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Uvod

Analyza rodokmenovych Gdajd je jednou z moZnosti popisu genetické rozmanitosti a jejiho vyvoje
béhem generaci (Boichard et al., 1997). Metoda je zaloZena na vztahu mezi pfiristkem hodnoty
koeficientu pfibuzenské plemenitby a poklesem heterozygotnosti urcitého lokusu v dané populaci
(Kadlecik, 2008). Analyza rodokmenu podobné jako molekularné genetické analyzy na zakladé
mikrosatelitd ¢i SNP (Single Nucleotide Polymorphism) je moZné pouzit ke studiu genetické
proménlivosti a genetické rozmanitosti uvnitf i mezi rozdilnymi plemeny hospodarskych zvifat. Program

PSP je uren pravé ke studiu genetické rozmanitosti na zakladé rodokmenovych dat.

Systémové prostredi

Program PSP je moduldrni program dostupny ve formé zdrojového kédu programovaciho jazyku
FORTRAN 90. Zdrojovy kod je moZzné zkompilovat béZnym kompilaterem pod licenci GNU

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

Postup instalace

Po ziskani zdrojovych kodut v baliku psp.tar.gz je nutné balik se zdrojovymi kody a ukazkovymi
soubory rozbalit. Ukazkovy postup je uveden v prostfedi LINUX (UNIX) a pomoci GNU Fortran
kompileru GNU (gfortran) a jiné Fortran kompilery (napf. ifort aj.), ale obdobny zptisob je mozny i

pro prostifedi WINDOWS .

Rozbaleni se provede prikazem

tar -xvzf psp.tar.gz

Po rozbaleni baliku je nutné program zkompilovat. Kompilaci provedeme prikazy:
cd ./Psp

make

Po zkompilovani programu vznikne spustitelny program: psp. Tento program je jiZ mozné

zkopirovat do adresare s rodokmeny, ¢i do adresare /usr/local/bin.

Spusténi programu
Pokud byl soubor zkopirovany do adresare s rodokmeny, spusténi programu provedeme prikazem:

J/psp



Zdrojové kody souboru jsou uvedeny v adresari ./psp/libs .

Metodicky postup

Program psp odhaduje nasledujici parametry populace:

Demografické parametry
Generacni interval je definovan, jako primérny vék rodict pfi narozeni potomka, ktery byl
zarazen do reprodukce. Generacni interval zahrnuje Ctyfi redlné cesty genetického prenosu: od otce

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

Hodnoceni kompletnosti rodokmenu

Kompletnost rodokmenu a pocet rodicovskych generaci ovliviiuje odhady koeficientu pribuzenské
plemenitby a koeficientu p¥ibuznosti mezi jedinci. Uroveii kompletnosti rodokmenu s vyuZitim
indexu kompletnosti rodokmenu (PCI), ktery byl hodnocena jako podil znamych predkt v kazdé
generaci pro kazdého jedince (MacCluer et al., 1983). Celkovy index kompletnosti rodokmenu je
vyjadfen jako harmonicky primér rodi¢ovskych a matetrskych indext:
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kde Coec @ Crana jsou prispévky z otcovské a materské strany:
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kde a; je podil znamych predki v generaci i a d je poCet generaci predkd, které jsou brany v uvahu.

Ekvivalent kompletnich generaci predkd (t) v rodokmenu byl odhadnut pomoci vztahu X(1/2)"

(Maignel et al., 1996), kde n je pocet generaci mezi jedincem a jeho predkem.

Pravdépodobnost origindlnich gentl

Geneticka variabilita byla hodnocena z rodokmenovych hodnot pomoci nasledujicich parametri.
Celkovy pocet zakladatelu byl stanoven jako celkovy pocet pretkli s neznamymi rodici. Efektivni
pocet zakladatelii byl definovan jako pocet zakladatelt, ktefi vysvétluji shodnou troven genetické
proménlivosti jako je pozorovana u referencni populace (Lacy, 1989). Tento parametr je mozné také
vysvétlit jako pravdépodobnost, Ze dva nahodné vybrané geny z analyzované populace pochazeji od

samého zakladatele (James, 1972). Efektivni pocet zakladateli byl odhadnut pomoci vztahu:

kde g je geneticky prispévek i-tého zakladatele do referencni populace.



