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G

nika, jego rodowodu (historii rodu), prze-

enealogia, w znaczeniu pochodzenia osobfzystywano réwnig od dawna w hodowli zwie-

rzat. Na przyktad, Arabowie znali na pagairo-

kazywana w formie pisane] lub zachowanadowody swoich najcenniejszych koni i potrafili

w tradycji ustnej jest, mma powiedzié, tak
stara jak ludzk&. W mitach, podaniach
i legendach wielu narodéw, np. staytnych
Grekow czy Rzymian, spotykamygsto bardzo
szczegoOtowe opisy dotyaze koligacji rodzin-
nych kadego z béstw. Tale przekazy biblijne,
szczegOlnie Stary Testament, petng abszer-
nych omowié rodowodéw prorokéw czy kro-
[6w. W p&niejszych okresach historycznych
genealogia nadal petnita wa role dostarczajc
informacji o pochodzeniu danego cztowieka.
SzczegoOlnie dotyczylo to bogatszegpdd spote-
czenstw europejskich, tzn. krélow, lgit

i szlachty, ktéra mogta sobie pozwibha posia-

wywies¢ ich pochodzenie od stynnych klaczy
Mahometa. Kojarzyli wic swoje zwiergta po
przeanalizowaniu ich rodowoddéw w ten sposéb,
zeby utrzyma przynalenos¢ do danej rodziny
lub rodu. Niektorzy bogatsi szejkowie posiadali
nawet rodowody swoich wierzchowcéw spisane
w formie zwojéw, ktore byly strzene jak naj-
cenniejszy skarb. Tate kupienie od nich konia
z rodowodem poczytywane byto za nie lada wy-
czyn (Kamhski, 1982).

Do czasu powstania nowytnej hodowli
zwierzt pod koniec XVIII i na pocgku XIX
wieku rodowody cennych zwieqz przekazy-
wane byly gtéwnie w formie ustnej. Potem stop-

danie wiasnego rodowodu w formie pisanej lubniowo zaczto tworzy¢ rejestry i ks¢gi poszcze-

malowanej (obrazy, freski w kaplicach zamko-
wych itd.) (Weigel, 2002). W czasach nowt
nych uznano geneal@giza nauk pomocnicz
historii, badajca stosunki pokrewigstwa me-
dzy ludzmi oraz dokumentgpa daty narodzin,
$lubow i zgondéw (Stownik wyrazéw obcych,
PWN, 1995).

Do dz jest to nargdzie wywane na
calym swiecie nie tylko przez historykow, ale
rowniez przez ogroms rzesz badaczy-amato-
réw — ludzi, ktérzy chg dotrze& do swoich ko-
rzeni, dowiedzié si¢ czeg@ o sobie i o prze-
sztgsci swojej rodziny, a przy okazji znédie
blizszych lub czsciej dalszych krewnych itp.

Genealogi i badanie rodowodow wyko-

g6lnych ras zwiert hodowlanych w formie
pisanej. Umaliwito to doskp do rodowodow
szerszej grupie, nie tylko hodowcow, ale row-
niez badaczy—pionierow, takich jak np. Sir
Francis Galton, Karl Pearson (Bulmer, 1998) czy
pézniej Sewal Wright oraz Gustave Malécot
(Epperson, 1999), zajnugych s¢ analiz gene-
alogiczry zwierzt i tworzeniem podwalin ré
nych metod szacowania pokrewséwa.
Wspoitczénie dane zawarte w rodowo-
dach g gtdwnym zrodiem informacji wykorzy-
stywanym do analizy zataosci genetycznych
wystepujacych medzy osobnikami w populaciji.
Zaleznadsci te wynikap wprost z praw odkrytych
przez Mendla, bowiem kdy osobnik nalecy
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do danej populacji posiada rodzicow, ktérzy dzieciiwnuki.

przekazali mu po potowie swoich gendéw. Ten Taki uktad zalenosci genetycznych, &
schemat wdrowki gendw powtarzany jest przez dacy odzwierciedleniem liczby pokale nazywa
pokolenia. Tak wic, rodzice maj swoich rodzi- sie pokrewienstwem w linii prostej. Ale pro-
cow, ktorzy g dla danego osobnika dziadkami. bant X mae tez mie¢ rodzeistwo, poétrodza-
Wspomniany wyej osobnik, zwany w rodowo- stwo czy kuzynow, czyli tzwkrewnych bocz-
dzie probantem (X) m@ réwnie mie¢c wlasne nych (rys.l).

