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ADDYTYWNE I DOMINACYJNE WSPOLCZYNNIKI
SPOKREWNIENIA

Powszechnie znana metoda obliczania wspélczynnikéw pokrewienstwa,
jako wspolczynnikow korelacji miedzy genotypami pochodzi od Wrighta
(1921, 1922). Wzory Wrighta przedstawiajg si¢ nastepujgco:
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gdzie n i n’ sg liczbg pokolen od osobnikéw X i Y do ich wspélnego przod-
ka, ktérego wspélezynnik inbredu wynosi F . Wspotczynnik inbredu osob-
nika A, jak réwniez dla osobnikow X i Y, ktorych inbredy wystepuja
w mianowniku wzoru (1) obliczamy nastepujgco:

F = (1/2) 3 (/2" (1 -+ Fj) (2)

gdzie n i n’ s liczbami pokolen liczonymi od ojca i matki osobnika, ktére-
go inbred badamy, do wspoélnego przodka. Wright (1921) najpierw wyka-
zal, ze powyzsze wzory maja zastosowanie przy regularnych systemach
kojarzen, nastepnie udowodnil (Wright 1922), ze sa one rowniez uzytecz-
ne przy kojarzeniach o charakterze nieregularnym. Metoda Wrighta jest
w zastosowaniach praktycznych pracochlonna i przy opracowywaniu
skomplikowanych rodowodéw latwo mozna popeini¢ omylke. Dlatego dla
bardzo licznych populacji Wright i McPhee (1925) wprowadzili metode
przyblizong, polegajaca na obliczaniu wspoélczynnikéw pokrewienstwa dla
wylosowanych z catej populacji prob reprezentatywnych. W pézniejszych
latach skomplikowane metody obliczania pokrewienstw za pomoca macie-
rzy podali Bartlett, Haldane (1934) oraz Fisher (1949). Uproszczone metody
oparte o rachunek macierzowy, a uwzgledniajgce rézne sposoby dziata-
nia gendéw, lgcznie z interakcjg, rozwineli Li (1954) i Li, Sacks (1954).

Do zagadnienia pokrewienistwa mozna podejs¢ zaréwno od strony ko-
relacji miedzy genotypami, jak réwniez od strony genéw identycznych
dzieki pochodzeniu (Malecot 1948). Identycznos¢ dzigki pochodzeniu nalezy
rozumieé, jako wystgpienie u dwoéch osobnikow takich samych genow,
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ktore ponadto otrzymali oni od wspélnego przodka. Na tej podstawie pow-
stala procedura ukladania tablicy kowariancji pokrewienstw, gdzie kowa-
riancja jest licznikiem ze wzoru (1). Metoda ta znana i stosowana przez
Lusha oraz jego uczniéw jeszcze przed rokiem 1940 (Dickerson 1959) zo-
stala opisana w zastosowaniu do regularnych systeméw kojarzen przez
Emik i Terril (1949) oraz przez Cruden (1 949). Wprowadzenie do techniki
obliczeniowej elektronicznych maszyn cyfrowych przynosi dalsze modyfi-
kacje powyzszych metod, przystosowane do kart perforowanych (Hazel,
Lush — 1950; Li i Sacks — 1954). Sposéb obliczania przecietnego wspoéi-
czynnika spokrewnienia dla calego stada, bez koniecznosci obliczania
wspotezynnik6w miedzy poszezegdlnymi osobnikami, podal Searle (1963).

Geny identyczne dzieki pochodzeniu

Geny identyczne, jak np. dwa geny a, a, jezeli znalazly sie u dwoéch
osobnikow, ktérzy otrzymali je od wspdlnego przodka nazywamy genami
identycznymi dzieki pochodzeniu. Prawdopodobienstwo identycznosei ge-
noéw dzieki pochodzeniu mozemy ustalié poréwnujgc pochodzenie pierw-
szego genu w danym locusie u jednego osobnika z pochodzeniem pierw-
szego genu w tym samym locusie u drugiego osobnika, powtérnie pierwsze-
g0 genu u pierwszego osobnika z pochodzeniem drugiego genu u drugiego
osobnika itd., dopoki w danym locusie nie poré6wnamy pochodzen kazde-
go genu z kazdym w danym locusie.

