prawie
39; za$ u rasy Pinzgauer dla 169,5 tysiaca zwie-
rzat - odpowiednio ponad 10 tysigcy, okolo 66
i prawie 47. Wspomniani autorzy konkluduja, ze
otrzymane przez nich wyniki dotyczace efek-
tywnej liczby zatozycieli i efektywnej liczby
przodkow potwierdzaja istnienie pewnej izolacji
regionalnej austriackich ras bydta, powodujacej
wzrost spokrewnienia osobnikow nalezacych do
poszczegdlnych ras. Ci sami autorzy oszacowali
rowniez efektywna liczebnos$¢ populacji czterech
wyzej wspomnianych austriackich ras mlecz-
nych. Wynosita ona: u rasy Simmentaler — 258,
Braunvieh — 109; Grauvieh — 73 i Pinzgauer —
232. Solkner i in. (1998) stwierdzili, ze populacja
bydta rasy Grauvieh, bedaca najmniejsza liczeb-
nie, okazala si¢ réwniez najmniej zré6znicowana
genetycznie. Natomiast, zblizone wartosci efek-
tywnej liczebnosci populacji u mniej licznych
Pinzgauerow 1 Simmentaleréw, najliczniejszej
zras austriackich, moga sugerowac istnienie
znacznego stopnia spokrewnienia osobnikow
nalezacych do drugiej z wymienionych ras.

Roughsedge i in. (1999) analizowali
brytyjska populacje bydla czarno-biatego uro-
dzonego w latach 1967-1997. Efektywna liczba
zatozycieli zmniejszyta si¢ z 1353 w roku 1967
do 93 w roku 1997, efektywna liczba przodkow
spadta z 702 w 1967 roku do 93 w 1997 roku,
za$ ogolna liczba zatozycieli wzrosta z 2535
w 1967 roku do 6640 w 1997. Autorzy stwier-
dzili, ze przy zwigkszeniu si¢ w badanym okresie
ogolnej liczby zatozycieli na skutek importu bu-
hajow holsztynsko-fryzyjskich, efektywna liczba
zatozycieli i efektywna liczba przodkow zmalata
na skutek intensywnego uzycia w inseminacji
nasienia importowanych buhajow.

Bu$ i1 Kania-Gierdziewicz (2000) szaco-
wali roznorodno$¢ genetyczna u 715 sztuk bydta
rasy polskiej czerwonej (u 371 buhajow i1 344
krow). Otrzymali oni efektywna liczbg zatozy-
cieli dla wszystkich zwierzat tacznie rowna 98,
za$ efektywna liczbg przodkéw 67. U buhajow
odpowiednie wartosci efektywnej liczby zatozy-
cieli i efektywnej liczby przodkow wynosity 82
154, za$ u krow 112 i 80. Ogdlna liczba zatozy-
cieli wynosita 216. Udziaty 10 najwazniejszych
przodkow obejmowaty okoto 29% puli genow
populacji wszystkich zwierzat, dla buhajow
okoto 33%, za$ dla krow okolo 26%. Otrzymane

wartoéci efektywnej liczby zalozycieli i efek-
tywnej liczby przodkow dowodza znacznego
zréznicowania genetycznego badanej populacji
bydia polskiego czerwonego, szczegdlnie zas
krow tej rasy.

Kania-Gierdziewicz (2003), analizujac
populacje ponad 25 tysiecy buhajow czarno-
bialych, holsztynsko-fryzyjskich i ich mieszan-
cow, oszacowata efektywna liczbe zatozycieli na
1460 dla populacji referencyjnej, obejmujacej
wszystkie zwierzeta oraz ogolna liczbe ponad 19
tysigey zatozycieli dla tej populacji. Udziaty 10
najwazniejszych przodkow, glownie buhajow
holsztynsko-fryzyjskich, obejmowaty tylko oko-
o 9% populacji, co dowodzi znacznego zr6zni-
cowania genetycznego.

Glazewska (2000), badajac r6znorodnosé
genetyczna populacji koni czystej krwi arabskiej
hodowanych w Polsce otrzymata 202 zatozycieli
(115 ogierow i 87 klaczy), przy czym udzialy 54
zatozycieli stanowity okoto 84% catej puli ge-
néw badanej populacji, ktora stanowito 268 kla-
czy zarodowych zapisanych w Suplemencie V do
XIII tomu Polskiej Ksiggi Stadnej koni arab-
skich. A zatem, wigkszo$§¢ wspotczesnie zyja-
cych klaczy arabskich posiadato geny pocho-
dzace od wspomnianych 54 zatozycieli.

