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Indiviidide vaheline aditiivgeneetiline sugulus

INDIVIIDIDE VAHELINE ADITIIVGENEETILINE SUGULUS

1 SUGULUSKOEFITSIENTIDE OLEMUS

1.1 Sissejuhatus

Meeldib see meile vGi mitte, aga sugulased on omavahel sageli teatud maaral sarnased. Uks loomulik
péhjendus sellisele fenotiiiibilisele sarnasusele on muidugi sugulaste sarnasemad genotiiiibid®. Et vane-
mailt jarglastele paranduvad vaid uksikalleelid, siis saab ka sarnasus valjenduda eelkdige Uksikute
alleelide summaarse e aditiivse efekti ndol, mistottu mdistetakse indiviididevahelise geneetilise sarna-
suse all enamasti just nende aditiivgeneetilist sugulust®.

Kahe indiviidi mingid geenid (alleelid) vbivad olla identsed kahel p&hjusel: esiteks vib tegu olla liht-
salt juhusliku samasusega (no palju seal populatsioonis ikka neid erinevaid alleele esineb — nditeks
kahe juhuslikult valitud inimese DNA erineb keskmiselt vaid 0,2% ulatuses) ja teiseks v@ib tegu olla
uhiselt eellaselt Ghes tiikis parandunud nukleotiidide jérjestusega. Geneetikas tehakse neil kahel
pbhjusel rangelt vahet.

Alleele, mis on oma keemiliselt olemuselt identsed, aga mis ei ei pruugi olla sama eellasalleeli
koopiad, nimetatakse olemuselt identseteks (identical-by-state — IBS).

Alleele, mis on (hise eellase Uhe konkreetse alleeli keemilised koopiad, nimetatakse paritolult
identseteks (identical-by-descent — IBD).

Néide 1. Olgu kolmes perekonnas (isa, ema ja 2 last), kus eelaste kohta midagi teada ei
ole, genotliip madratud Uhe markerlookuse osas. Alleelid vaadeldavas lookuses on
téhistatud numbritega 1, 2 ja 3 ning perekonnad (a), (b) ja (c). Péaritolult identsete (IBD)
ja olemuselt identsete (IBS) alleelide arvud on toodud iga perekonna all.

(@) (b) (c)
@ 13 12 13 12 12
—O —O —O
113 113 12 13 12 12
IBS=2 IBS=1 IBS=2
IBD=2 IBD=0 IBD=0 v5i 2

Perekonna (a) puhul on mdlema haplotliibi parandumine Uheselt tuvastatav — alleel 3
jarglaste genotlilbis saab olla parit vaid emalt, mistdttu peab alleel 1 mdlemal jéarglasel
olema saadud isalt, ning kokkuvottes seega IBS=IBD=2.

Perekonna (b) puhul on samuti haplotlipide parandumine Uheselt tuvastatav, Mélemal
jarglasel on (ks olemuselt identne alleel (1), aga et see alleel on saadud erinevatel
vanematelt, kes eeldatakse suguluses mitteolevaiks, siis IBD=0.

Perekonnas (c) on mdlemad jéarglased uuritud lookuse suhtes geneetiliselt identsed, st
IBS=2, samas ei ole aga vO@imalik tuvastada alleelide tapset parandumist, st et vGrdse
tbenaosusega (Mendeli seaduste kohaselt) jagavad kaks jarglast kas kahte v6i mitte Uhtegi
péaritolult identset alleeli.

Toodud definitsioonidest jareldub, et kdik IBD-alleelid on ka IBS, aga mitte vastupidi. Genotutlipide
sarnasuse defineerimisel vdetakse aluseks just pdaritolult identsed alleelid. Viimaste esinemis-
tbendosused on leitavad klassikaliste tdendosusteooria seaduspérade kohaselt, tuginedes teadaolevatele
p6lvnemisseostele ning eeldades Mendeli padrandumisseaduste kehtimist.

! Lisaks elavad sugulased suurema tdenaosusega sarnastes keskkonnatingimustes, neil v8ib olla sama
kultuuriline taust jne.

2 Lahisugulaste puhul on véimalik nende sugulust lisaks tiksikute geenide summaarsele toimele kirjeldada ka
geenide koosmdju (dominantsi- ja epistaasiefektid) kaudu, aga et taolised geenide interaktsioonid ei leia oma
teisejargulise mdju ja kommertsrakendustega (jéudluskontroll jmt) raskesti inkorporeeritavuse tdttu véljaspool
teadusuuringuid laialdast kasutust, on need valja jaetud ka kaesolevast konspektist.
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1.2 Malécot’i suguluskoefitsient

Olgu tbenaosus, et alleelid A; ja A; on péritolult identsed, P(A = A;). Siis on indiviidide X ja Y
(genotutipidega mingis juhuslikult valitud lookuses vastavalt A/A; ning A;-A;;) vahelist sugulust

kirjeldav suguluskoefitsient esitatav seosena®
1)

fxv = P(2 juhuslikult valitud alleeli on IBD)
=Y [P(A=A)+P(A=A))+P(A =A)+P(A; = Al

Et tegu on juhuslikult valitud lookusega ja alleelidega, siis iseloomustab seosega
(1) defineeritud péritolult identsete alleelide proportsioon kogu vdrreldavate
indiviidide genotuupi. Selle koefitsiendi vottis nime coefficient de parenté all
1948. aastal kasutusele prantsuse statistik G. Malécot; tanapéeval on enam
levinud ingliskeelsed nimetused coancestry, coefficient of kinship vdi coefficient
of consanguinity.

Néide 2. Kui indiviidid X ja Y on omavahel suguluses mitteolevate

vanemate tdisGvedest jarglased, on nende iga kahe alleeli péritolult identsuse (samalt
vanemalt pédrandumise) tdendosus Y4 ja Malécot’i suguluskoefitsient fxy avaldub
sdltumatute slindmuste tdendosuste summana:

b =R Ga+ i+ Y+ )=V,
Iga indiviidi, kelle vanemad ei ole omavahel sugulased, Malécot’i suguluskoefitsient
iseendaga on %2:
fxx = %[P(A = A) + P(A = Aj) + P(Aj = A) + P(A; = Aj)]
=%0+0+0+)=4.

