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Podstawowymi i najczeSciej szacowanymi parametrami analizy struktury genetycznej sa
wspétczynaniki inbredu i pokrewienstwa. Jakosé posiadanej informacii rodowodowej bywa
z réznych powoddw niedostateczna, co moie wpltywaé na wyniki oszacowan wspomnianych
wspélezynnikéw, powodujac ich zanizenie lub zawyzenie. Stad celem pracy byle zbadanie
wplywu glebokosci rodowodu oraz stopnia jego wypelnienia na dokladnoé oszacowan po-
krewiefistwa i inbredu w populacji. Analizowano rodowody 25 036 krajowych buhajéw czar-
no-bialych, holsztynsko-fryzyjskich oraz ich mieszancow urodzonych w latach 1960-2000.
Oszacowano wspétezynniki pokrewienstwa i inbredu przy réinej gtebokosei rodowodéw bu-
hajow. Nastgpnie rodowody nzupemiono w drugim pekoleniu, wstawiajac dla nieznanych
przodkéw wartosé Sredniego wspélczynnika inbredu znanych przodkéw z pokolenia, do kté-
rego nalezaly i powtérzono obliczenia. W zhiorze niepuprawionym wszystkie osobniki zin-
bredowane wykryto dopiero po 12 pokoleniach. Sredni wspélezynnik inbredu dla osobnikow
zinbredowanych wynoszacy 0,0216 osiagnieto w 11. pokoleniu. Zas dla wszystkich osobnikéw
warto$¢ inbredu wynoszaca 0,0013 otrzymano juz w 9. pokoleniu. Liczba par spokrewnio-
nych w zbiorze niepoprawionym osiagnela maksimum w 17. pokoleniu. Srednie spokrewnie-
nie dla wszystkich par wzrastalo do 8. pokolenia, osiagajac wartoé 0,0017. Dla par spokrew-
nionych staly warto§¢ 0,6282 osiagnelo ono w 13, pokoleniu. W zbiorze poprawionym wzros-
ta okolo dziesieciokrotnie liczba zwierzat zinbredowanych. Sredni inbred wzrést do 0,0016,
za$ $redni inbred zwierzat zinbredowanych - do 6,027. Po wprowadzeniu poprawek nie
ulegle zmianie érednie spokrewnienie. Wprowadzenie poprawek na inbred dla nieznanych
przodkéw, przy duzych brakach w informacji rodowodowej, nie ma wigkszego znaczenia dla
dokladno$ci oszacowan wspotezynnikéw pokrewienstwa i inbredu, poniewaz wartosci tak
uzyskanych poprawek s3 niskie. Analize rodowodows nalezy przeprowadzié biorac pod
uwage jak najglebsze rodowedy, nawet gorszej jakosci, gdyi kaide ograniczenie liczby po-
Kolen moze skutkowa¢ utrata wainych informacji.

SLOWA KLUCZOWE: bydlo / analiza rodowodowa / wspétezynniki pokrewienstwa
i inbredu
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Informacja rodowodowa jest wykorzystywana do szacowania wielu parametrow
stosowanych w analizie struktury genetycznej populacji. Podstawowymi i najczgéciej
szacowanymi parametrami sa wspolezynniki inbredu i pokrewienstwa [2, 7, 12, 13, 16,
20, 22, 23]. Stuza one do monitorowania zmian homo- i heterozygotycznoéci w popu-
lacji. Nagly wzrost homozygotycznosci populacii, objawiajacy sie wzrostem wartosci
inbredu, jest sygnalem sugerujacym mozliwo$¢ zaistnienia niekorzystnych zmian w po-
pulacji, ktore prowadza do wystapienia depresji inbredowej [1, 11, 17]. Dla wielu
populacji hodowlanych, nie tylko bydlgcych, wzrastajace w szybkim tempie zinbredo-
wanie osobnikéw stalo si¢ obecnie znaczacym problemem gospodarczym i hodowla-
nym [3, 4, 6, 10, 14, 15, 21].