[Daadkouie - crandparents |

%Krewni wstepni
Ancestors

_ Rodzenstwo Krewni
Inni krewni - - Brothers . boczni
Other relatives and sisters Relatives
side side
4

Krewni zstepni
# Descendants
Y

Rys. 1. Zalenosci genetyczne mizy osobnikami w populacji
Fig. 1. Genetic relations between individuals ipapulation

Rodowdd jest wic usystematyzowanym dowa, z ktdg codziennie majdo czynienia ho-
wykazem przodkow danego osobnika (pro-dowcy zwierat (rys. 2. A i B). W tabeli rodo-
banta). Mae on przybiera postd graficzm  wodowej kady przodek, wysipujacy w rodo-
rozbudowanego i ozdobnego drzewa genealowodzie wkcej niz jeden raz, wpisany jest tyle
gicznego jak te, wspomniane weém&j, two- razy i w tych ,okienkach”, ile razy w danym
rzone dla rodzin panagych (Weigel, 2002). pokoleniu wystpuje. Trzeci rodzaj rodowodu,
Obecnie jednak jest ujmowany bardziej sche-tzn. rodowdd strukturalny, zwany czasem strzal-
matycznie jako tradycyjny spis przodkéw z od- kowym, ma za zadanie przedstavgraficznie
powiednimi odnénikami literowymi (O-ojciec; zaleznosci miedzy przodkami (rys. 2. C). W tym
M-matka) lub cgsciej jako rodowod tabela- rodowodzie kady z osobnikéw wpisany jest
ryczny, czyli inaczej moéwic tabela rodowo- tylko raz.
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Jezeli jakis przodek wysipuje wicej
niz jeden raz, zaznaczaesto poprzez dory-

sowanie mu wikszej liczby strzatek odpowia-
dajacej liczbie powtorza.

A) Rodowadd tradycyjnyTraditional pedigree
e X
e 0-1 M -2
e 00-3 MO -4 OM -5 MM -6
e 000 -7 MOO -8 oMO -9 MMO -10
. oomM -11 mMoM -12 oMM -13 wMmmM  -14
B) Rodowdd tabelaryczny Fabular style pedigree
X
o. 1 M 2
3 4 5 6
7 8 9 10 11 12 13 14
C) Rodowdd strukturalny Arrow style pedigree
/X V\
/1 / 2 \
3 /4\ /5 / 6\
7 8 9 10 11 12 13 14

Rys. 2. Rodzaje rodowodow
Fig. 2. Types of pedigrees

Powszechnie znanymi i szacowanymia wigc podobiéstwo genetyczne rulzy krew-

miarami zalenosci (podobiéstw) genetycznych nymi, wystpuje wtedy, gdy dwa osobniki posia-
sa pokrewieistwo i inbred. Przy ich oszacowy- daja w genotypach takie same geny, ktére odzie-

waniu korzysta si z informacji rodowodowej,

dziczylty po jednym &dz kilku wspdlnych

tworzac i analizujc rodowody strukturalne po- przodkach (krewni w linii bocznej) lub zezo-
jedynczych osobnikéw (inbred) lub par osobni- staly one przekazane osobnikowi X przez osob-

kow (pokrewigstwo).
Wedtug definicji (Btaejewicz-Sawicka,
1948; Nowicki i in., 1994) pokrewfstwo,

nika Y, czyli osobnikowi znajdagemu st blizej
w rodowodzie (miodszemu) przez tego, ktéry
figuruje w nim na dalszej pozycji (jest starszy).
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Stopieh pokrewigistwa zaley od liczby wspdl- wartcsci od zera, oznaczgjego brak spo-
nych przodkéw oraz miejsca ich wyggbwania krewnienia, do 1 (np. spokrewnienie osobnika
w rodowodzie. Miag pokrewieistwa jestwspét-  samego z sebalbo blénigta jednojajowe) lub
czynnik spokrewnienia (Rxy), bedacy wspot-  inaczej — od zera do 100%.