1.3 Aditiivgeneetilise suguluse kordaja, Wright’i suguluskoefitsient

Malécot’i suguluskoefitsiendi puuduseks on tema pisut segadusseajavad vadrtused intuitiivselt
tajutavate sugulussidemete korral — nditeks eelnevas ndites tuletatud sugulus iseenesega on % voi
sugulus vanema ja jarglase vahel Y2 (kuigi kdik teavad, et jarglane saab oma vanemailt pooled
geenidest). PBhjus on siin selles, et Malécot’i suguluskoefitsient on defineeritud vaid iihe alleeli tarvis.
Et tegelikult on organismis igast geenist kaks koopiat, siis on nende summaarse mdju uurimisel
otstarbekas kasutada nn aditiivgeneetilise suguluse (additive genetic relationship) kordajat, mida
sageli tuntakse lihtsalt nime suguluskoefitsient all (nditeks ka R. Teinbergi raamatus ,,P6llumajandus-
loomade geneetika”, Ik 231), mis mdddab Uhiste geenide osakaalu kahe indiviidi genotiiubis ja mis
vordub kahekordse Malécot’i suguluskoefitsiendiga:

axy =2fxy .

Aditiivgeneetilise suguluse kordajaga samu vaartusi omandava kordajani jéudis
juba 1922. aastal USA geneetik Sewall Wright, mdd&tes indiviidide
genotulpide suhtelist sarnasust vanematelt péritud gameetide vahelise
korralatsiooni kujul ja nimetades oma kordajat coefficient of relationship (siit
ka eesti keeles sageli kasutatav nimetus suguluskoefitsient).

Néide 3. Kui indiviidid X ja Y on omavahel suguluses mitteolevate
vanemate téisbvedest jarglased, on nende vaheline Malécot’i
suguluskoefitsient fxy =% (ndide 4.2) ja aditiivgeneetiline sugulus seega axy =% .

Et iga indiviidi, kelle vanemad ei ole omavahel sugulased, suguluskoefitsient iseendaga
on Y%, siis jéarelikult aditiivgeneetiline sugulus iseendaga axx =1.

¥ Matemaatiliselt tuleneb valem (1) taist6enaosuse valemist:
P(2 juhuslikult valitud alleeli on IBD)
=Y ;P(A = A;| juhuslikult valitud alleelid on A ja A;j) x P(juhuslikult valiti alleelid A ja Aj)
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1.4 Inbriidingukoefitsient

Soltumatute slindmuste tGendosuste lineaarkombinatsioonina avaldunud suguluskoefitsientide
arvutamine muutub keerulisemaks sugulasaretuse korral. Viimane tédhendab omavahel suguluses
olevate indiviidide ristamist, toob kaasa homosuigootsuse suurenemise ja tingib selle, et uuritava
indiviidi samas lookuses paiknevate alleelide A; ja A; péritolult identsuse tGendosus ei pruugi enam
vorduda nulliga, P(A = Aj) #0.

Sugulasaretuse osa indiviidi X genotliibis peegeldab inbriidingukoefitsient Fx, mis on defineeritud
kui tdenaosus, et indiviidi juhuslikult valitud lookuses paiknevad alleelid A; ja A; on identsed
paritolult:

Fx =P(A =A).

Uurime jargnevalt nditeks, kuidas muutub vanema ja jérglase vaheline sugulus, kui vanema
inbriidingukoefitsient on nullist suurem.

Votame vaatluse alla vanema X, alleelidega uuritavas lookuses A; ja Aj, ning =
jarglase O, alleelidega uuritavas lookuses Ay ja A,. (AA)
On selge, et (ks alleelidest A, v8i A, peab olema identne kas alleeliga A; voi \/
alleeliga A;. Eeldades, et vanemindiviidi alleelid A; ja A; on erinevad, avaldub 0
vanema ning jarglase vaheline Malécot’i suguluskoefitsient vastavalt valemile (AA)
(1) kujul:
fxo:P(A=A<)+P(A-=A1)+P(Aj:A<)+P(A,-:A):l’ 3)

4 4

sest murru lugejas olevaist tdendosustest saab vaid ks olla vordne 1-ga ning k6ik Ulejadanud kolm
vBrduvad 0-ga.

Samas on siiski voimalik, et

P(A=A)=Fx =0, (4)
st, et indiviidi X emal ja isal on tihine eellane, kelle sama alleeli koopiad vdivad olla nii alleel A; kui ka
alleel Ay

Oletame konkreetsuse mottes, et jarglasele on vanemalt parandunud alleel A; nii, et P(A = A)=1.
Ténu seosele (4) kehtib siis ka seos P(Aj = A) = Fx, mistdttu on vanema ja jarglase vahelise sugulus-
koefitsiendi arvutamise valem (3), arvestades vanema v6imalikku inbriidingut, imber Kkirjutatav kujul

fxo Z%[P(A‘ = Ak) + P(A = A) + P(Aj = Ak) + P(Aj = A)] Z%(l—l— Fx) .

Fx 0

Analoogse tulemuse saame ka, eeldades alleeli A, asemel alleeli A, parandumist.
Vanema ja jarglase vaheline aditiivgeneetiline sugulus on tdnu seosele (2) leitav valemist

axo =%(1+ Fx) .

2 WRIGHT’I RAJAKOEFITSIENTIDE MEETOD
SUGULUSKOEFITSIENTIDE LEIDMISEKS

Eelmise punkti 16petanud tuletuskdiguga sarnase arutelu tulemusena on vdimalik leida ka tldisemad
suguluskoefitsientide seaduspérad, mis baseeruvad kdigi suguluses olevate indiviidide vaheliste teede
(radade, inglise keeles path) labikaimisel sugupuus ja millised esmakordselt tuletas Sewall Wright (siit
ka meetodi nimetus — Wright’i rajakoefitsientide meetod).