Omoéwimy teraz na przykladzie obliczanie prawdopodobienstwa frak-
cji gendéw identycznych dzieki pochodzeniu u dwéch osobnikow, powiedz-
my w locusie b. Jezeli b;b; oraz b,,b, oznaczaé bedg dwie pary genéw w lo-
cusie b u osobnikéw badanych, mozemy dokona¢ poréwnania poszczegdl-
nych genéw, uzywajgc w tym celu subskryptéw. Subskrypty oznaczaja
pochodzenie genéw. Geny z identycznym subskryptem sg genami identycz-
nymi dzieki pochodzeniu, geny z roznymi subskryptami majg rézne po-
chodzenie. Poréwnujemy pierwszy gen pierwszego osobnika z pierwszym
genem drugiego osobnika, jezeli sg takie same zapisujemy prawdopodo-
bienstwo P = 1, jezeli sg rdzne zapisujemy prawdopodobienstwo P = 0
itd.

Prawdopodobienstwo (b; = b,)) = 0 jezeli i=£m; jezelii =m to = 1
Prawdopodobienstwo (b; = b,) = 0 jezeli iz£n; jezelii=n to=1
Prawdopodobienistwo (b; = b,,) = 0 jezeli j £ m; jezeli j =m to = 1 _
Prawdopodobienstwo (b; = by) = 0 jezeli j £ n; jezeli i=n to=1

Prawdopodobienistwo, ze geny w rozwazanym locusie sg u dwoch osob-
nikéw identyczne jest srednig z 4 powyzszych poréwnan. Dla przyktadu
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przeprowadzimy oszacowanie frakcji gendéw identycznych dzieki pocho-
dzeniu u potomstwa pary niespokrewnionych i niezinbredowanych osob-
nikéw pokolenia rodzicielskiego, ktéore w F, mogg da¢ potomstwo z 4 ro-
dzajami genotypow:

P :b,b, X b,b,
F, : b,bs, byb,, b,b,, byb,

Frakcje genéw identycznych, np. miedzy potomkiem b;b; a jednym
z rodzicow b,b,, obliczymy dokonujgc nastepujgcych poréwnan (oznaczy-
my prawdopodobienstwo jako P):

P, =0b))=1
P(b;=0b,)=0
P(b;=b;)=0
P(Mb; =b,) =0
suma =1
$rednia = 1/,

Zdefiniujemy teraz wspotczynnik pokrewienstwa addytywnego jako
podwojong frakcje gendéw identycznych dzieki pochodzeniu. W podanym
przykladzie wyniesie on 2 (1/4) = /2. Dogodniej jest czasem przedstawic¢
tego rodzaju poréwnania w postaci tabelarycznej. Wypiszemy w naglow-
kach kolumn geny wystepujgce u potomstwa wraz z ich prawdopodobien-
stwami, a w wierszach geny interesujgcego nas przodka, réwniez z odpo-
wiednimi prawdopodobienstwami. Poréwnanie to przedstawia sie naste-
pujgco:

A geny potomstwa
dzic¢ .
geny rodzicow 1/ b, ! 1y b, [f 1/, b, 14 b,
1/2 b, 1/8 byb, 1/8 by b, 1/8 byb, 1/8 b, by,
1/2 b2 1/8 blbz 1/8 b2b2 1/8 bzb;g 1/8 b2b4

Z tabelki tej mozna odczytaé, ze /s genéw jest identyczna dzieki po-
chodzeniu '/sb,b; + !/sb,b, = /4 oraz po pomnozeniu przez 2 frakeji ge-
néw identycznych dzieki pochodzeniu otrzymujemy wspoéiczynnik pokre-
wienstwa addytywnego wynoszacy /2. Zastosujemy te samg metode w celu
obliczenia pokrewienstwa miedzy pelnym rodzenstwem. Ponownie z ko-
jarzenia pary: b,b, X bsb, otrzymujemy potomstwo: b;bs, biby, bybs, bybs.
Tabelka bedzie przedstawia¢ sie nastepujgco:
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pierwszy drugi potomek

potomek /4 b, /4 b, 1/4 b, /4 b,
1/4 b, 1/16 0 0 0
/s b, 0 1/16 0 0
1/4 b, 0 0 1/16 0
1/4 b, 0 0 0 1/16