czynnikiem korelacji midzy genotypami dwoch Wspotczynnik  spokrewnienia moa
osobnikow, posiadagych identyczne geny d&i  obliczy¢ wykorzystupc klasyczne ju wzory
pochodzeniu od wspdlnego przodka (Wright, Wrighta (1922, 1931) dla krewnych bocznych
1922, 1931). Wspéiczynnik ten o przybiera  (Wzo6r 1):

¥( 5] )

JI+F)U+F)

XY ~

gdzie:

Ry — wspétczynnik spokrewnienia aizy osobnikami Xi 'Y,

n;, n, — liczbasciezek (pokolé) od wspdélnego przodka A do osobnikow X iY,
Fx — wspotczynnik inbredu osobnika X,

Fy — wspotczynnik inbredu osobnika Y,

Fa — wspotczynnik inbredu wspdlnego przodka A,

.....

potomek) wynikajce z | prawa Mendla.

(1Y [+ Ea
=25 Vi e
gdzie:

Rua — wspotczynnik spokrewnienia guizy osobnikiem X z jego przodkiem A,
n - liczbasciezek (pokol@) taczacych osobnika X z przodkiem A,

Fx — wspétczynnik inbredu osobnika X,

Fa — wspotczynnik inbredu przodka A.

P

Y — tzw. ,wspoiczynniksciezki”, spokrewnienie midzy osobnikami gsiadupcych pokolé (rodzic-

oraz w linii proste{Wzor 2):

Koniki polskie
Polish Horses
(fot. B. Borys)
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Przykladowe spokrewnienia w linii prostej przedstane w tabeli 1 (wstecz) i w tabeli 2 (w przéd)

Tabela 1. Spokrewnienie w linii prostej (wstecz)
Table 1. Relationship between individual X andhitsestors (backward in pedigree)

SpokrewnienidRy, probanta z:

Pokolenie . : R Rodowdd strukturaln
Generation Rela}ﬂ(()jR/siQLr{:& l;?]tc\j/\:/een RiAA Arrow style pedigreey
-3 pradziadkienfPR) —great grano father(PR) 1/8 ~—PR
-2 dziadkiemD) —grandfather (D) 1/4 \E
-1 rodzicem(R) —parent (R) 1/2 \R;
0 probantem (X)-individual X 1 X
Tabela 2. Spokrewnienie w linii prostej (w przéd)
Table 2. Relationship between individual X andli@scendants (forward in pedigree)
Pokolenie SpokrewnieniéRy, probanta z: Rxa Rodowdd strukturalny
Generation  RelationshipRys between individual X and:  Rya Arrow style pedigree
0 probantem (X) — individual X 1 \X
1 potomkiem (syn lub corkdP) —descendant 12 \P)
(son or daughterjP)
2 wnukiem(W) — grandson(W) 1/4 \W
3 prawnukiem(PW) —great grandsor{fPW) 1/8 PW

Przeanalizujmy te pag prostych przy- odnosacej sk do relacji mgdzy ludzmi, przy
ktadéw spokrewnienia w linii bocznej. Na po- ktorym osobniki ma jednego wspdlnego
czatek spokrewnienie radzy potrodzéstwem  przodka (ojca lub math (rys. 3).
albo rodzéstwem przyrodnim w terminologii

A B
Y Y Z &
1/ \C 2/ \C

Rys. 3. Rodowody tabelaryczne i strukturalne p&eastwa A i B
Fig. 3. Tabular and arrow style pedigrees of h#iEsA and B

Aby obliczy¢ wspoéitczynnik spokrewnie- wodzie tym pomijamy osobniki rodzicielskie,
nia migdzy probantami A i B, naly narysowd  ktére nie wnosg informacji przydatnych do sza-
wspoiny rodowdd strukturalnyadzacy oba osob- cowania spokrewnienia (osobniki 1 i 2).
niki przez wspoélnego przodka C (rys. 4). W rodo-
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Rys. 4. Rodowdd strukturalnydzacy osobniki A i B przez wspolnego przodka C
Fig. 4. Pedigree of half sibs A and B joined throtige ancestor C