Votame nditeks vaatluse alla indiviidid X ja Y, kellel on Gihine mitmete pdlvkondade tagune eellane W.
Kuna me oleme huvitatud vaid péritolult identsetest alleelidest, peame

indiviidide X ja Y vahelise suguluse tuvastamiseks v6tma vaatluse alla m
tee X—...—W-...=Y (kui sama alleeli vBimaliku parandumise raja). - (AA) p
R T .. . . ~ . . N .
;(iilg indiviid W on X-i ja Y-i vanem (X ja Y on pool6ved) ning Fv =0, N %
X Y
fw=%( % + % + % + % )=X (AA) (AcAr)

P(A=Ac) P(A=A) P(A=A)) PA=A)
jaax =%.Kuiaga Fy =0, siis
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fxv—%(%s*‘}/ +2 + % Fw +% + % Fw +% + % Fw) =L+ Fw).

P(A=Ac) P(A=AY) P(A=A) P(A=A)

Kui indiviidi W ndol on tegu varasema eellasega, siis tuleb suguluskoefitsienti korrutada %2-ga iga
taiendava indiviidide X ja W v0i Y ja W vahelise generatsiooni kohta, sest iga generatsiooniga vaheneb
sama alleeli parimise tdendosus %2 korda. Néiteks kui indiviid W on indiviidi X vanem, aga indiviidi Y
vanavanem, siis fxy = %[ @+ Fw)].

Uldkujul avaldub suguluskoefitsient jargmiselt:
fxv = 3[@)" A+ Fn)] = @™+ ),
ning aditiivgeneetilise suguluse kordaja on

n+m

axy = 3 L+ FRw),

kus n ja m tahistavad vastavalt indiviidide X ja W ning Y ja W vahelist kaugust.

Kuna erinevaid radu indiviididest X ja Y Uhise eellaseni W vdib olla mitmeid, tuleb kdik need Uhise
alleeli edasikandumisvdimalused suguluskoefitsientide arvutamisel arvesse votta. Tulemuseks on
summa Ule kdigi radade Uhise eellaseni:

nj+mj

axy = Zk: 5 (1+ Fw)
j=1

kus Kk téhistab erinevate radade arvu ning n; ja m; tahistavad vastavalt indiviidide X ja W ning Y ja W
vahelist generatsioonide arvu l&bi j. raja.

Kui thiseid eellasi on mitu, on vajalik summeerimine ule nende kdigi:

!\ [W:] , A =33 1 "™ A R, (5)

\ \ / ~’ i=1j=1
i x' > kus | tahistab Ghiste eellaste arvu, k; erinevate radade arvu indiviididest X
ja'Y uhise i. eellaseni W;, nij ja m;; téhistavad vastavalt indiviidide X ja

Wi ning Y ja W; vahelist generatsioonide arvu l&bi j. raja ning Fw on i.
uhise eellase W; inbriidingukoefitsient.

Sarnase tendosusliku ldhenemisega on vbimalik seostada indiviidi inbriidingukoefitsient tema vane-
mate suguluskoefitsiendiga ning seeldbi tuletada Uldine valem inbriidingu-

koefitsiendi leidmiseks. X v
Oletame, et indiviidi O vanemate X ja Y genotiiibid mingis juhuslikult valitud (AA) (AAL)
lookuses on vastavalt AiA; ning Ai-A;- ning vanemate vaheline suguluskoefitsient \

on fyy, vt (1). Siis on jarglase inbriidingukoefitsient (t6endosus, et vanemate 0
juhuslikult valitud gameedid, mis moodustavad jarglase genotiiubi, sisaldavad (AA)

vaatlusaluses lookuses péritolult identseid alleelele) v@rdne tema vanemate
suguluskoefitsiendiga:

Fo=P(Ax=A)=Y%[P(A =A)+P(A=A)) +P(A = A) +P(A = Aj)] = fxv.
Seega on jarglase inbriidingukoefitsient vordne poolega tema vanemate aditiivgeneetilise suguluse
kordajast:
Fo=fxy=%axr, (6)
mis valemi (5) kaudu on esitatav kujul

%|z ki 1 i, j+Mi, j (1+ ENI) . (7)

i=1 j=

Fo=

mh—\
N

Néide 4. Leiame kdrval toodud pdlvnemisskeemist indiviidi
O inbriidingukoefitsiendi.

Indiviidi O vanemad X ja Y omavad (hiseid esivanemaid W ja
Z, viimastest W on omakorda saadud sugulusaretuse tulemu-
sel. Vastavalt valemile (7) tuleb R arvutamisel leida parit-
olult identsete alleelide tdendosus kahest p&lvnemisteest
lahtudes ja saadud tulemused liita:
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Fo=4x[4" 1+ F)+ 0+ F)].

rada X -W -Y rada X -Z-Y

Et =0 ja
Fu=3x[4"Q+Fo)+3 " L+ Fa) =4x4=0,25
0 0

(vaikimisi eeldame, et indiviidid O, A ja Z pole omavahel suguluses), siis
Fo=4x(3x%+1x1)=9/32=0,28125.

Suguluskoefitsiendi leidmise nditena uurime indiviidide X ja O vahelist aditiivgeneetilist
sugulust. Et indiviididel X ja O on kaks uhist eellast — W ja Z, ning lisaks on indiviid X

indiviidi O vanemaks, siis avaldub nendevaheline aditiivgeneetiline sugulus kolme
liidetava summana:

0+1 1+2 1+2
axo=4"L+F)+3 QA+ R)+5 QA+ ).
rada X -X-0 rada X -W -Y -0 radaX-Z-Y -0

Et Fx =fwz =0, Fw =% ja Fz =0 siis
axo =4x1+4x3+4x1=25/32=0,78125.

Keerulisemate p&lvnemisskeemide puhul on sugulus- ja inbriidingukoefitsientide arvutamisel Wright’i
rajakoefitsientide meetodil mdttekas esitada arvutused tabelina, kus on kirjas kdik v@imalikud
mittekattuvad rajad thise eellaseni ja neile vastavad liidetavad koefitsiendi arvutusvalemis.