W tabelce od razu zaznaczono na przekatnej prawdopodobienstwa ge-
now identycznych dzieki pochodzeniu oraz zerami wystapienie genéw réz-
nych. W sumie 4 (Y1) genéw okazala sie identyczna dzieki pochodzeniu
1 wspbtezynnik pokrewienstwa addytywnego wynosi /4. Ten sam wynik
mozna uzyska¢ poréwnujgc w formie tabelki dwéch potomkéw z wypi-
sanymi czestoSciami genotypoéw, a nie genéw:

pierwszy drugi potomek
potomek 1/4b,b, 1/4b,b, 1/4b,b, 1/4b,b,
1/4 b1b3 1/2 1/4 1/4 0
1/4 b1b4 1/4 1/2 0 1/4
1/4b,b, 1/4 0 1/5 1/,

| 1/4b,b, 0 1/, 1/, /g

Przecietna wyniesie 1/16 [(4 X 1/2) 4 (8 X V1) + (4 X 0] = 1/s&. Warto
zauwazy¢, ze przy frakcji genow identycznych dzieki pochodzeniu wyno-
szace]j 1/4, w 4 przypadkach, tzn. w /4 poréwnan, mamy /2 genéw identycz-
nych dzieki pochodzeniu, czyli w 1/ przypadkéw mamy do czynienia
z identycznymi genotypami. /s przypadkéw nie posiada w ogdle genéw
wspolnych. Wystgpienie genotypow identycznych (z prawdopodobien-
stwem 1/4) jest, jak z dotychczasowych przykladéw wynika, mozliwe u pel-
nego rodzenstwa.

Zestawmy teraz pare czesto wystepujacych pokrewienstw:

. . |prawdopodobienstwo
C . przecietna frakcja )
spokrewnienie L. identycznych
genow identycznych :
genotypow
rodzice — potomstwo 1/4 0
dziadkowie — wnuki 1/g 0
miedzy pelnym rodzefistwem 1/4 1/4

miedzy poéirodzenstwem s 0
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Prawdopodobienstwo wystgpienia genotypu identycznego dzieki pocho-
dzeniu w jednym locusie jest rownoznaczne z prawdopodobienstwem po-
siadania dwéch genow identycznych dzieki pochodzeniu w jednym locusie.

Podane wyzej rozwazania mozna rozszerzy¢ na dowolng liczbe locuséw.
Prawdopodobienstwo, ze para genéw pochodzgcych z réznych locuséw be-
dzie taka sama u dwoéch osobnikéw dzieki pochodzeniu wyniesie: P [gen
- w pierwszym locusie identyczny dzieki pochodzeniu] X P [gen w drugim
locusie identyczny dzieki pochodzeniu]. Rozwiniecie dla wiekszej liczby lo-
cusow jest oczywiste.

Podane wyzej zasady obliczania frakcji genéw identycznych dzieki po-
chodzeniu stosujemy do obliczania dwéch miar pokrewienstwa: wspétczyn-
nika pokrewienstwa addytywnego i dominacyjnego. Wspdiczynnik pokre-
wienstwa addytywnego jest podwojeniem frakecji genéw identycznych
dzieki pochodzeniu. Jego wyprowadzenie mozna przedstawi¢ nastepujaco
(Van Vleck 1967): niech osobnik A (losowo wybrany z populacji) ma ge-
notyp bib;, ponadto wybieramy dwoje rodzicow Bgniec = bibi, Bsamica =
= b,b,; ich potomstwo B moze mie¢ nastepujgce genotypy, kazdy z praw-
dopodobienstwem 1/a: ’

B :1/4 [bxbm + brby =+ biby 1 biby]

B, B, B, B,

Chcemy obliczy¢ wspétczynnik pokrewienstwa addytywnego asp mie-
dzy osobnikami A i B, poréwnujgc kolejno poszczegolne osobniki B z osob-
nikami A i dodajgc otrzymane prawdopodobienstwa:

Yeasg =Y4{Ys[P(i=k)+Pi=m)+P(=k)+ P(G=m)]+
+1Us[Pi=k)+PGE=n)+P@l=k+P@G=n]+Ys[PG=01+
+Pi=m+PG=)+P@G=m]+%[PG=D+PGE=n+

