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O coeficiente de endocruzamento F pode ser obtido por
meio de dois métodos:

O primeiro consiste em uma metodologia classica segundo
a qual sdo contados o0s passos genéticos contidos em cada
genealogia e cuja descrigdo é encontrada em livros-texto
badsicos de genética de populacgdes como o de Beiguelman
(2005). O passo genético é a passagem de um gene de uma
geragcdo a outra, correspondendo a probabilidade de um dos
dois alelos de um loco dipldide ser transmitido ao individuo
da geracdo seguinte (taxa de segregacdo com valor 1/2).

O segundo método é encontrado também em diversos livros-
texto, geralmente com conteudo mais avancado ou aprofundado,
como o de Crow e Kimura (1970). Esse método é bem mais
eficiente que o método baseado na contagem de passos
genéticos, visto que reduz o numero de possivels erros por
meio da listagem dos possiveis caminhos de cada alelo. O
método estd descrito e exemplificado por meio da Figura 1.
A inspecdo da figura mostra que a probabilidade do alelo
transmitido de A para D ser o mesmo ja transmitido de A para
C é 1/2.

Analogamente, a probabilidade de que os alelos
transmitidos de C para E e de D para E também sejam iguais
ao alelo transmitido de A para C ou D é 1/2 para ambos os
casos. Ou seja, a probabilidade de gque o trajeto CAD (a
maneira pela qual um mesmo alelo de A é transmitido em dose
dupla para E) seja percorrido por um mesmo alelo é (1/2)3 =
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Figura 1: Genealogia representando um casamento entre irmdos com destaque
para cada possivel caminho de transmissdo de um alelo.

O trajeto percorrido (CBD) por um alelo transmitido
inicialmente por B ¢é semelhante, correspondendo ao mesmo
valor de probabilidade (1/8).

Assim, a probabilidade de o individuo E ser homozigoto
por origem comum é composta pela soma das probabilidades das
possiveis trajetédrias do alelo, ou seja:

Fe = P(CAD) + P(CBD) = (1/2)3 + (1/2)3 = (1/2)2 = 1/4



Este método também leva em conta a possibilidade do
ascendente comum dos genitores do individuo endocruzado
também ser endocruzado. A situacdo ¢é exemplificada pela
Figura 2.

Figura 2: Genealogia representando as possiveis trajetdrias de um alelo
no caso em que o0s genitores (G e H) de um individuo endocruzado (I)
possuem um ascendente também endocruzado (E).

Neste caso, o0s ascendentes comuns dos genitores do
individuo I s&o os individuos E e F, porém o individuo E
pode ser homozigoto por origem comum (com probabilidade Fg)
ou ndo (com probabilidade 1-Fg). Na hipdétese de ser
homozigoto por origem comum, o mesmo alelo é transmitido com
certeza a G e H; na hipdétese de ndo ser homozigoto por origem
comum, a probabilidade de um mesmo alelo ser transmitido a
G e H ¢é 1/2; portanto, dado que ¢é endocruzado, a
probabilidade de transmissdo GEH, em vez de reduzir-se a
(1/2)3, ¢&

P(GEH) = [Fe.1l + (1-Fg).1/2] . (1/2)2
= (Fe + 1/2 - Fg/2) . (1/2)? = (Fe/2 + 1/2) . (1/2)?
(1+Fg) . (1/2)3

Nesse caso, portanto, Fi toma o seguinte wvalor:
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P(GEH) + P(GFH) = (1/2)3 . (1+Fg) + (1/2)3
(1/2)2 + (1/2)3 . (1+Fg) = 1/8 + 1/8 . (1 + 1/4)
1/8 + 1/8 . 5/4 = 1/8 + 5/32
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