Néide 5. Joonisel 1 on kujutatud osa Egiptuse Uuele riigile aluse pannud vaaraode 18. du-
nastia (1552 e.m.a.) sugupuust. Leiame ku-

TetiSeri

ninganna HatSepsuti ja vaarao Thutmosis |1 Sekvenenra | - 5
ttre Neferura inbriidingukoefitsiendi, jattes
arvesse votmata vaarao Thutmosis | spekula- Aahotep |
tiivse parinemise (joonisel katkendlikud joo- Sekvenenra II [~ 5
ned).
Koondame arvutused alljargnevasse Ahmos-
tabelisse. Ahmos | \Nefertari
Tee ni+mi F  Fpliidetav Amenhotep L
LKM 2 0 (%)3 G | Mutneferti
LHEIM 4 Fe=Y %5(1+%) @N - - IAhmos 1
LHFIM 4 Fe=Y (}95(1_}_%) Senseneb ~~~_
7
LHECFIM 6 0 (%)7 Thutmosis 1 | K
LHFCEIM 6 0 »)
LHFDEIM 6 0 @)’ Thutmosis 11 )
LHEDFIM 6 0 (%)7 Isis L ) Hatsepsut
LHECADFIM 8 0 (%) N
LHEDACFIM 8 0 (%)
9
t:EgﬁgE:m 2 8 %9 Thutmosis I1l | o p Neferura
2
LHECBDFIM 8 0 (%)
LHEDBCFIM 8 0 (%) Joonis 1. Osa Egiptuse vaaraode 18. diinas-
LHFCBDEIM 8 0 ®)° tia sugupuu algusest.
LHFDBCEIM 8 0 ()

Fo=(%)%+2-(%)° A+ ) +4-(2%)" +8-(3)° = % + %+ Y%+ %4 =%, =0,25.
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Kui alleelide parimisteed I8ikuvad (18ikepunktis on uhine eellane), siis tuleb trajektoor sellest Ghisest
eellasest ettepoole (ulespoole) arvestusest vélja jatta.

Néide 6. Analliisime p&lvnemispuud koérvaloleval joonisel, leides
indiviidi Z inbriidingukoefitsiendi. Indiviidi Z vanemate, X ja Y,
tihised eellased on A, B, C ja H (on ka D, aga pdlvnemistee temani /\/\
kulgeb nii X-i kui ka Y-i puhul labi Ghise eellase H, mistottu c D E
alleelide pdlvnemine seda teed mdtdda on juba arvesse vdetud).
Koondame arvutused alljargnevasse tabelisse.

Tee N + Mj Fi F liidetav
XKHLY 4 Fu=s (%)°0A+%)
XKGCHLY 6 0 %)’
XKHDBELY 7 0 »)°
XKHDBEJMY 8 0 %)
XKGCADHLY 8 0 »)

Fr=(1)° @+ %)+ (1) +(3)°+2-(15)° =34 = 0,05078.

3 HENDERSONI MEETOD SUGULUSKOEFITSIENTIDE LEIDMISEKS

Nagu viimasest néditest ndha, on Wright’i meetodi rakendamine véhegi
keerulisemate pdlvnemisskeemide korral komplitseeritud. USA farmer, geneetik,
statistik ning suure hulga XX sajandil aretusteooriat olulisel méaral modifitseerinud
teadlaste juhendaja nende ulikooli péevil, Charles Roy Henderson, tuletas 1953.
aastal meetodi, mis ei l&he modda sugupuud tagasi kdige kaugemate eellasteni nagu
Wright’i meetod, vaid hoopis alustab neist ja liigub ajas edasi kdige nooremate
indiviidideni.

Hendersoni meetod baseerub kahel lihtsal seadusparal.

Esiteks, aditiivgeneetiline sugulus kahe indiviidi, X ja Y, vahel vordub keskmise
aditiivgeneetilise sugulusega indiviidi Y vanemate (W ja Z) ja indiviidi X vahel:

axy =% (@xw +axz) . (8)

Tdestus. Malécot’i suguluskoefitsient indiviidide X ja Y vahel avaldub kujul
fxy =4[ PA=A)+P(An=A) + PA=A)+P(A=A) ]
YIP(An=A)+P(An=A)+P(An=A)+P(An=AP)]  %[P(An=A)+P(An=A))+P (A=A )+P(Aa=A})] aAy|  aa)
= VLUIP(An = A) + P(An = Aj) + P(An = A) + P(An = A))]
+ H4IP(An = M)+ P(An = A) + P(A = A) +P(A = AT} wal g
=X (fxw + fxz),
millest tanu seosele (2) jareldub valem (8).m

Teiseks, indiviidi Y inbriidingukoefitsient vordub poolega tema vanemate vahelisest aditiiv-
geneetilisest sugulusest (vt valem (6)) ning indiviidi aditiivgeneetiline sugulus iseendaga on

av =1+F =1+ Yawz . 9

Toestus. Et
fiv = L[P(A=A)+P(A=A)+P(A=A)+P(A=A)l=%l+ R + R +) =% L+ R),
siis valemeist (2) ja (6) jareldub seos (9).m

Hendersoni meetod indiviidide suguluskoefitsientide leidmiseks koosneb jargmistest sammudest:
1. Indiviidid jarjestatakse genealoogiliselt, st vanemad paiknevad enne jarglasi.
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2. Konstrueeritakse tabel, kus igale indiviidile vastab Uks rida ja tiks veerg nii, et vanimale vastab
esimene rida/veerg ja noorimale viimane rida/veerg.

3. Tabeli téitmist alustatakse Ulemisest vasakust nurgast (vanimast indiviidist) — sedasi garan-
teeritakse, et mingi aditiivgeneetilise suguluskordaja avaldamiseks vajalikud vanemate indiviidide
vahelised seosed on juba teada ja tabelist lihtsalt mahakirjutatavad.

4. Kui parajasti vaatluse all oleva indiviidi vanemad ei ole teada, siis kirjutatakse temale vastavasse
tabeli diagonaalil paiknevasse lahtrisse 1 (aditiivgeneetiline sugulus iseendaga on 1) ja téidetakse
vastava rea ja veeru lahtrid kuni diagonaalil paikneva lahtrini 0-dega (aditiivgeneetiline sugulus
pdlvnemisskeemis eespool paiknevate indiviididega on 0). Loomakasvatusteaduses nimetatakse
taolisi loomi, kelle eellaste kohta info puudub, sageli baasloomadeks (base animals).