+P@G=1) +PG=mn)}
Y2app = s [P(i=k)+PG=1)+P@i=m+P@E=n+P@ =k +
+PG=0)+P@G=m)+P@{=n)]

aag = s [PGE=k)+P@GE=10)+P@i=m)+P@GE=n-+P@H=k)+
+P@E=0)+P@G=m)+P@{=n)]
Iub

aaB — 1/2 QAB samiec + 1/2 G AB samica

Wspétezynnik pokrewienstwa dominacyjnego definiujemy jako:
di; = Ya [(aig §y X @iy j, )+ (@iy j1 X @i I j] , gdzie:

i, oraz i, sg rodzicami osobnika i, j, oraz j, sa rodzicami osobnika j. Do
obliczania tego wspétczynnika powrécimy jeszcze przy omawilaniu przy-
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ktadow. Tu okreSlmy jeszcze co nalezy rozumieé¢ przez dominacje. Jezeli
wartos¢ genotypu b;b; nie jest réwna przecietnej wartosci b; plus prze-
cietna wartos¢ b;, wéwcezas mamy do czynienia z dominacjg, czyli inter-
akcjg w obrebie pary alleli.

W zwigzku ze wspélczynnikiem pokrewienstwa pozostaje wspolczyn-
nik inbredu, ktéry stanowi potowe wspélczynnika pokrewienstwa miedzy
rodzicami osobnika, ktérego inbred nas interesuje. Wspbtczynnik ten okre-
sla prawdopodobienstwo wystgpienia w okreslonym locusie dwéch genéw
identycznych dzieki pochodzeniu. Inbred moze wiec mie¢ miejsce jedynie
wtedy, gdy rodzice danego osobnika posiadajg geny wspoélne dzieki pocho-
dzeniu. Oczekiwana frekwencja dwéch genéw identycznych dzieki pocho-
- dzeniu w jednym losucie jest réwna oczekiwanej frekwencji wystgpienia
genow identycznych dzieki pochodzeniu przypadajacych na jeden locus
u rodzicow. Jezeli inbred potomka oznaczymy F,, to otrzymamy wzér
F, = ' as, gdzie s i d w subskrypcie oznaczajg ojca i matke. Uwzgled-
niajgc wspoédiczynnik inbredu pokrewiehstwo addytywne app = 1+ 12a4.
Tabelaryczna metoda obliczania wspdlczynnnikdw pokrewienstwa addy-

tywnego

Podane w poprzednim paragrafie podejécie do zagadnien pokrewien-
stwa i inbredu umozliwia usystematyzowanie procedury obliczania wspoél-
czynnik6w pokrewienstwa i inbredu. W tym opracowaniu podamy metode,
stanowigca uproszczong wersje metody tabelarycznej i umozliwiajacg na-
wet osobom nieprzygotowanym na praktycznie bezbledne obliczanie wsp6t-
czynnikéw pokrewienstwa i inbredu. Oto jak przedstawia sie opis poste-
powania, przystosowany dla hodowcéw praktykéow wg Van Vlecka (1966).

1. Decydujemy, ktére osobniki pragniemy wlgczy¢ do obliczen. Branie
pod uwage wielu pokolen wstecz nie wnosi duzo dodatkowych informacji,
dlatego dla celéw praktycznych wystarczajg 3 pokolenia. Zamiast ustala-
nia liczby pokolen, mozemy arbitralnie ustalié date, od ktoérej rozpoczy-
namy wigczanie oosbnikéw do obliczer. Oba sposoby dajg przewaznie bar-
dzo zblizone rezultaty. Po dokonaniu wyboru osobnikéw sporzgdzamy ich
liste wg dat urodzenia, od najstarszych do najmtodszych.

2. Przygotowujemy tabele majgcy liczbe kolumn i wierszy réwng licz-
bie uwzglednianych zwierzat. Nagtowki kolumn zaopatrujemy w nazwy
zwierzgt (wygodniej jest zakodowaé Je numerycznie lub alfabetycznie)
1 wpisujemy w kolejnosci od najstarszych (od lewej strony) do najmlod-
szych. W ten sam sposob symetrycznie oznaczamy wiersze tabeli. Nad kaz-
dym osobnikiem wystepujgcym w kolumnie wpisujemy nazwy jego rodzi-
cow lub jednego_z rodzicéw, jezeli sg uwzglednieni na przygotowanej lis-
cie. Powtarzanie nazw rodzicéw w wierszach nie jest konieczne.

3. Na przecieciu kolumn i wierszy, gdzie wystepuje pole oznaczaja,ce‘
pokrewienstwo osobnika samego ze sobg wpisujemy ,,jeden”. W ten spo-
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sOb wypelniamy calg przekatng tabeli. Otrzymujemy tzw. pokrewienstwo
podstawowe, wystepujgce przy braku inbredu.