Efektivni pocet predkii (f.) je definovany jako minimalni pocet predki, né nezbytné zakladateld,
ktefi vysvétluji stejnou genetickou diverzitu jako je v referen¢ni populaci (Boichard et al., 1997).
Efektivni pocet predk byl ziskdn po stanoveni marginalniho genetického prispévku kazdého
predka. Parametr f, predstavuje ztratu genetické variability zptisobené efektem hrdla lahve
(bottleneck) zptisobeny nerovnomérnym piispévkem mezi reprodukujicimi se jedinci do

nasledujicich generaci. Efektivni pocet predki byl odhadnut pomoci vztahu:

kde p; je marginélni geneticky prispévek predka i, a an je celkovy pocet predki

Ekvivalent poctu genotypu zakladateli (f,.) je definovana jako efektivni pocet predkd s
nendhodnout ztratou gent zakladatelti ktefi vysvétluji shodnou genetickou variabilitu jako je v
referencni populaci (Lacy, 1989). Ekvivalent genotypti zakladateli predstavuje ztratu genetické
variability zptisobenou jak nerovnomérnym prispévkem zakladatelG a nahodnou ztratou alel
zptisobenou genetickym driftem (Lacy, 1989). Ekvivalent genotypu predki byl odhadnut pomoci
vztahu dle Caballero a Toro (2000):
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kde f; je primérny koeficient pfibuznosti v referencni populaci. Dle Caballero a Toro (2000) je

fge

mozné odhadnout primérny koeficient pfibuznosti ze vztahu:
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kde a; predstavuje prvky matice ptfibuznosti a n je pocet jedincti v rodokmenu.

Koeficient inbreedingu (F;) a koeficient pribuznosti (AR)
Koeficient inbreedingu: Koeficient inbreedingu kazdého jedince byl odhadnut s vyuZitim tabelarni
metody (Falconer a Mackay, 1996) se zohlednénim metody dle VanRadena (1992), ktera umoZiiuje
zohlednit chybéjici jedince v rodokmenu:

Fi=a-1
kde F; je koeficient inbreedingu jedince i, a a; je aditivné geneticka pribuznost mezi jedincem i

sama na sebe.



Primérny koeficient pfibuznosti pro kazdého jedince (AR) byl odhadnut jako primérny koeficient
zahrnujici primér z Fadkt matice pribuznosti A pfisluSici danému jedinci. Tento koeficient
predstavuje pravdépodobnost, Ze nahodné vybrana alela se vyskytuje ve vybraném jedinci nebo

uvnitf skupiny jedincti (Goyache et al., 2003).

Realizovana efektivni velikost populace na zakladé narustu koeficientu pribuzenské
plemenitby (N.r) predstavuje pocet neprfibuznych jedinct, ktefi mohou zptsobit shodny nartst
hodnoty koeficientu inbreedingu jako je dosahovan v referen¢ni populaci. Realizovana efektivni

velikost populace (N.r) byla odhadnuta na zékladé nartistu koeficientu inbreedingu jedince AF;

(Gutierrez et al., 2009), s ohledem na AF,= 1-"V1-F ., kde F; je koeficient inbreedingu

jedince i a t; je ekvivalent kompletnosti generaci predki jedince i. Realizovana efektivni velikost
populace byla odhadnuta s vyuZitim vztahu (Cervantes et al., 2008):
1
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kde AF je primérny nartst koeficientu inbreedingu v referen¢ni populaci.

Realizovana efektivni populace zaloZena na naritstu piivodového koeficientu (NeC):
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kde t; a t; jsou ekvivalenty kompletnosti generaci (Maignel et al., 1996) jedince i a j, ACj je nartist pivodového
koeficientu mezi dvémi jedinci j a k a Cj je hodnota koeficientu piibuzenské plemenitby potomka jedinct j a k
(Cervantes et al., 2010).

Ztrata genetické diverzity v referencni populaci v dtsledku genetického driftu, nebo
nerovnomérného prispévku predki byl odvozen z efektivniho poctu zakladatelt (f.) a ekvivalentu
genotypu zakladateli (f;.). Celkova ztrata genetické diverzity zptsobena genetickym driftem nebo
efektem hrdla lahve byl odhadnut pomoci vztahu (Lacy, 1995):

1-GD

kde GD=1—_+_

2fg
Ztrata genetické diverzity zplisobena nerovnomérnym prispévkem zakladateld zplisobeny
genetickym driftem byl odhadnut pomoci vztahu:
1-GD*,

kde GD =1—_1

2f,



pricemz rozdil mezi GD a GD* predstavuje ztratu genetické diverzity zptisobené genetickym
driftem v generacich jedinct, které nejou povaZovani za zakladatele a odpovidaji prevracené

hodnoté vztahu 2N.y:

GD—-GD*=

Datové soubory

Program pracuje s jednim vstupnim datovym souborem obsahujici rodokmenové zaznamy a jednim

parametrovym souborem:

Rodokmenovy soubor

V tomto souboru jsou uvedeny rodokmenové zaznamy studované populace.