5. Kui vaatluse all oleva indiviidi vanem(ad) on teada, siis leitakse

5.1. vastav diagonaalil paikneva lahtri véartus tuginedes valemile (9) kui Uks pluss pool
vaatlusaluse indiviidi vanemate vahelisest aditiivgeneetilisest sugulusest, ning

5.2. (lejaénud samas reas ja veerus diagonaallahtrist vastavalt vasakul ja tlal paiknevad vaartused
tuginedes valemile (8) kui pool vaatlusaluse indiviidi vanemate ja konkreetsele reale/veerule
vastava indiviidi vahelistest aditiivgeneetilise suguluse kordajatest. Kui (iks vaatluse all oleva
indiviidi vanemaist on teadmata, loetakse teiste pdlvnemisskeemis esindatud indiviidide
aditiivgeneetiline sugulus selle vanemaga vordseks nulliga.

6. Tabeli taidetuse jarel on iga kahe indiviidi vaheline aditiivgeneetiline sugulus vélja loetav neile

vastavate ridade-veergude ristumiskohas paiknevast lahtrist; iga indiviidi inbriidingukoefitsient on
valemist (9) avaldatuna leitav, lahutades vastavast diagonaallahtris paiknevast kordajast arvu tks.

Néide 7. Vaatame ndites 4 vaatluse all olnud pdlvnemisskeemi ja leiame koigi indiviidide
inbriidingukoefitsiendid ja aditiivgeneetilise suguluse korda-
jad.

Jarjestame indiviidid O-st kuni O-ni genealoogiliselt ja
konstrueerime tabeli suguluskordajate tarvis.

Indiviidid O ja A on nd baasloomad, kes eeldatakse olevat
mittesugulased ja kellele vastavatesse tabeli peadiagonaalil
paiknevatesse lahtritesse kirjutame 1 (ags=1 ja ass=1)
ning kellevahelist aditiivgeneetilist sugulust kirjeldavatesse
lahtritesse 0 (ags =ass =0).

o | Oy
o>

O<X X NS CO DO

Jargmisel indiviidil, O, on teada nii ema kui ka isa, mistdttu leiame tema aditiiv-
geneetilise suguluse iseendaga valemist (9) ja aditiivgeneetilise suguluse enesest eespool
paiknevate indiviididega valemist (8):
aso =1+ % asn =1, avs =% (q0o +aso) =%, ach =% (@ca +ass)=%.

0 1 0 0 1
Analoogselt avalduvad indiviidi U suguluskordajad iseenese ja oma vanematega.
Indiviidide U ja O vahelise aditiivgeneetilise suguluskordaja avaldame valemist (8):
avu = auo = % Qoo +avk) = % .

12 12
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0 A o) V] wW Z X Y 0
1 0 Yo Yo
0 1 Yo Yo
Yo Yo 1 Yo
Yo Yo Yo 1

O<XXNZSCO DO

Analoogselt jatkates (naiteks aww =1+ Y%aoo =14, aws =% (@se +ase) =%, ...) saame
12 12 12
ara téita kogu tabeli.

o) A o} §] W z X Y o}
0 1 0 Y Y Y 0 Yy Yy Y,
A 0 1 Y Y Y 0 Y, Y, Y,
o} Y Y 1 Y Y 0 % % %
U Y Y Y 1 Y 0 % % %
W Y Y Yy Yy 1Y, 0 % % %
z 0 0 0 0 0 1 % % Y
X Ya Y % % B2 Y 1 As B
Y Y, Y, % % % Y %s 1 %%
0 Y, Y, % % % Y % %o 1%,

Tabelist saab vélja lugeda néiteks, et Fo=1%,-1=%,=0,28125, vOi et
axo = %4, =0,78125 (samad tulemused saime ka naites 4).

4 POLVNEMISANDMETE HALDAMISE JA ANALUUSIMISE TARKVARA
Pedigree Viewer

Internetis leidub mitmeid raha eest v&i suisa tasuta allalaaditavaid pdlvnemisandmete haldamiseks,
graafiliseks esitamiseks ja analuiisimiseks méeldud arvutiprogramme. Uhe eelkdige loomade aretust
silmas pidava programmi (mis siiski on rakendatav ka teiste eluvormide pdlvnemisandmetel) kirjutas
Austraalias tootav kvantitatiivse geneetika professor Brian Kinghorn. See programm, mis kannab nime
Pedigree Viewer ja on tasuta allalaaditav aadressilt

http://www-personal.une.edu.au/~bkinghor/pedigree.htm,
vOimaldab vaga mitmekdlgselt hallata ja ekraanil esitada nii suuri kui ka véikeseid sugupuid, arvutada
nii inbriidingu- kui ka suguluskoefitsiente ja hinnata dispersioonanaliiisi segamudelite abil aretus-
vééartuseid. Programmi uus versioon pakub lisaks vdimalusi paaride valikuks. Programmiga kaasneb
luhike ja killalt selge abifail (Joonis 2) ja mitmed nditeandmestikud, mille abil programmi
vBimalustega iseseisvalt tutvuda.
Programmi to6ks vajalik tabel peab kindlasti sisaldama kolme veergu jarjekorras:

’Indiviid’ | ’Isa’ | "Ema’,

millele vdivad jargneda veel tdiendavad uuritavaid indiviide iseloomustavad nditajad (sugu, vanus,
pikkus jne). Indiviidid, isad ja emad peavad olema (heselt identifitseeritavad kas siis nime, numbri voi
mingi koodi alusel. Ridade (indiviidide) jarjekord andmetabelis on vaba, genealoogiline jarjestus ei ole
vajalik, selle paneb paika Pedigree Viewer ise. Pedigree Viewer’is avatav andmetabel peab enesest
kujutama fikseeritud veergude eraldajaga (koma, tihik jne) tekstifaili, milles kimnendkohtade
eraldajana on kasutatud punkti ja mille nime laiend peab olema ’ped’, ’txt’ vdi *dat’ — néiteks sobib
Excel’is tekstifailina salvestatud andmetabel. Ka programmi t00 tulemusena modifitseeritud
(genealoogiliselt jarjestatud, inbriidingukoefitsientidega ja/vdi aretusvaartustega taiendatud) sugupuu
on salvestav analoogse tekstifailina (ja on soovikorral avatav nditeks Excel’is).
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Q Pedigree Viewer Help

lJ=)

@ & & O

Hide Back  Frint  DOptions

[3] Intioduction
2]t Pecliores Viewer car do
[2] Opening & Gedeom file
= [ Opering 5 Pedigres fils
Open file using a command line arg
@ Pediaree Links
@ Use of the mause
@ Buttons in the toolbar
@ Optimize Pedigree and Trace Optimizat
= (7] Menuitems at the top of the screen
[7] File Menu
7] Tooks menu
iew menu
Help menu
[2] Data file preparation
= L[ Mate Selaction
Instructions for MatSel
Diaagnosis of convergence
Brief notes on Mate Selection
@ Pedigres Wiewer program limits
@ Availability of Pedigree Viewer

What Pedigree Viewer can do

Pedigree Viewer now does quite a lot more than just display pedigree diagrams — but that is still its default function.