4. Rozpoczynamy obliczanie poszczegblnych pél od pierwszego wiersza.
Jezeli osobnik w kolejnej kolumnie przecinajgcej pierwszy wiersz nie ma
nad sobg wypisanych rodzicow, wpisujemy zero. Jezeli rodzice sg wypi-
sani (co zdarza sie przy uporzadkowaniu wg wieku zwykle w dalszych ko-
lumnach), to odczytujemy z poprzednich pol tego wiersza pokrewienstwo
danego osobnika z kazdym z rodzicéw. Pokrewienstwa te dodajemy i dzie-
limy przez 2. Po ukonczeniu kazdego wiersza, przed przystgpieniem do
nastepnego, otrzymane wyniki natychmiast symetrycznie wpisujemy do
odpowiedniej kolumny.

9. Kazdy nastepny wiersz rozpoczynamy od przekatnej, czyli od je-
dynki. Odczytujemy czy rodzice osobnika wystepujgcego na przekatnej
sg spokrewnieni, a jezeli tak, to do jedynki dodajemy polowe wspotczyn-
nika spokrewnienia miedzy rodzicami. Wartosé przekraczajgca jeden,
a wigc polowa wspoétczynnika spokrewnienia rodzicéw osobnika jest wspot-
czynnikiem inbredu.

6. Kontynuujemy postepowanie az do ostatniego wiersza.

Podane zasady obliczania wspétezynnika pokrewienstwa addytywnego
powtorzmy obecnie na niewielkim przykladzie. Obliczymy wspdlczynnik
pokrewienstwa addytywnego dla pary poéirodzenstwa:

Po uszeregowaniu zwierzat od najstarszych do najmlodszych rodowdd
przedstawiamy w formie tabeli:

B—C B—E
B C E X v
1+0
B 1 0 0 uee =1/y | — —— =1/
2
- 1
C 0 1 o |0 _ 0
2 —
0+1
E 0 0 1 0 5= /2
/2 + 0
X /2 1/2 0 1 ; 22 = 1/,
Y 1/ 0 1/ 1/4 1
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Poszczegodlne pola tabeli, czyli wspétczynniki pokrewienstwa addytyw-
nego miedzy poszczegélnymi osobnikami obliczano w nastepujacy sposob:
agg = 1, inbred moglby wystapi¢, gdyby rodzice B byli spokrewnieni
agc = 0, nie uwzgledniamy rodzicow osobnika C i w takim przypadku

zawsze wpisujemy 0
ABg — 0
asx — /2 (agp + apc) = 2 (1 + 0) = 1/2
apy = /2 (agg + apg) = Y2 (1 + 0) = 1/2

Powyzsze wartoSci wpisujemy symetrycznie do kolumny pierwszej
i nastepny wiersz C rozpoczynamy od przekgtnej.
acec = 1
acg — 0

acx = Y2 (acg + acc) = /2 (0 + 1) = 1/2
acy = /2 (acg + acg) = 12 (04 0) = 0

Wpisujemy wyniki do kolumny C i rozpoczynamy kolumne E od prze-
katnej:
Agg = 1

agx — Y2 (agg + agc) =120+ 0) =0
apy = /2 (app + agp) = 2 (04 1) = 1/

Po wpisaniu do kolumny E rozpoczynamy wiersz X od przekatnej, po-
niewaz jednak osobnik ten ma wpisanych rodzicéw, musimy do jedynki
na przekgtnej doda¢ polowe ewentualnego spokrewnienia zachodzgcego
miedzy jego rodzicami:

axx = 1+ V2 (aBC)‘= 1-+12(0)=1
axy = '/2(0xe ~t+axg= 12 (/2 + 0) = 1/4
Wreszcie ostatni wyraz na przekatne;j:

ayy =1+ (agg) =1+ 12(00) =1
Zgodnie z uprzednio podanym wzorem, wspélczynnik pokrewienstwa
dominacyjnego bedzie wynosit:

axy = Ya[(as X acg) + (ace X agg)] = V4 [(1 X 0) 4 (0 X 0)] = 0

Rozpatrzmy jeszcze jeden nieco wiekszy przyktad oparty o nazwy zwie-
rzat z obory RZD Okocim, jednak dla celow ilustracyjnych calkowicie
zmieniony. Uwzgledniono 15 zwierzat, ktére uporzagdkowano wg wieku:
A. Alladyna IW 1567?