Glazewska (2004) oraz Glazewska i Je-
zierski (2004) analizowali strukture¢ genetycznag
populacji koni arabskich (1032 klacze i 154
ogiery) z lat 1948-1997. Badana populacja miata
213 zatozycieli (121 ogierdw i 92 klacze), przy
czym od roku 1975 autorzy zanotowali syste-
matyczny wzrost, z okolo 20% do ponad 38%,
udziatu zalozycieli wystepujacych w rodowo-
dach wszystkich koni nalezacych do badanej po-
pulacji.

Whioski

Okresowe zmniejszanie si¢ liczebnosci
populacji, czego odzwierciedleniem jest istnienie
przewgzen w rodowodach (efekt ,,szyjki bu-
telki”), zdarza si¢ w populacjach zwierzat ho-
dowlanych dos$¢ czesto. Efekt ten jest niemal
nieunikniony w przypadku bydla mlecznego.
Powszechno$¢ uzycia w rozrodzie sztucznego
unasieniania zmniejsza drastycznie liczbeg uzyt-
kowanych buhajow — potencjalnych ojcow na-
stepnego pokolenia i powoduje, ze kazdy z nich
moze mie¢ niemal nieograniczong liczbg potom-
stwa. Skutkiem tego jest zwigkszenie w popula-
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cji liczby osobnikéw ze soba spokrewnionych
i zinbredowanych, wzrost wartosci inbredu w po-
pulacji oraz mozliwe wystapienie jego nieko-
rzystnych skutkow.

Z analizy cytowanych prac wynika, ze
efektywna liczebno$¢ populacji oraz efektywna
liczba zatozycieli i efektywna liczba przodkow
beda przyjmowaly tym nizsze wartosci, im wigk-
sza liczba zwierzat w badanej populacji bedzie
ze soba spokrewniona i zinbredowana. Mozna je
zatem uzna¢ za dobre wskazniki réznorodnosci
genetycznej badanych populacji, bedace uzupet-
nieniem do zazwyczaj szacowanych wspotczyn-
nikéw spokrewnienia i inbredu. Efektywna li-
czebno$¢ populacji bedzie przy tym bardziej
uzyteczna do analizy zmian struktury genetycz-

nej zachodzacych w dhuzszym okresie czasu. Za$
efektywna liczba zalozycieli i efektywna liczba
przodkéw beda raczej bardziej uzyteczne do mo-
nitorowania biezacych zmian wynikajacych
ze sposobu prowadzenia pracy hodowlane;j.

Z uwagi na wykorzystanie do szacowa-
nia efektywnej liczby zalozycieli i efektywnej
liczby przodkéw danych rodowodowych, podob-
nie jak przy szacowaniu spokrewnienia i inbredu,
bardzo wazna jest jakos¢ tej informacji. Naleza-
loby wigc dazy¢ do posiadania jak najpehiej-
szych wielopokoleniowych rodowodow, bo tylko
w takim przypadku otrzymane wyniki begda
miaty zadowalajaca doktadnos$¢, dajac gwarancije
dobrego monitorowania zmian w réznorodnos$ci
genetycznej danej populacji.
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ANALYSIS OF THE GENETIC STRUCTURE OF POPULATION - FOUNDER AND ANCESTOR
CONTRIBUTION IN POPULATION GENE POOL

Summary

Monitoring population genetic structure has became a necessity in most wild animal species kept in
zoological gardens. Also, many livestock breeds exist in small populations, sometimes almost at the brink of
extinction because of poor performance, i.e. Polish Red cattle. The solution in both cases is to establish small
nucleus populations (herds). It is inevitable that in small herds most animals will be related or even inbred.
Uncontrolled increase of inbreeding rate or, in other words, the rise of homozygosity of individuals in the
population, lead to inbreeding depression, which is the reason for lower fertility, poor longevity and decrease in
performance. Similar problem with rising inbreeding occurs in the breeds which, despite of large number of
animals (like US Holstein cattle population), will behave genetically like small populations. This is the case in
many dairy cattle populations in which, as the result of using artificial insemination, the number of animals in
active population (mostly sires) decreased rapidly.

The paper briefly characterizes possible changes in population genetic structure and presents indicators
of such changes. The review of using effective population size and two new indicators i.e. effective number of
founders and effective number of ancestors to analyze genetic structure of a population was also presented. The
attempt was also made to assess the quality of those new indicators for complete or incomplete pedigrees. The
analysis of some of the presented papers justifies the hypothesis that effective number of founders and effective
number of ancestors may be used to estimate changes in population gene pool, given fairly complete pedigree
information.
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