Innym problemem jest jako$¢ posiadanej informacji rodowodowej gromadzonej dla
wielu populacji. ktora bywa z roznych powodow niedostateczna. Moze to wplywaé na
wyniki oszacowar wspotczynnikéw pokrewienstwa i inbredu, powodujac np. ich zani-
zenie lub zawyzenie, co sugeruje wielu autorow [3, 9, 19]. Proponuja oni stosowanie
rdznego rodzaju poprawek majacych na celu zwigkszenie stopnia wypetnienia rodowo-
dow, a tym samym poprawienie doktadnosci oszacowan wspdlczynnikéw pokrewiefi-
stwa i inbredu. Na przyktad poprawka, ktora zaproponowat VanRaden [19] przyporzad-
kowywata osobnikom o nieznanym pochodzeniu warto$¢ wspélczynnika inbredu réwna
$redniemu inbredowi ich réwiesnikow, ktdrych rodzice sg znani. Przy czym réwiesnicy
bez rodowodu zostali przypisani do specjalnych grup osobnikéw z nicznanymi rodzi-
cami, podobnie jak sig to robi w ocenie wartoéci hodowlanej zwierzat metoda BLUP -
model zwierzecia [19]. Zaé Cassell i wsp. [3] zaproponowali metodg analizy wypetnie-
nia rodowodu osobnika, ktdra pozwalala wykryé mozliwe zinbredowanie w kazdym
ukladzie brakujacych danych o przodkach.

Celem pracy bylo zbadanic wptywu glgbokosci rodowodu oraz stopnia jego wypel-
nienia na dokfadnos¢ oszacowari spokrewnienia i inbredu w populacji, réwniez przy
uwzglgdnieniu wyzej opisanych metod wprowadzania poprawek ze wzgledu na braku-
Jjaca informacje rodowodowa.

Material i metody

Materiat stanowity rodowody 25 036 krajowych buhajow czarno-biatych, holsztyi-
sko-fryzyjskich oraz ich mieszaficéw urodzonych w latach 1960-2000. Buhaje pocho-
dzily po 1728 ojcach i 19 211 matkach. Ogétem w rodowodach badanych buhajéw
wystepowaty 63 264 zwierzeta, co stanowito 2 001 135 216 par. Oszacowano wspél-
czynniki pokrewiefistwa (Rxy) i inbredu (Fx) przy réznej glebokosci rodowoddw bu-
hajow. Oznaczono réwniez maksymalng dostepna glebokos¢ rodowoddw badanych
buhajow. Do oszacowan wykorzystano metode zaproponowana przez Tiera [18], ktdra
zmodyfikowano uzywajac algorytmu rekursywnego [5] w celu przyspieszenia obliczes.
Nastegpnie rodowody uzupelniono w pierwszym i w drugim pokoleniu, wstawiajac dla
nieznanych przodkéw wartoéé $redniego wspoiczynnika inbredu znanych przodkow
z pokolenia, do ktérego nalezaty [3, 19). Po czym obliczenia powtorzono uzyskujac
drugi komplet wynikow.
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Wyniki i dyskusja

Wyniki dotyczace szacowania wspotezynnika inbredu dla zbioru niepoprawionego
liczacego 63 264 osobniki przedstawiono w tabeli 1. Przeanalizowano rodowody do 20
pokolenia wstecz, W zbiorze niepoprawionym wszystkie osobniki zinbredowane wy-
kryto dopiero po przeanalizowaniu [2. pokolefi. Od tego momentu dodanie kazdego
nast¢pnego pokolenia nie zmieniato liczby osobnikéw zinbredowanych. Srednia war-
tos¢ wspdtczynnika inbredu dla osobnikéw zinbredowanych wynoszaca 0,0216 osiag-
ni¢to w 1. pokoleniu. Za$ dla wszystkich analizowanych osobnikéw wartosé Fx wy-
noszacq 0,0013 otrzymano juz w 9. pokoleniu (tab. 1), co moze sugerowaé, ze wspot-
czynniki inbredu osobnikéw nalezacych do pokolefi dalszych (od 9. wstecz) byly bliskie
zera. Generalnie fredni wsp6iczynnik inbredu dia wszystkich osobnikdéw, wynoszacy
0,0013, jak réwniez dla osobnikéw zinbredowanych (0,0216) wykazywaly niskie war-
toSci w poréwnaniu z tymi, ktére podawali inni autorzy dla podobnego pod wzgledem
skladu rasowego materiatu [2, 7, 12, 13, 16, 23].