B. Gelf 1668K 26. I 1947
C. Ballada?
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D. Friso Anna’s Adema 41638?
E. Gdowiec IG 180 1950
F. Bulder G 2858K 30. VIII. 1953
G. Pytsje W 43, 267245 23. XII. 1953
H. Ferma IW 21191 K 5, II. 1954
I. Gama 40W 20. II. 1955
J. Guza 1204K 5. X. 1955
K. Gerard 771 K 9. XII. 1955
L. Géra 555 W 16. III. 1959
M. Gogiera 1179 Wst. 17. III. 1959
N. Balaga 551 W 21. IV. 1959
O. Guzarda 1202 Wst. 18. III. 1962

Rysunek podaje kompletny rodowod interesujgcych nas 4 najmiodszych
kréow powyzszego zestawienia. Tabela ilustruje obliczone wspélezynniki
pokrewienstwa addytywnego dla powyzszych osobnikéw. Na przekatnej
mozna odczytaé wspoélezynniki inbredu, ktére wystgpily u osobnikow M
1 N, tzn. Gogiery i Balagi. |

Jak latwo stwierdzié, po obliczeniu paru przykladéw metoda tabela-
ryczna w miare wzrostu liczebnosci populacji staje sie coraz mniej dogod-
na. Jednak w stadach nawet $redniej wielkos$ci istnieje mozliwo$é prowa-
dzenia cigglej rejestracji pokrewienstw przez uzupelianie raz przygoto-
wanej tabeli nowymi wierszami i kolumnami w miare wchodzenia do sta-
da miodych zwierzat. Ponadto latwo przygotowaé¢ program pozwalajacy
na uzycie kart perforowanych w obliczeniach.

Zastosowanie wspoélczynnikoéw pokrewienstwa addytywnego
i dominacyjnego do badania struktury genetycznej populacji
W losowo kojarzgcej sie populacji, przy braku sprzezen, genetyczna ko-
wariancja miedzy osobnikami spokrewnionymi jest funkcjg ich addytyw-
nego ‘i dominacyjnego spokrewnienia oraz genetycznych komponentéw
wariancji w populacji. Postugujgc sie nomenklaturg Cockerhama (1954)
i Hendersona (cyt. wg Van Vleck 1967), mozemy podaé zalezno$ci miedzy
sposobem dzialania genu a wariancjami genetycznymi. |

Reodzaj dzialania genu ‘ Wklad w wariancje genetyczna
Pojedyncze geny a,, a,, b;, b o}, Wwariancja addytywna

c,, d; itd.

Pary alleli a,a,, b,b; itd. 3, wariancja dominacyjna

Pary niealleliczne a,b,, a;b;, . %, wariancja addytywna X addy-
c5d,, ca, itd. ‘ tywna ‘
Pojedyncze geny i pary alleli o2 wariancja addytywna X domi-

a,b,b;, a,a,c; itd. nacyjna
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Dwie pary alleli a,a,b;b,, o, Wwariancja dominacyjna X do-
c;C,b,b,, itd. minacyjna

Ogoblnie o, 8&dzie i odnosi sie do liczby nie-

allelicznie dzialajgcych genoéw,
j jest liczbg par alleli wspdbi-
dzialajgcych z i genami.
Korzystajac z tak zdefiniowanych wariancji mozemy podaé¢ ich wkilad
w kowariancje miedzy osobnikami, ktéra bedzie iloczynem odpowiednich
komponentéw wariancji oraz addytywnych i dominacyjnych wspotczyn-
nikéw pokrewienstwa. '

Komponent warianciji Udzial w kowariancji miedzy osobnikami
J Yy
XiY
2 1 2
5o (axvy) 010
2 1 2
Golt (dXY) 091
2
Ggo (aXY) 030
o (axy)' (dxv)' 5%
2
Goy (dxv) G
612 (axvy)' (dxy)* 5?2
2 . - . .
Gij (axy)! (dxy)! 4 gdziei = ... n

j =0, ..n przy n lo-
cusach oraz i--j
musi byé > 0 oraz
| i+ji<n
Ogoélnie kowariancje miedzy dwoma osobnikami mozna zapisa¢ w ma-
stepujgcej formie; |