The program reads vour simple data file and displays the full pedigree structure on the screen. Each individual is represented by its identity, its name, or by its value for any of the
traits fields in the data file.

You can display a large pedigree of thousands of individuals all on the screen at the one time. Data are overlapped on the screen for such large pedigrees. but in one mode an
individual's mformation is highlighted as the mouse cursor passes over. You can ask to find an individual(s) by identitv, or by merit or merit range for a given trait. You can choose which
field(s) fields to display. You can cheose to display only relatives (of chosen degree) of the individual clicked. With one more click you can then organise the pedigree picture to be
most clear for just those individuals.

Individuals of high merit can be shaded more brightly, giving quick access to those with high merit. You can also zoom into interesting parts of the pedigree, change the font displaying
data, check for logical errors, alter the display of pedigree links and make other manipulations to give a suitable display, and print the result.

Inbreeding coefficients. coancestry between individuals and BLUP estimates of breeding valie can be calculated and added to the list of displayable data.

The Mate Selection function lets vou select which individuals to breed from, and the pattern of mate allocation, aiming to give the best outcome in terms of factors such as maintenance
of genetic diversitv and high rates of genetic change.

The program can be useful for navigating around a pedigreed data set to get a feel for its structure and any problems it might contain. Embryo transfer matings are usually easy to spot.
By shading fields and possibly sorting horizontally, phenotypic and EBV trends can be quite noticeable.

[Mot vet implemented in version 6.0 (but working in version 5.5b): The program also reads Gedcom files (*_ged). as generated by popular Family Tree programs, and displays the full
pedigree structure on the screen. Each individual is represented by full name. or by another field such as Sex. Birth Date or Inbreeding level ]

The program runs under Microsoft Windows versions later than 3.1, including Vista. 95 and Windows NT.

Joonis 2. Programmi Pedigree Viewer abifail.

Teadmata emade ja isade tahisena kasutab Pedigree Viewer vaikimisi arvu 0, muude tunnuste
(fenotlilibivaartused jmt) korral on teadmata vaartuste vaikimisi tahiseks -999999 (Joonis 3 [a]).
Enamasti on aktsepteeritav ka teadmata vaartustele vastavate lahtrite lihtsalt tiihjaks jatmine (Joonis 3
[b]), aga taoliselt vormindatud ja samas veergude eraldajana samuti tihikuid kasutavate andmetabelite
Pedigree Viewer’isse sisselugemine vdib 10ppeda veateatega ...

[a]

Laom

o0~ e ) R —

Ax]

10

Isa Ema Kari  Toodang [b] Loom @ Isa Ema = Kar Toodang
1] 0-999993 999999 1
1 a 1 7000 2 1 1 7000
1 a 1) -999959 3 1 1
3 2 1 BE00 4 3 2 1 BE00
0 0-999999 -599999 A
g a 1 6800 B g 1 GE00
5 4 1 7200 7 5 4 1 7200
3 2 2 8000 g 3 2 2 8000
3 a 2 3300 g 3 2 8300
5 g 2 8900 10 5 g 2 8300

Joonis 3. Andmetabeli vormindamine Pedigree Viewer’i tarvis.

Indiviide, kelle mdlemad vanemad on teadmata ja kelle kohta ei ole teada ka fenotulbivaartusi
(loomad 1 ja 5 joonisel 3 toodud tabeleis), ei ole vaja algandmeis eraldi ridadesse kirjutada, Pedigree
Viewer tekitab (iksnes isana v8i emana esinevatele indiviidele (baasloomadele) vastavad read tabelisse

1S€e.

Pedigree Viewer jérjestab avatavas andmetabelis sisalduvad indiviidid genealoogiliselt!, jagab nad
generatsioonidesse ja kujutab sugupuud skemaatiliselt (Joonis 4).

Lihikokkuvdte nii kogu sugupuu kui ka tksikute generatsioonide kohta on tellitav menidist View ->

Statistics.

Suurte sugupuude korral sageli esineda v@ivate vigade (sama loom esineb sugupuus mitu korda ja
seejuures erineva(te) vanema(te)ga voi esineb modni loom nii isade kui ka emade veerus)
kontrollimiseks on menilis Tools k&sud Check for dublicate I1Ds ja Check for bisexuality.

* vanemad paiknevad eespool jarglasi
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T Pedigree Viewer C:\Documents and Settings\Tanel\y Documents\My Web Sites\VL_0192%es... g@ﬁ
File  Tools  Wiew  Help
=2 || Ready

EHEHIOCQ XNE@SE @& Q4] ‘.‘-».\E"..fia'l

Joonis 4. Programmi Pedigree Viewer ekraanipilt.

Mendrea all paikneva nupurea (Joonis 5) abil on vdimalik muuta sugupuu paigutust ekraanil,
varvipaletti (teksti, joonte ja tausta varvi, ja seda eraldi ekraanil kuvamiseks ja valja trikkimiseks),
teksti fondi suurust ning vanemaid ja jarglasi hendavate joonte kuju ((+*- = A2 & a7)).

= O ||ru:u|:uanu:|=3III?EiE_T|:|nna|| EEH OO NE Q=038 | 2|8 -2 a8 A A']

Joonis 5. Programmi Pedigree Viewer nupuriba.

