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Úvod

Analýza  rodokmenových údajů  je  jednou z  možností  popisu  genetické rozmanitosti  a  jejího  vývoje

během generací  (Boichard  et  al.,  1997).  Metoda  je  založená  na  vztahu  mezi  přírůstkem hodnoty

koeficientu  příbuzenské  plemenitby  a  poklesem  heterozygotnosti  určitého  lokusu  v  dané  populaci

(Kadlečík,  2008).  Analýza  rodokmenu  podobně  jako  molekulárně  genetické  analýzy  na  základě

mikrosatelitů  či  SNP  (Single  Nucleotide  Polymorphism)  je  možné  použít  ke  studiu  genetické

proměnlivosti a genetické rozmanitosti uvnitř i mezi rozdílnými plemeny hospodářských zvířat. Program

PSP je určen právě ke studiu genetické rozmanitosti na základě rodokmenových dat.

Systémové prostředí

Program PSP je modulární program dostupný ve formě zdrojového kódu programovacího jazyku

FORTRAN  90.  Zdrojový  kód  je  možné  zkompilovat  běžným  kompiláterem  pod  licencí  GNU

(gfortran) pod systémy Linux a Widnows (32 a 64 bit) viz kapitola instalace.

Postup instalace

Po získání zdrojových kódů v balíku psp.tar.gz je nutné balík se zdrojovými kódy a ukázkovými 

soubory rozbalit. Ukázkový postup je uveden v prostředí LINUX (UNIX) a pomocí GNU Fortran 

kompileru GNU (gfortran) a jiné Fortran kompilery (např. ifort aj.), ale obdobný způsob je možný i 

pro prostředí WINDOWS .

Rozbalení se provede příkazem

tar -xvzf psp.tar.gz 

Po rozbalení balíku je nutné program zkompilovat. Kompilaci provedeme příkazy:

cd ./Psp

make

Po zkompilování programu vznikne spustitelný program: psp. Tento program je již možné 

zkopírovat do adresáře s rodokmeny, či do adresáře /usr/local/bin. 

Spuštění programu

Pokud byl soubor zkopírovaný do adresáře s rodokmeny, spuštění programu provedeme příkazem:

./psp



Zdrojové kódy souboru jsou uvedeny v adresáři ./psp/libs .

Metodický postup

Program psp odhaduje následující parametry populace:

Demografické parametry

Generační  interval  je  definován,  jako  průměrný  věk  rodičů  při  narození  potomka,  který  byl

zařazen do reprodukce. Generační interval zahrnuje čtyři reálné cesty genetického přenosu: od otce

na syna, od matky na dceru, od matky na syna a od otce na dceru.

Hodnocení kompletnosti rodokmenu

Kompletnost rodokmenu a počet rodičovských generací ovlivňuje odhady koeficientu příbuzenské

plemenitby  a  koeficientu  příbuznosti  mezi  jedinci.  Úroveň kompletnosti  rodokmenu s  využitím

indexu kompletnosti rodokmenu (PCI), který byl hodnocena jako podíl známých předků v každé

generaci pro každého jedince (MacCluer et al., 1983). Celkový index kompletnosti rodokmenu je

vyjádřen jako harmonický průměr rodičovských a mateřských indexů:

PIC jedince=
4 Cotec Cmatka

Cotec+Cmatka

,  

kde Cotec a Cmatka jsou příspěvky z otcovské a mateřské strany:

C=
1
d
∑
i=1

d

ai ,

kde ai je podíl známých předků v generaci i a d je počet generací předků, které jsou brány v úvahu.

Ekvivalent  kompletních  generací  předků (t)  v  rodokmenu  byl  odhadnut  pomocí  vztahu  Σ(1/2)n

(Maignel et al., 1996), kde n je počet generací mezi jedincem a jeho předkem.

Pravděpodobnost originálních genů

Genetická variabilita byla hodnocena z rodokmenových hodnot pomocí následujících parametrů.

Celkový počet zakladatelů byl stanoven jako celkový počet přetků s neznámými rodiči. Efektivní

počet zakladatelů byl definován jako počet zakladatelů, kteří vysvětlují shodnou úroveň genetické

proměnlivosti jako je pozorována u referenční populace (Lacy, 1989). Tento parametr je možné také

vysvětlit jako pravděpodobnost, že dva náhodně vybrané geny z analyzované populace pocházejí od

samého zakladatele (James, 1972). Efektivní počet zakladatelů byl odhadnut pomocí vztahu:

f e=
1

∑
i=1

z

q i
2

, ,

kde  qi  je genetický příspěvek  i-tého zakladatele do referenční populace.



Efektivní počet předků (fa) je definovaný jako minimální počet předků, né nezbytně zakladatelů,

kteří vysvětlují stejnou genetickou diverzitu jako je v referenční populaci (Boichard et al., 1997).