Nastpnie szacujemy spokrewnienie korzystaj inbredu osobnikéw A, B i C réwneaszero.
ze wzoru 1, przyjmac ze wspoétczynniki

R l 1+1
AB 2

Otrzymujemy warté¢ spokrewnienia spokrewnienie nedzy rodzéstwem, tzn. osob-
réwna ¥4 czyli 0,25 lub 25%. nikami mapcymi wspolnych oboje rodzicéw
Nasepnym przykladem niech edzie  (rys. 5).

I
7N\
N =
N——
N

I
N

A B
Ya Ya Yo Yo
2/ \C 2/ \C

Rys. 5. Rodowody tabelaryczne i strukturalne radzea A i B
Fig. 5. Tabular and arrow style pedigrees of filissA and B

Aby w tym przyktadzie obliczy  strukturalny, 4czacy oba osobniki przez
wspotczynnik spokrewnienia gdzy probantami  wspolnych przodkéw 2 i C (rys. 6). W rodowodzie
A i B, naleey narysowa wspoélny rodowdd tym nie ma@emy pominé juz zadnego osobnika.

A v
5 c 2
Y
B 1

Rys. 6. Rodowdd strukturalngdzacy osobniki A i B przez wspolnych przodkéw 2 i C
Fig. 6. Pedigree of full sibs A and B joined thghuthe ancestors 2 and C
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Nasepnie szacujemy spokrewnienie wspotczynniki inbredu osobnikow A, B, 2 i C
korzystajc ze wzoru 1, przyjmgg ze  réwne g zero.

o) GG

W tym przyktadzie otrzymujemy war- wsobnego) -, jest to miara wzgkna, infor-
tos¢ spokrewnienia rownYz, czyli 0,5 lub 50%.  mujaca nas o tym, jaka e¢& par allelicznych

Kolejnym wanym terminem w analizie (gen6w) u danego osobnika jest homozygo-
rodowodowej jestnbred. Jest to wyspowanie tyczna ponad przegha homozygotyczn&
w genotypie osobnika potomnego par genéww stadzie.
w stanie homozygotycznym (Wright, 1922, 1931; Wspotczynnik inbredu mi@ przybiera
Blazejewicz-Sawicka, 1948; Falconer, 1989; wartcici od zera do jedrdai lub inaczej od zera do
Nowicki i in., 1994). Uklad homozygotyczny 100%. Oblicza si go z odpowiednich wzorow,
powstat u tego osobnika, ponieivg@go rodzice najtatwiej jednak wykorzysta¢ obliczone
byli spokrewnieni ze sab a wikc odziedziczyli uprzednio wspotczynniki spokrewnienia gahy
takie same geny po wspolnym przodkadb interesujcymi nas osobnikami (rodzicami pro-
przodkach. Miag inbredu jestwspéiczynnik  banta). W najprostszym przypadku inbred oblicza
inbredu (natzenia chowu krewniaczego lub si¢ nastpujaco (Wzor 3):

gdzie:
Rom— Wspétczynnik spokrewnienia dla rodzicow osobidka

Pelny wzér na wspdbiczynnik inbredu zinbredowanie wspoélnego przodka rodzicow
(Wright, 1922, 1931) uwzgtiniajcy ewentualne probanta jest nagiujacy (Wzor 4):

FX — Z(%) n+n, +1 (1+ FA)
gdzie:

Fx— wspoiczynnik inbredu osobnika X,

n;, np — liczba $ciezek (pokolé) od rodzicow osobnika X do wspdlnego dla tych iodw
przodka A,

Fa— wspoiczynnik inbredu wspdélnego przodka A,

Y — tzw. ,wspotczynniksciezki”, spokrewnienie nmidzy osobnikami gsiadupcych pokol@é (rodzic-
potomek) wynikajce z | prawa Mendla.