Uksiku indiviidi ja tema sugulaste selekteerimiseks sugupuust on lihtsaim viis klikkida hiire
parempoolse klahviga soovitul (kuvatakse valitud indiviid koos (ihe pdlvkonna vanemate ja
jarglastega). Kombineerides omavahel klaviatuuri klahve *Ctrl’, ’Shift’ ja ’Alt’ ning hiire parem- ja
vasakpoolset klahvi, on vBimalik ekraanil kuvada (ihe v6i mitme indiviidi erineva taseme sugulasi.
Selekteeritud indiviidi vanemate, jarglaste vOi erineva taseme sugulaste kuvamiseks vajalikud késud
on valitavad ka mentiust View -> Relatives (Joonis 6).

File  Tools | Wiew | Help

__: 0 |E Display Fields ... | =] g _— u ag |J\’ 2 | =) |<-|+. =)
Input file
Reselect proband |
Relatives » | Parents and progeny Left
Skatistics Znd-degree Realtives Right

Colors ... ‘Mth-degres’ relatives ‘W+Left
Ancestors Shift+Left
Descendants Chri+Left
Anc + Dec Ctri+Shift-+Left
All Relatives Chrl+5hift+Right

Joonis 6. Selekteeritud looma(de) erineva taseme sugulaste kuvamine meniiikaskude abil.
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Suurte sugupuude puhul, kui andmeid on konkreetse indiviidi hiirega klikkides valimiseks liiga palju,
on alternatiivina vBimalik sisse lulitada funktsioon, mis tdstab esile parajasti hiire kursoriga dle
libistatava indiviidi nime vdi koodi (Tools -> Highlight target).

Lisaks on vBimalik lasta ka programmil enesel (les otsida teatud tingimusi rahuldavad indiviidid
(Tools -> Find vGi nupp |43, vt Joonis 7).

o= PedFind = )
Q@. Otsimaks veerust ’Kood’

‘wihere to look “what to look for — Vé.é.rtUSi ’Poiss’
() Choose just one fisld @ Find this SINGLE i _
() Chose multiple fields 2 | REl Uil e e e )
Kood Foiss [ ] Emakood (%) Find this BANGE of text or numerical values
[ lsakood [ Sugu
[ Emakood ) Find this RANGE of test of ]| Stinniaasta Fram: | 2000 To: | 2010

5 T == = =
E S Fro e T Véimalik on otsida ka
O }f‘a;vusd _ - - huvipakkuvasse vahemikku jaavate
[ Inbresding 1 Match caze cf.é.ccept paitial m;?EE:: Vaartustega indiviide

N
[ Start Search H Stop Search l l Exit ]\

N\ Vaja markida, kui on soov
otsida kdiki loomi, kelle ID-
koodis sisaldub vaartus *Poiss’

Select and dizplay rezultz: 9 hitz

3E Poiss, ., ., M, 1217, hall, 0O, -~
[¥] 6E Poiss, ., ., M, 1916, raudjas, O,

39E Poi=s, ., ., M, 1920, raudjas, 0O,

190 Paiss, ., ., M, 1939, kSrh, 0,

74E Poi=ssII, €E Poiss, ., M, 132E, raudjas, 0O,

S89E Purila Poiss, S56E Earppaldn Pujo, 466E Asta, M, 1323,

Z18FE P&llu Poiss, S3%E Purila Poiss, E S8iita, M, 1340, rauc TerVESt SugupUUSt kuvatakse

E Poiss, 97E Primts, ., M, ., ., O, roosa réngaga margitult vaid
'f‘ E Poissl, L15% Pun, ., M, .. .. 0. < selekteeritud loomad koos

otseste vanemate ja jarglastega

[ Select all ] [Deselect all ] [ Dizplay pedigree for selections made ] [ Fieset dizplay ]

{Bpoeo sl Poiss 465 st {3 pPoiss
*—-.____@E Paissll SEE_Krpplilin_Pujo
E_Sita G_purita_poissa7E prints 1571E Stella
T15E_Funn SEaswite

291 2F_Hiira

Joonis 7. Huvipakkuvate (konkreetse nimega, stnniaastaga, sooga, inbriidingukoefitsiendi véaértusega jne)
indiviidide otsimise aken programmis Pedigree Viewer.

Voimalik on teatud osa sugupuust suuremana kuvamine (Tools -> Zoom In v6i |4]), kogu sugupuu
uuesti korraga ekraanile mahutamiseks tuleb kl8psata nupul | Z#| (v6i Tools -> Zoom Out).

Samuti vGib iga indiviidi juurde lisaks vaikimisi kuvatavale nimele vdi koodile (v8i hoopis selle ase-
mel) kirjutada mdne teise andmestikus sisalduva vaartuse (néiteks voib skeemil kuvada iga indiviidi
juures tema isa vdi sugu, kui viimane on andmestikus olemas; View -> Display Fields voi £3).

Vaga kasulik on kas siis kogu sugupuu voi sellest valja valitud vaiksema osa optimeerimise ehk nn
korrastamise v@imalus nupu |&@| abil (Joonis 8). Uuesti kogu sugupuu ekraanil kuvamiseks tuleb
klGpsata nuppu |s%= .

Valmis kujundatud sugupuu vdi osa sellest on voimalik salvestada pildifailina bmp-formaadis (Fail ->
Save image of pedigree diagram).
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AL Lol i

A45E_Mliirn UE_Juk

1ME Mnni TOE_Rmspal

220E_ami
TLLNE Taa

LAVE &

Joonis 8. Esialgne ja korrastatud sugupuu Pedigree Viewer’s.

Vottes arvesse kogu sugupuu andmed on vGimalik vélja arvutada mistahes kahe indiviidi vaheline
Malécot’i suguluskoefitsient (Tools -> Coancestry; Joonis 9), kdigi indiviidide inbriidingukoefitsien-
did (Tools -> Inbreeding Coefficients) ning aretusvaartused andmestikus sisalduvatele arvulistele
tunnustele (Tools -> Run BLUP Analysis).