Oxv= (axv)' o}y + (dxv)' %, + (axy)? o2, + (axv)' (dxy)! o +H(dxv)? 62, ... itd

Na ogo6l wielkos¢ poszczegélnych komponentéw nie jest dobrze znana.
Mozna jednak zakladaé, ze dominacyjny wspoétczynnik pokrewienstwa d;;
nie powinien by¢ wysoki, skoro — jak juz wskazywano — pojawia sie on
tylko w przypadkach, kiedy osobniki sg ze sobg spokrewnione przynaj-
mniej poprzez dwie $ciezki nie przechodzgce przez te samg gamete. Tak
jest w przypadku pelnego rodzenstwa lub w przypadkach wystepowania
znacznego inbredu. Wspélezynnik pokrewienistwa addytywnego bywa
zwykle dos¢ wysoki, moze on dochodzié do 0.5, nawet bez wystgpienia in-
bredu. Niewielka liczba ‘badan dotyczyla bezposrednio udziatu wariancji
gentycznych réznego rodzaju i wielkosci wspotezynnikéw pokrewienstwa
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addytywnego i dominacyjnego. Do prac bezposrednio wykorzystujgcych
metody wspomniane w tej pracy nalezy zaliczy¢ badania Freemana i in.
(1959) oraz Lee i in. (1969), w ktérych stwierdzono zaréwno niskie wspot-
czynniki pokrewienstwa dominacyjnego, jak réwniez bardzo niski udzial
wariancji nieaddytywnych w ogélnej wariancji genetycznej. Przy uzyciu
odmiennego podejscia wykonano szereg badan, ktore pozwalajg wniosko-
wat o udziale wariancji nieaddytywnych w populacjach zwierzgt domo-
wych i laboratoryjnych. Sg one na ogél niskie w zakresie cech bezposred-
nio produkecyjnych i wyzsze w zakresie cech wigzgcych sie z ptodnoscig
i zywotnoscig poszczegélnych gatunkéw.

LITERATURA

1. Bartlett M. S,J. B.S. Saldane: 1934. The theory of inbreeding in auto-

2.

10.
11,

12,
13.

14.

15.

16.
17.

18.

tetraploids. J. Genetics 29: 175—180.

Cockerham C. C.: 1954. An extension of the concept of partitioning heredi-
tary variance for analysis of covariances among relatives when epistasis is pre-
sent. Genetics 39: 859—882.

Cruden D.: 1949. The computation of inbreeding coefficienta for closed popu-

-lations. Jour. Hered. 40: 248—251.

Dickerson G. E.: 1959. Techniques for research in quantitative animal ge-
netics. In Techniques and Procedures in Animal Production Research. ASAP.
Emik L, C. E. Terril.: 1949. Systematic procedures for calculating inbree-
ding -coefficients. Jour. Hered. 40: 51—55.

Fisher R. A. 1949. The theory of inbreeding. Oliver and Boyd. London.
Freeman A. E, C. R. Henderson.: 1959 Genetic structure of dairy
cattle herds in terms of additive and dominance relationships. Jour. Dairy Sci. 42:
621—625.

Hazel L. N, J. L. Lush: 1950. Computing inbreeding and relationship coef-
ficients from punched cards. Jour. Hered. 41: 301—308.

Lee A. J, C. R. Henderson: 1969. Components of genetic variance in milk
yield. J. of Dairy Sci. 52: 780—T789.

Li C. C.: 1954. Population Genetics. Univ. of Chicago Press.

Li C. C, Sacks L.: 1954. The derivation of joint distribution and correlation
between relatives by the use of stochastic matrices. Biometrics 12: 190—210.
Malecot G.: 1948. Les Mathematiques de I*heredite. Paris. Masson Cie.
Searle S. R.: 1963. Average relationship within a herd. Jour. Dairy Sci. 46:
44'7—4511.,

Van Vleck L. D.: 1966. Here’s how to compute dairy animal relationship by
the tabular method. November-Dairy Herd Management.

Van Vieck L. D.: 1967. 420 Animal Breeding. Lectures Notes. Mimeo. Cor- .,
nell University.

Wright S.: 1921. Systems of mating. Genetics 6: 111—178.

Wright S.: 1922. Coefficients of inbreeding and relationship. Amer. Nat. 56:
330—338. ,

Wright S, Mc Phee H. C.: 1925. An approximate method of calculating
coefficients of in breeding and relationship from livestock pedigrees. J. Agr. Res.

31: 377—383.