Przytoczmy par prostych przyktadow Fyx dla potomka pary rodzicow eblacych
szacowania wspoétczynnika inbredu. Pierwszympéirodzeéstwem (rys. 7).
przyktadem hdzie szacowanie wspoétczynnika
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/ A
\
" \ / ”
B
Rys. 7. Rodowdd strukturalny probanta X (potomklquizeistwa)

Fig. 7. Arrow style pedigree of individual X (offem of half sibs)

Wspotczynnik inbredu obliczamy korzy- rodzicow probanta nie jest zinbredowany, uzy-
stahc ze wzoru 3, poniewavspolny przodek C skujpc jako wynik warté¢ inbredu rowa .

1+1
S R
Nastpnym przyktadem mae by potomstwo pochodzee z kojarzenia pelnego rodséwa (rys. 8).
N
X / C D
\ i %

Rys. 8. Rodowdd strukturalny probanta X (potomkdzeastwa)
Fig. 8. Arrow style pedigree of individual X (offisg of full sibs)

oL
|

Wspotczynnik inbredu obliczamy w tym probanta nie g zinbredowani. Otrzymujemy
przypadku korzystag réwniez ze wzoru 3, wwyniku wartg¢é inbredu roéwn Ya.
poniewa wspolni przodkowie C i D rodzicéw

1+1 1+1
FX:lD l +l l|:|1+i :lDE:lDl:
2 (2 2 2 |4 4| 2 2 2

Przeanalizujmy teraz bardziej skompli- miedzy osobnikami X i Y. Obliczenia wyko-
kowany przyktad hipotetycznego rodowodu (tab.namy najpierw metad klasyczm Wrighta.
3, rys. 9). Mamy oszacowaspokrewnienie

D] =

Tabela 3. Rodowody tabelaryczne probantéw X iY
Table 3. Tabular pedigrees of individuals X and Y

o8]
— >
(o8]
@)
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Rys. 9. Przyktadowy rodowdd osobnikéw X iY
Fig. 9. Sample pedigree of the individuals X and Y

Przystpujac do obliczé metod, kla- Spokrewnienie rodzicow probanta X,
syczry Wrighta naley najpierw sprawd#, czy  tzn. osobnikéw A i B, wynosi ¥ (pétrodastwo
ktorys z probantéw (X lub Y) lub ktéky ze  po ojcu D), zatem jego wspéiczynnik inbredu
wspolnych przodkéw nie jest zinbredowany, tzn.bgdzie wynosits. Podobyn wartas¢ bedzie miat
czy jego rodzice nie byli ze splspokrewnieni. wspoéiczynnik inbredu dla probanta Y, poniewa
W naszym przyktadzie wspolni przodkowie, tzn. jego rodzice B i C & tez po6lrodzéstwem po
B, D, E & wolni od inbredu. Zinbredowanias przodku E.
natomiast probanci X i Y. Wspotczynniki in- Nastpnie wyznaczamy sciezki od
bredu (k) zatem maemy dla nich oblicz§ ko- probanta X do Y przez kdego wspoélnego
rzystapc ze wzoru 3, poniewawspolni przod- przodka (rys. 10). Poniewavspélnymi przod-
kowie rodzicow X i Y, jak to ju wspomniano, kami X iY s osobniki B, D i E, bda wigc trzy
nie & zinbredowani. sciezki przeptywu gendw.

X<—B —>Y
X€<—A<— D—>B—>Y
X€<—B<— EE—>C—> Y

Rys. 10.Sciezki od osobnika X do Y przez wspolnych przodkow
Fig. 10. Paths between X and Y through common &orses

Nastpnie przystpujemy do obliczania kami X i Y. Wynosi on 0,333, czyli ponad 33%.
wspotczynnika spokrewnienia pogdizy osobni-

N ot oy
WLV, 1,2 s
_\2 2 2) _4 16 _ 8 _0375

112
8 8 8 8 64

Przez wiele dziescioleci jedyry stoso- ponowana przez Wrighta. Okazatg sina jed-
wam w praktyce metogl szacowania spokrew- nak bardzo czaso- i pracochionna, szczegolnie
nienia i inbredu byta metodi&iezkowa, zapro-  jesli rodowdd byt bardziej skomplikowany, tzn.
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osobniki byly znacznie ze sabspokrewnione
(rozrysowanie ,pajczyny” sciezek sprawiato
wiele ktopotu) lub jéli liczebnas¢ populacji byta
duza. Prébowano wt znalgé¢ inna metod,
ktéra umdaliwialaby uproszczenie i przy-
spieszenie oblicze