Pro tento soubor jsou nutna nasledujici data.

Sloupec identifikujici jedince,

Sloupec identifikujici otce jedince

Sloupec identifikujici matku jedince

Sloupec identifikujici generaci jedince

Sloupec identifikujici rok narozeni jedince

Sloupec indentifikujici pohlvi jedince

Sloupec identifiujici (sub)populaci — napt. plemeno)

Sloupec identifiujici referencni populace — jedinci, ktefi se mohou podilet na tvorbé nasledné

generace.

Pro spravny béh programu je nutné aby jedinci v rodokmenu byly uvadény v numerické hodnoté a
sestupné setfidény a prekodovany sestupné od nejstarSiho jedince, ktery nese kéd 1, po jedince
nejmladsiho (n). Neznami jedinci jsou oznacCeni kédem zaporného cisla (zaporna hodnota
predstavuje Cislo generace v které se jedinec zahrnut do rodokmenu ( napiti -3). Rodokmenovy

soubor je poZadovan ve volném formatu (oddélova¢ mezera) se vstupnimi hodnotami integer.

Parametrovy soubor

V tomto souboru jsou uloZeny vSechny vstupni parametry potiebné k spravnému béhu programu:



Ukazka prametrového souboru (vSe za # je komentar):

# Jméno rodokmenového souboru

PEDFILE

rod_psp.txt

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi jedinci

AID

1

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi otec

SID

2

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi matka

DID

3

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi generace jedince
GEN

4

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi rok narozeni jedince
YOB

5

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi kéd plemene
BREED

6

# Pozice sloupce ve kterém se nachazi kod pohlavi (samec=1, samice =2)
SEX

7

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

8

#

# Pocet jedinct v rodokmenu

N_AID

29749

# pocet iteraci — poZadovano pro odhad koeficientu pfibuzenské plemenitby
N_ITER

10



# Kod plemene, pro ktery ma byt studie uskutecnéna
SUB_CODES
86

Ukazkové soubory jsou uvedeny v adresari ./PedOrder/example :
Rodokmenovy soubor: rod.txt

Parametrovy soubor: Parametry.txt

Popis programu psp

Po spusténi programu jsou vygenerovany nasledujici soubory:

Soubor inbreeding.txt — obsahuje hodnoty koeficientu ptibuzenské plemenitby pro jednotlivé

jedince.

Soubor average_Fx.txt — obsahuje primérné hodnoty koeficientu pribuzenské plemenitby pro

jedince dle roku narozeni.
Soubor GD_loss.txt — obsahuje kvantifikaci ztraty genetické diverzity.

Soubor ngen.res — obsahuje hodnoty ekvivalentu kompletnosti generaci a hodnoty Indexu

kompletnosti rodokmenu.

Soubor resultl.lst — obsahuje jedince, ktefi vysvétluji nejvétsi podil genetické proménlivosti dané

populace.
Soubor results.Ist — obsahuje zakladni charakteristiky populace:
- generaCni interval: - otec — syn, otec — dcera, matky — syn, matka — dcera, celkovy,
- primérny inbreeding za referencni populaci,
- primérny ptivodovy koeficient za referenc¢ni populaci,
- primérny koeficient pfivuznosti za referencni populaci,

- smérodatnou odchylku koeficientu pribuznosti za referen¢ni populaci,



- realizovanou efektivni velikost populace na zakladé nartistu koef. pribuzenské plemenitby

zZ generace na generaci,

- realizovanou efektivni velikost populace na zékladé nartstu koef. pribuznosti z generace

na generaci,

- efektivni velikost populace zaloZeny na poméru pohlavi,

- primérny nartst koeficientu pribuzenské plemenitby z generace na generaci,
- poCet samcu v referencni populaci,

- pocet samic v referencni populaci,

- pocCet zakladatelq,

- efektivni pocet zakladateld,

- efektivni pocet predkdi.
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