Tabelal -Table 1

Oszacowania §redniego inbredu (Fx) dla wszystkich osobnikéw oraz dla osobnikéw zinbredowanych
otrzymane dla zbioru niepoprawionego (63 264 osobniki)

Estimations of average inbreeding coefficients (Fx) for all and inbred individuals from pedigree file without
comrections (63 264 animals)

Liczba Liczba Procent Sredni Fx ~ Average Fx
analizowanych osobnikdw osobnikow
pekoleh zinbredowanych zinbredowanych wszystkich zinbredewanych
Number of Number of Percent of osobnikow osobnikbw
generations inbred animals inbred animals all animals inbred animals
analysed
2 20 10,0316 0,0001 0,2500
3 107 0,1691 0,0003 0,1495
4 333 0,5264 0,0005 0,0907
5 047 1.4969 0,0008 0,0527
6 1843 29132 0,0010 0,0356
7 2656 4,1983 00012 00,0280
8 3202 50613 04,0012 0,0244
9 3504 5,5387 0,0013 0,0226
10 3630 5,7379 0,0013 0,0219
11 3685 5.8248 0,0013 0,0216
12 3690 5.8327 0,0013 0,0216

13-20 3690 5.8327 0,0013 0,0216

Liczba par spokrewnionych w zbiorze niepoprawionym osiagnela maksimum w 17,
pokoleniu i po dodaniu nastgpnych pokolen nie ulegata juz praktycznie zmianie (tab.
2). Srednie spokrewnienic dla wszystkich par wzrastato do 8. pokolenia, w ktérym
osiagnelo warto$¢ 0,0017. Dla par spokrewnionych stala warto§é 0,0282 osiagneto ono
w 13. pokoleniu i dodanic kazdego nastgpnego pokolenia nie zmieniato juz jego wa-
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Tabela 2 - Table 2

Oszacowania $redniego spokrewnienia (Rxy) dla wszystkich osobnikéw oraz dla osobnikéw spo-
krewnionych otrzymane dla zbioru niepoprawinego (63 264 osobniki = 2 001 135 216 par)

Estimations of average relationship coefficients {Rxy) for all and related individuals from pedigree file
without corrections (63 264 animals i.e. 2 001 135 216 pairs)

Liczba Liczba par Procent par Sredni Rxy — Average Rxy
analizowanych spokrewnionych spokrewnionych
pokolefy Number of Percent of wszystkich spokrewnionych
Number of related pairs related pairs par par
generations all pairs related pairs
analysed
2 88 298 0,0044 0,0003 0.5002
3 2077 762 0,1038 0,0006 0,2621
4 6619901 0,3308 0,0009 0,1687
5 16 432 898 0.8212 0,0012 0,1063
6 34 204 205 1,7092 0,0014 0,0688
7 61 439 750 3.0702 0,0016 0,0470
8 89 079 887 44515 0,0017 0,0364
9 107 044 126 5,3492 0,0017 00318
10 116 808 377 5,8371 0,0017 0,0296
11 121 525 828 60,0728 0,0017 0,0286
12 123 127 318 6,1529 0,0017 0,0283
13 123 473 737 6,1702 0,0017 0,0282
14 123 520 165 6,1725 0,0017 0,0282
i5 123 524 171 G,1727 00,0017 0,0282
le 123 524 367 6,1727 0,0017 0,0282
17-20 123 524 377 6,1727 0,0017 0,0282

tosci (tab. 2). Czas trwania obliczen spokrewnienia i inbredu dla danych nie poprawio-
nych wzrastat z kazdym nastgpnym pokoleniem az do 14., potem juz sie nie zmienial.

Liczba przodkéw w rodowodach buhajéw malata sukcesywnie z pokolenia na po-
kolenie. W szostym pokoleniu przodkéw, jak zbadano wczeéniej [8], wypelnionych
bylo juz tylko niecate 3% rodowodéw. Zastosowano wiec poprawki {19] polegajace na
uzupelnieniu brakujacych danych, szczegélnie dotyczacych inbredu.