Efektivní  počet  předků  byl  získán  po  stanovení  marginálního  genetického  příspěvku  každého

předka.  Parametr  fa představuje  ztrátu  genetické  variability  způsobené  efektem  hrdla  láhve

(bottleneck)  způsobený  nerovnoměrným  příspěvkem  mezi  reprodukujícími  se  jedinci  do

následujících generací. Efektivní počet předků byl odhadnut pomocí vztahu:

 f a=
1

∑
i=1

an

p i
2

,

kde pi je marginální genetický příspěvek předka  i, a an je celkový počet předků

Ekvivalent  počtu  genotypů  zakladatelů (fge)  je  definována  jako  efektivní  počet  předků  s

nenáhodnout  ztrátou  genů zakladatelů  kteří  vysvětlují  shodnou genetickou variabilitu  jako je  v

referenční  populaci  (Lacy,  1989).  Ekvivalent  genotypů  zakladatelů  představuje  ztrátu  genetické

variability  způsobenou  jak  nerovnoměrným  příspěvkem  zakladatelů  a  náhodnou  ztrátou  alel

způsobenou genetickým driftem (Lacy, 1989). Ekvivalent genotypu předků byl odhadnut pomocí

vztahu dle Caballero a Toro (2000):

f ge=
1

2 f g

,

kde  fg je průměrný koeficient příbuznosti  v referenční populaci. Dle Caballero a Toro (2000) je

možné odhadnout průměrný koeficient příbuznosti ze vztahu:

f g=

∑
i=1

n

∑
i=1

n

a ij

2n2
,

kde aij představuje prvky matice příbuznosti a n je počet jedinců v rodokmenu. 

Koeficient inbreedingu (Fi) a koeficient příbuznosti (AR)

Koeficient inbreedingu: Koeficient inbreedingu každého jedince byl odhadnut s využitím tabelární 

metody (Falconer a Mackay, 1996) se zohledněním metody dle VanRadena (1992), která umožňuje 

zohlednit chybějící jedince v rodokmenu:

Fi = aii -1

kde  Fi je koeficient inbreedingu jedince  i, a  aii je aditivně genetická příbuznost mezi jedincem  i

sama na sebe.



Průměrný koeficient příbuznosti pro každého jedince (AR) byl odhadnut jako průměrný koeficient

zahrnující  průměr  z  řádků  matice  příbuznosti  A příslušící  danému  jedinci.  Tento  koeficient

představuje pravděpodobnost,  že náhodně vybraná alela se vyskytuje ve vybraném jedinci nebo

uvnitř skupiny jedinců (Goyache et al., 2003).

Realizovaná  efektivní  velikost  populace  na  základě  nárůstu  koeficientu  příbuzenské

plemenitby (NeF)  představuje  počet  nepříbuzných jedinců,  kteří  mohou  způsobit  shodný nárůst

hodnoty koeficientu inbreedingu jako je dosahován v referenční populaci. Realizovaná efektivní

velikost populace  (NeF) byla odhadnuta na základě nárůstu koeficientu inbreedingu jedince ΔFi

(Gutierrez  et  al.,  2009),  s  ohledem na  ∆ F i=1−
t i−1

√1−F i ,  kde  Fi je  koeficient  inbreedingu

jedince  i a  ti je ekvivalent kompletnosti generací předků jedince  i. Realizovaná efektivní velikost

populace byla odhadnuta s využitím vztahu (Cervantes et al., 2008):

N eF=
1

2∆ F
,

kde ∆ F  je průměrný nárůst koeficientu inbreedingu v referenční populaci.

Realizovaná efektivní populace založená na nárůstu původového koeficientu (NeC):

N eC=
1

2 ∆C ij

, kde 
∆ C ij=1−

t i+t j

2
√1−Cij

,

kde ti a  tj jsou ekvivalenty kompletnosti  generací  (Maignel  et  al.,  1996) jedince i  a j,  ΔC jk je  nárůst  původového
koeficientu  mezi  dvěmi  jedinci  j  a  k  a  Cjk je  hodnota  koeficientu  příbuzenské  plemenitby potomka jedinců  j  a  k
(Cervantes et al., 2010).

Ztráta  genetické  diverzity v  referenční  populaci  v  důsledku  genetického  driftu,  nebo

nerovnoměrného příspěvku předků byl odvozen z efektivního počtu zakladatelů (fe) a ekvivalentu

genotypu zakladatelů (fge). Celková ztráta genetické diverzity způsobená genetickým driftem nebo

efektem hrdla láhve byl odhadnut pomocí vztahu  (Lacy, 1995):

1-GD

kde GD=1−
1

2 f ge

.