Najbardziej efektywa okazata si tutaj

jedynkach, maliwe jest obliczenie w sto-
sunkowo prosty i szybki sposéb klasycznych
wspotczynnikbw spokrewnienia poprzez pod-
stawienie odpowiednich wadd do wyzej
wspomnianego wzoru 1.

Aby wyliczy¢ macierz spokrewnie ad-
dytywnych A, naley uporzdkowa rodowody

tabelaryczna metoda wyliczania macierzy spo-osobnikéw w populacji w ten sposéieby ro-
krewnien addytywnych opracowana przez Coc- dzice wys¢powali przed potomstwem, gawie-
kerhama (1954), a zaadaptowana do potrzelbzgta nieposiadape informacji o przodkach
obliczer na zwierztach prawdopodobnie przez znalazly s¢ na samym poaku listy jako tzw.
Hendersona (1975, 1976). Metoda tabelaryczngokolenie bazowe albo populacja bazowa. W ten

szacowania wspotczynnikow
addytywnego i inbredu opieragsna teorii ge-
néw identycznych dzki pochodzeniu (Malécot,

spokrewnienia sposéb osobniki starszeda poprzedza mtod-

sze. Zakfada gj ze pokolenie bazowe (populacj
bazowa) tworza osobniki niespokrewnione ze

1948). Wedtug wspomnianej teorii kopie takich sotn i niezinbredowane, rozmmnajace sg¢ lo-
samych gendéw, ktére dwa osobniki odziedzi-sowo. Kademu ze zwierg wystpujacych na
czyly po wspdlinym przodku, nazywamy genamiliscie przypisuje & jego rodzicow lub rodzica,

identycznymi dzki pochodzeniu, Za podwo-
jona frakcja tych genéw stanowispo6tczynnik
spokrewnienia addytywnego(a,,). W metodzie

jesli ich posiada. Jedynkami wypetniamy prze-
katna tabeli, otrzymujc tzw. spokrewnienie
podstawowe przy braku inbreduZarnecki,

tabelarycznej wspoétczynniki spokrewnienia ad-1969). W pokoleniu bazowym wpisujeesha

dytywnego tworz uporadkowary tablice liczb
zwary maciera spokrewnié@ A, w ktorej znaj-
duja sie tylko wartagci odpowiadajce liczni-

przelatnej jedynki, za poza przeitna zera.
Przeanalizujmy tworzenie macierzy spo-
krewnien addytywnych dla wczmiej omawia-

kowi klasycznego wzoru Wrighta (Wz6r 1). Po- nego przyktadu (tab. 3, rys. 9). W tym przy-

niewaz jednak w macierzy A mma uwzgkdnic

padku macierz spokrewnried bedzie wyghdata

réwniez wspoétczynniki inbredu poszczegolnych pocatkowo nastpujaco:

osobnikéw, ktére dopisujecsha przektnej przy

D - D-E -E B-A B-C
D E A C X Y
D 1 0
E 0 1
A 1
B
C 1
X 1
Y 1

Nastpnie, jezeli i-ty osobnik jest starszy
od osobnikg, ktérego rodzicessoznaczeni jako
p i q, to obliczanie elementy; §spokrewnienia
addytywnego midzy i orazj) poza przektna
macierzy spokrewniewymaga uaycia hastpu-
jacego wzoru:

a; = 0,5 (8 * &),

co sprowadza si do wyszukania w od-

powiednim wierszu wpisanych wczeej warto-
SCi ap, oraz ag, czyli spokrewnienia addytyw-
nego medzy osobnikiem a kadym z rodzicéw
osobnikaj (p i ), a nastpnie podzielenia ich
sumy przez dwa.