Nii aretusvéartused kui ka inbriidingukoefitsiendid lisatakse eraldi veergudena sugupuu aluseks ole-
vasse andmetabelisse ning on seelébi kuvatavad sugupuus ekraanil (&%) ja kasutatavad otsingus (|44 ).
NB! Nupul == klikkimise jargselt loeb Pedigree Viewer andmed uuesti sisse algandmete tabelist,

kaotades sellega dra kord juba leitud inbriidingukoefitsientide vaartused ja aretusvaartuste hinnangud,
mis tuleb siis vajadusel uuesti leida.

I Coancestry: Enter Index number or ID ...
Index Mo. 1D
Individual 1: |322 |263E_Elts

Individual 2- |5125 |780E_Eerik

Memory uge: |1000
Coancestry: 0078125 Set higher for more speed, but
lova enough to not get an
[ Append result to coan kst aut-af-memary errar.

Wiew coan bt Cloge Recursions: 704

Joonis 9. Indiviidide vahelise suguluskoefitsiendi arvutamise aken.
NB! Pedigree Viewer’i poolt leitav suguluskoefitsient on antud konspektis punktis 1.2 kasitletud Malécot’i
suguluskoefitsient, aditiivgeneetilise suguluse kordaja vordub selle kahekordse vaartusega.
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5 ENESEKONTROLL

5.1 Ulesanded

1. Leidke kérval toodud p6lvnemisskeemis looma V inbriidingukoefitsient Fy ja loomade Vja T

vaheline aditiivgeneetilise suguluse kordaja ayr Wright’i
meetodil.

2. Leidke koigi loomade vahelised aditiivgeneetilise suguluse

kordajad Hendersoni meetodil.

3. Sisestage kdrvalolev Egiptuse vaaraode sugupuu
arvutisse (vottes arvesse ka vaarao Thutmosis |
spekulatiivse parinemise - diagrammil mérgitud
punktiirjoonega) ja avage see programmi Pedigree
Viewer abil.

Segaduste valtimiseks on kdik meessoost isikud alla
joonitud.

Kasutades programmi Pedigree Viewer ning teadmisi
sugulus- ja inbriidingukoefitsientide vahelistest
seostest, vastake jargmistele kisimustele.

a) Milliste vaaraode voi printsesside
inbriidingukoefitsent on kdige suurem? Kui suur
see on?

b) Kui paljude isikute inbriidingukoefitsient on 0?
Miks?

¢) Kui suur on vaarao Amenhotep | ja printsessi
Ahmos Il vaheline (Wright'i) suguluskoefitsient?
Kui suur olnuks nende abiellumisel nende
jarglase inbriidingukoefitsient?

5.2 Ulesannete vas

1. R =%=0125; ar =9 =0,625.

Sekvenenra |

Sekvenenra |l

Ahmos |

Amenhotep |

@ Mutneferti
‘\

Thutmosis |

Thutmosis 11

TetiSeri

Isis

Thutmosis 11 0

tused

2.

R Q S T U Vv
R 1 0 0 Yy 0 Yy
Q 0 1 0 Y Y Y
S 0 0 1 0 Y Ya
T Yy Yy 0 1 Yy %
U 0 Ys Ys Ya 1 %
Y 0 Yy Yy % % 1%

B
Aahotep |
D
Ahmos-
Nefertari
F
Ahmos Il
H |
M HatSepsut
P Neferura
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3. Sugupuu kolmeveerulise tabelina peaks valja ndgema jargmine:

A B C
1 Isik Isa Ema
2 Sekvenenra_l
3 Tetisheri
4 Sekvenenra_ll Sekvenenra_| Tetisheri
5 |Aahotep Sekvenenra_| Tetisheri
6 Ahmos_| Sekvenenra_Il Aahotep
7 Ahmos_Nefertari Sekvenenra_ll Aahotep
8 Amenhotep_| Ahmos_| Ahmos_Nefertari
9 |Mutneferti Ahmos_| Ahmos_Nefertari
10 Ahmos_II Ahmos_| Ahmos_Nefertari
11 Senseneb
12 Thutmosis_| Amenhotep_| Senseneb
13 Thutmosis_lI Thutmosis_|  Mutneferti
14 Hatshepsut Thutmosis_|  Ahmos_lI
15 |Isis
16 Thutmosis_llI Thutmosis_Il  Isis
17 Neferura Thutmosis_Il  Hatshepsut

Sama tabeli Pedigree Viewer'sse sisselugemiseks sobiva tekstifailina vdite omale salvestada siit:
http://ph.emu.ee/~ktanel/sugulusl/vaarao.txt

Pedigree Viewer's ndeb sugupuu vélja jargmine (lisaks vaikimisi kuvatavatele nimedele on sellele
joonisele arvutatud juba ka inbriidingukoefitsiendid):

Sekvenenra_l Tetisheri

0 u}
Sekvenenra_lIl Aahotep

o 0

Ahmos_I Ahmos_Nefertari
0.25 0.25

Senseneb
0

Mutneferti Thutmosis_I Ahmos_I1
0.375 o 0.375
Isis Thutmaosis_II Hatshepsut
0 0.25 0.25
Thutmosis_III Neferura
0 0.375

a) Nagu jooniselt n&dha, on maksimaalne inbriidingukoefitsiendi véartus 0,375 ning seda vaaraol
Amenhotep | ja printsessidel Mutneferti, Ahmos 11 ja Neferura.

b) Inbriidingukoefitsiendi vaartus on 0 kaheksal sugupuuse kuuluval isikul. PGhjuseks see, et nende
korral on teadmata védhemalt (ks vanavanemaist. Kui aga vanavanem on teadmata, siis ei ole vBimalik
leida vanemate vahelist suguluskoefitsienti (see vdetakse vOrdseks nulliga), mistap tuleb null ka
jarglase inbriidingukoefitsient (vt valem (6)).

c) Vaarao Amenhotep | ja printsessi Ahmos Il vaheline (Wright'i) suguluskoefitsient

a-Amenhotep 1, Ahmos Il =1
(Pedigree Viewer'i poolt arvutatav Malécot'i suguluskoefitsient famennotep 1, Ahmos 11 = 0,5).
Nende abiellumisel olnuks nende jérglase inbriidingukoefitsient 0,5 (sest jarglase inbriidingu-
koefitsient on vdrdne poolega vanemate vahelisest aditiivgeneetilise suguluse kordajast e Wright'i
suguluskoefitsiendist).
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