Ztráta  genetické  diverzity  způsobená  nerovnoměrným  příspěvkem  zakladatelů  způsobený

genetickým driftem byl odhadnut pomocí vztahu: 

1-GD*,

kde GD*
=1−

1
2 f e

,



přičemž  rozdíl  mezi  GD a  GD* představuje  ztrátu  genetické  diverzity  způsobené  genetickým

driftem  v  generacích  jedinců,  které  nejou  považováni  za  zakladatele  a  odpovídají  převrácené

hodnotě vztahu 2Nenf :

GD−GD*=
1

2 N enf

.

Datové soubory

Program pracuje s jedním vstupním datovým souborem obsahující rodokmenové záznamy a jedním 

parametrovým souborem:

Rodokmenový soubor

V tomto souboru jsou uvedeny rodokmenové záznamy studované populace.

Pro tento soubor jsou nutná následující data. 

Sloupec identifikující jedince,

Sloupec identifikující otce jedince

Sloupec  identifikující matku jedince

Sloupec identifikující generaci jedince

Sloupec identifikující rok narození jedince

Sloupec indentifikující pohlví jedince

Sloupec identifiující (sub)populaci – např. plemeno)

Sloupec identifiující referenční populace – jedinci, kteří se mohou podílet na tvorbě následné 

generace. 

Pro správný běh programu je nutné aby jedinci v rodokmenu byly uváděny v numerické hodnotě a 

sestupně setříděny a překódovány sestupně od nejstaršího jedince, který nese kód 1, po jedince 

nejmladšího (n). Neznámí jedinci jsou označeni kódem záporného čísla (záporná hodnota 

představuje číslo generace v které se jedinec zahrnut do rodokmenu ( napřů -3).  Rodokmenový 

soubor je požadován ve volném formátu (oddělovač mezera) se vstupními hodnotami integer.

Parametrový soubor

V tomto souboru jsou uloženy všechny vstupní parametry potřebné k správnému běhu programu:



Ukázka prametrového souboru (vše za # je komentář):

# Jméno rodokmenového souboru

PEDFILE

rod_psp.txt

# Pozice sloupce ve kterém se nachází jedinci

AID

1

# Pozice sloupce ve kterém se nachází otec

SID

2

# Pozice sloupce ve kterém se nachází matka 

DID

3

# Pozice sloupce ve kterém se nachází generace jedince 

GEN

4

# Pozice sloupce ve kterém se nachází rok narození jedince

YOB

5

# Pozice sloupce ve kterém se nachází kód plemene

BREED

6

# Pozice sloupce ve kterém se nachází kód pohlaví (samec=1, samice =2)

SEX

7

# Position of the reference population declaration column in the data set

STAT

8

#

# Počet jedinců v rodokmenu

N_AID

29749

# počet iterací – požadováno pro odhad koeficientu příbuzenské plemenitby

N_ITER

10



# Kód plemene, pro který má být studie uskutečněna

SUB_CODES

86

Ukázkové soubory jsou uvedeny v adresáři ./PedOrder/example :

Rodokmenový soubor: rod.txt

Parametrový soubor: Parametry.txt

Popis programu psp

Po spuštění programu jsou vygenerovány následující soubory:

Soubor inbreeding.txt – obsahuje hodnoty koeficientu příbuzenské plemenitby pro jednotlivé 

jedince.

Soubor average_Fx.txt – obsahuje průměrné hodnoty koeficientu příbuzenské plemenitby pro 

jedince dle roku narození.

Soubor GD_loss.txt – obsahuje kvantifikaci ztráty genetické diverzity.

Soubor ngen.res – obsahuje hodnoty ekvivalentu kompletnosti generací a hodnoty Indexu 

kompletnosti rodokmenu.

Soubor result1.lst – obsahuje jedince, kteří vysvětlují největší podíl genetické proměnlivosti dané 

populace.

Soubor results.lst – obsahuje základní charakteristiky populace:

- generační interval: - otec – syn, otec – dcera, matky – syn, matka – dcera, celkový,

- průměrný inbreeding za referenční populaci,

- průměrný původový koeficient za referenční populaci,

- průměrný koeficient přívuznosti za referenční populaci,

- směrodatnou odchylku koeficientu příbuznosti za referenční populaci,



- realizovanou efektivní velikost populace na základě nárůstu koef. příbuzenské plemenitby 

z generace na generaci,

- realizovanou efektivní velikost populace na základě nárůstu koef. příbuznosti z generace 

na generaci,

- efektivní velikost populace založený na poměru pohlaví,

- průměrný nárůst koeficientu příbuzenské plemenitby z generace na generaci,

- počet samců v referenční populaci,

- počet samic v referenční populaci,

- počet zakladatelů,

- efektivní počet zakladatelů,

- efektivní počet předků.
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