Zas elementy na przeknej oblicza s
wg wzoru:

a;=1+0,5 g,
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czyli wyszukuje si spokrewnienie ngdzy ro- nia. Poniewa macierz A jest symetryczna, po
dzicamii-tego osobnika, ktére powinno byuz  wypelnieniu danego wiersza waftd w nim
wczesniej wpisane do tabeli, dzieli gsijego  wpisane meéna przepisé& do odpowiedniej ko-
wartas¢ przez dwa i dodaje do jedynki na prze- lumny.
katnej dlai-tego osobnika. Dla naszego przykfadu (tab. 3, rys. 9) po
Procedura ta jest powtarzana@ mo-  calkowitym wypetnieniu macierzy A wspot-
mentu, gdy dla wszystkich zwietzzostam ob-  czynnikami spokrewnienia i inbredu przyjmie
liczone ich wspétczynniki inbredu i spokrewnie- ona nasipujaca postd:

D D B - B -
- -E "Ela C

D E A B C X Y
D 1 0 1/2 1/2 0 1/2 1/4
E 0 1 0 1/2 1/2 1/4 1/2
A 1/2 0 1 1/4 0 5/8 1/8
B 1/2 1/2 1/4 1 1/4 5/8 5/8
C 0 1/2 0 1/4 1 1/8 5/8

1

X 1/2 1/4 5/8 5/8 1/8 18 3/8

1

Y 1/4 1/2 1/8 5/8 5/8 3/8 18

Aby z tak obliczonej macierzy uzyska Y (3%) przez pierwiastek z iloczynu wasm
wspotczynnik spokrewnienia interegaych  uzyskanych na przeknej dla X i Y,
nas probantéw (X i Y) w ggiu klasycznym, w nastpujacy sposob:
wystarczy podziefi spokrewnienie ngidzy X

w

22
RS TR
8\ 8

Metoda tabelaryczna okazala stosun- Dla duzej liczby zwierat w populacji obliczanie
kowo prosta do zautomatyzowania i na jej baziewspotczynnikdédw spokrewnienia i inbredu #eo
powstato w ostatnim czasie wiele programéwtrwaé nawet od kilku dni do dwdéch tygodni. Pro-
komputerowych obliczagych spokrewnienie ponowano wic rézne rozwhzania tego pro-

i inbred (np. Tier, 1990; Boichard, 2002; Cole blemu. Na przyktad, modyfikacja obliczania ma-
i Franke, 2002; Cole, 2007). Wsza¢ z nich  cierzy A zaproponowana przez Tiera (1990)
ma jednak ma pewne ograniczenia ze wdgl sprowadzata sido przechowywania w pagi

na maliwosci sprztowe. Wymagana wielko nie calej macierzy A, lecz tylko jej przetkej,
pamkci komputera przy obliczaniu macierzy czyli wspétczynnikow inbredu poszczeg6inych
A jest proporcjonalna do kwadratu liczby zwie- zwierzt. Niezerowe wspoétczynniki spokrewnie-
rzat wystpujacych w rodowodach. Liczebé® nia byly rownie przechowywane jako osobny
populacji jest tu zatem czynnikiem silnie limi- podzbiér.

tujacym mazliwosci obliczania macierzy spo- Metoda zaproponowana przez Tiera
krewnien i przechowywania wynikéw oblicke  (1990), nazywana przez niego metocekur-

=0,333
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sywm, pozwalata na wyliczenie wspoiczynni- wystepuje szczeg6lnie w populacjach zwigrz
kow inbredu dla poszczegoélnych osobnikow hodowlanych, w ktérych do czesto stosuje si

nalezacych do nawet bardzo licznych populacii.

kojarzenia osobnikéw w #iym stopniu ze sab

Wady tej metody zastosowanej do szacowaniaspokrewnionych. Wobec tego, w wielu, nawet
wspoétczynnikbw spokrewnienia i inbredu byt bardzo licznych, populacjach znacgm pro-
jednak jeszcze stosunkowo diugi czas trwanisblemem staje giobecnie zawzenie puli genéw

obliczex. Wprowadzenie algorytmu rekursyw-
nego, upraszczggego struktuf programu ze
wzgledu na powtarzalnié procedury obliczania

poprzez wzrost homozygotyczimd osobnikow
(inbred). Jest to spowodowane zamierzonymi
albo przypadkowymi kojarzeniami w pokre-

wspotczynnika spokrewnienia i tym samym wienstwie. Wystpowanie inbredu w populacji

umazliwiajacego rezygnaej z tworzenia tym-
czasowych macierzy spokrewniedla kadej
pary osobnikow, spowodowato znace skroce-
nie czasu oblicze — z kilkunastu dni do kilku
godzin (Gierdziewicz i Kania-Gierdziewicz,
2007; Aguilar i Misztal, 2008).