W zbiorze poprawionym wzrosia okolo dziesieciokrotnie liczba zwierzat zinbredo-
wanych (tab. 3). Wzrost ten byl spowodowany gléwnie zastosowanymi poprawkami na
inbred. Sredni inbred wzr6st do 0,0016, za$ éredni inbred zwierzat zinbredowanych
wzrdst tylko do 0,027, poniewaz warto$ci wprowadzonych poprawek byly ogélnie
niskie. Po wprowadzeniu poprawek nie ulegto zmianie érednie spokrewnienie.

Podsumowujac, mozna stwierdzi¢, ze w badanym zbiorze $rednic wspélczynniki
inbredu i pokrewienstwa przyjmowaly generalnie niskie wartofci w poréwnaniu z da-
nymi cytowanymi przez innych autoréw, co wynikalo ze znacznej niekompletnosci
rodowoddw buhajéw. Zatem wprowadzenie poprawek na inbred dla nieznanych przod-
kow wydaje si¢ nie mie¢ wigkszego znaczenia dla dokladnosci oszacowan wspétczyn-
nikow pokrewiefistwa i inbredu w przypadku duzych brakéw informacji rodowodowej,
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Tabela 3 - Table 3
Sredni wsptlczynnik inbredu (Fx) przed i po dokonaniu poprawek inbredu dlz nieznanych przodkéw
Average inbreeding coefficients (Fx) before and after corrections made for unknown ancestors

Wyszczegblnienie Liczba Procent Sredni Fx — Average Fx
Spectification osobnikdw osobnikdw
zinbredowanych zinbredowanych wszystkich osobnikow
Number of Percent of osobnikéw  zinbredowanych
inbred animals inbred animals all animals  inbred animals
Bez poprawek 3690 58327 03,0013 0,0216

Without corrections

Poprawka dla: ~ Correction for;
rodzicdw — parents 34 063 53,8426 0,0015 0,0285
rodzicodw i dzindkdw 37931 59,9567 0,0016 0,0266
parents and grand parents

poniewaz wartosci tak uzyskanych poprawek sa niskie. Jednak nawet przy gorszej
Jakosci posiadanych rodowodéw, tzn. duzej liczbie brakujacych danych, analize ich
nalezy przeprowadzi¢ biorac pod uwage jak najwicksza liczbe pokolen, jezeli istniejg
takie mozliwoéci, poniewaz kazde jej ograniczenie moze skutkowaé utrata waznych
informacji.
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Joanna Kania-Gierdziewicz, Maciej Gierdziewicz

Influence of pedigree depth and completeness on accuracy
of relationship and inbreeding estimations in bulls

Summary
Inbreeding and relationship coefficients are commonly estimated in analyzing population

genetic structure. Incomplete pedigree information used in caiculations can bias in values of
inbreeding and relationship coefficients. So the aim of the study was to examine the influence of
pedigree depth and completeness on accuracy of relationship and inbreeding estimation in bulls.
Data were pedigrees of 25 036 Black-and-White sires bom from 1960 thru 2000. Inbreeding and
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relationship coefficients were calculated for different pedigree depth. In the next stage missing
mformation in pedigrees was recovered according to the algorithm proposed by VanRaden [19],
where the inbreeding of ancestors whose parent or parents are unknown is equal to the mean
inbreeding of their contemporaries with known parents. All 3690 inbred animals were found in
the basic file after 12 generations. Average inbreeding coefficient of 0.0216 for inbred animals was
found after 11 generations traced, and 0.0013 for all animals after 9 generations. The number of
related pairs in basic file reached its maximum for 17-generation pedigrees. Mean relationship
coefficient for all pairs increased to 0.0017 in 8th generation, and for related pairs the constant
value of 0.0282 was reached in 13th generation. In the adjusted file the number of inbred animals
increased 10 times. Average inbreeding coefficient increased to 0.0016 for all animals, and to 0.027
for inbred animals, Mean relationship values remained constant. Correction for inbreeding of
unknown ancestors seems not sufficient if the pedigree information is very incomplete. But even
then, it is necessary to examine as much generations back as possible, to obtain more accurate
inbreeding and relationship values.
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