Wspoiczénie, z technicznego punktu

przeklada s za na bardzo konkretne i wy-
mierne straty dla hodowcéw. Osobniki zinbre-
dowane wykazuj bowiem zaburzenia w ptodno-
$ci oraz obniong zywotnas¢, co powoduje trud-
nosci w uzyskaniu iodchowaniu okilenej
liczby potomstwa. Wgsza homozygotyczié
zinbredowanych osobnikow dajeztenazliwos¢

widzenia, szacowanie inbredu i spokrewnieniaczestszego ujawniania gipowanych wad ge-

zdaje s¢ sprawid@ juz coraz mniej problemow,
wobec pojawiania siniemake z roku na rok

netycznych, ktore sstakze znaczca przyczym,
strat w hodowli. Ponadto, zwietta zinbredo-

coraz lepszych, szybszych i pojemniejszych podvane wykazuj sie gorszymi parametrami pro-

wzgledem pamici komputeréw oraz coraz bar-

dziej efektywnych wersji oprogramowania stu-
zacego do jego szacowania. Niemniej, sam pro-

dukcyjnymi, np. stabszymi przyrostami lub gor-
sza wydajnacia mleczm.
Zatem, z wyej wymienionych powo-

blem istnienia w populacji pewnego poziomu déw nadal bardzo waym zadaniem hodowcéow

hetero- czy homozygotyczéa, ktéra wynika

z odpowiedniego uktadu genéw w loci, pozo-

staje i nie traci na waosci. Wartdci te dla po-
pulacji rozmnaajacych s& losowo pozostaj

pozostaje monitorowanie homozygotycgcio
osobnikbw w poszczegolnych populacjach
hodowlanych poprzez szacowanie i arwaliz

wartasci inbredu i spokrewnienia, a neghie

niemake state. Niemniej, o niewielu populacjach odpowiednie dobo6r osobnikéw do kojafize

rzeczywistych mgna powiedzié, ze rozmnaaja
sic w pemi losowo. Brak losowi kojarzer

czyli takie planowanie pracy hodowlanej, aby
zagwarantow& sukces.
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METHODS OF ESTIMATING RELATIONSHIP AND INBREEDING CO EFFICIENTS USED
IN ANALYSIS OF POPULATION GENETIC STRUCTURE

Summary

Genealogy is the discipline of knowledge the methogly of which is to examine relations between
humans and to record their lives. A similar apphohas been applied to animal breeding. Animal pedsg are
the main source of information in the analysis ehefic structure of the population. The common way
performing such analysis is to calculate inbreedamyl relationship coefficients. The formulas used i
calculations were developed by Wright in the yed®22-31. His method, known as the “path coefficient
method”, had been used for decades until populisizaf Cackerham’s tabular method that was dowdgoly
by Henderson in 1975-76. In this method the adelitilationship table (matrix) is created, embradiogh
inbreeding and relationship coefficients. This noetiproved particularly suitable for automatizatisn,a wide
range of computer programs have been developed.

Regardless of numerical tools, the problem itsefhains essential. Imminent inbreeding in wild and,
particularly, in domestic populations of animalsymesult in economic loss due to impaired fertibiyd vitality
of progeny which, in turn, affects progeny numbed &ealth. Higher homozygosity may also cause &atju
manifestations of genetic defects and disordersif@@mation and milk production traits are also eféal by
increased inbreeding in a population.

For the above reasons, monitoring inbreeding aladioaship coefficients in breeding stock remains a
indispensable activity of successful breeders.
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