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W niniejszym opracowaniu wprowadzamy usciSlone pojecie drzewa
genealogicznego, zezwalajagce na modelowanie i wsteczne prognozowanie
rozwoju liczebnosci populacji Ziemi. W oparciu o prosty model matematyczny,
obliczamy teoretyczng liczbe przodkéw anonimowego, obecnie zZyjacego probanta
i poréwnujemy ja do danych empirycznych. Otrzymujemy retrospekcyjny model
ewolucji zaludnienia i szacujemy jak w miare cofania si¢ w czasie wzrasta ilo$¢
odlegtych powiazan krewniaczych. Uzyskane astronomiczne wartosci precyzyjnie
opisujg, jak bardzo w drzewie genealogicznym ludzkosci jesteSmy ze soba
spokrewnieni. Bliska rzeczywistosci jest stynna maksyma Jean de la Bruyerea:
~Wszyscy wywodzimy od jakiego$ krdla, ale rowniez jakiego$ skazanca — wisielca”.
Wierzymy, ze nieskomplikowana metoda obliczen zaproponowana w naszej pracy,
okaze si¢ przydatna dla scharakteryzowania konkretnych drzew genealogicznych.

W ponizszym tekscie, po wyjasnieniu zabiegdéw koniecznych dla wprowadzenia
modelu, objasniamy jak obliczy¢ teoretyczng liczbe przodkéw jednego probanta
(réwnanie 1) i wskaznik impleksu (réwnanie 3). Nastepnie wyznaczamy moment
w historii, w ktorym w drzewie genealogicznym jednej osoby nie mogg zaistnie¢
niespokrewnieni antenaci (rycina 4) i szacujemy ubytek przodkéw spowodowany
pokrewienstwem. W dyskusji proponowany model zostaje rozwiniety w celu
zobrazowania intensywnosci procesu faczenia si¢ w zwigzki krewniacze. Konczymy
prace wzmiankujac najnowsze badania o inklinacjach i awersjach do bliskich
zwigzkéw krewniaczych.
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Tradycyjne drzewo genealogiczne przedstawia hierarchicznie, nieliniowo
uporzadkowany zbidr przodkow, przedstawiajacy filiacje pomiedzy osobnikami
réznych generacji. Najwygodniejszym do modelowania ksztaltem drzewa
genealogicznego okazuje si¢ ascendorium. Figuruja w nim wylacznie osobnicy
bioracy udzial w reprodukcji, powigzani strzatkami porzadkujacymi protoplastow
do probanta.

W celu wstecznego prognozowania rozwoju populacji, ponizej proponowana
analiza polega na odwrdceniu osi czasu oraz grotow strzalek taczacych osobnikow
w drzewie. Po tej konwersji, ascendorium zastgpione jest descendorium D,
przebiegajacym od probanta do protoplastéw (rycina 1) i przybierajacym postac
rozbudowanej piramidy, opartej o podstawe stworzong z przodkéw generacji
zerowej, zyjacej na poczatku naszej ery.

Probant

Rycina 1. Odwrécone drzewo genealogiczne

Kolejnym zabiegiem jest uproszczenie $ciezek pokrewienstwa powiktanych
z powodu osobnikéw wchodzacych w zwigzki krewniacze lub posiadajacych
potomstwo z kilkoma partnerami. Przyklad powiklanej $ciezki pokrewienstwa
ilustruje drzewo genealogiczne syna Ludwika XIV (1638-1711), Wielkiego
Delfina (1661-1711), w ktérym Filip III Pobozny (1578-1621), krdl Hiszpanii,
jest jednoczes$nie pradziadkiem matki i pradziadkiem ojca Wielkiego Delfina.
Zamiast rozbiega¢ si¢ radialnie jak na rycinie 1, $ciezki pokrewienstwa zespalajg
sie przy osobie Wielkiego Delfina tworzac cykl. Podobne cykle dla potrzeb modelu
eliminujemy.
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Omowione uproszczenie upodabnia drzewo genealogiczne do grafu
acyklicznego skierowanego (GAS), pozwalajacego okresli¢ teoretyczng ilos¢
przodkéw indywidualnego probanta przy zatozeniu, ze nikt z antenatéw nie wszedt
w zwigzek krewniaczy. W teorii graféw, GAS przyjmuje forme drzewa laczacego
osobnikéw, przedstawionych jako wezly, przy pomocy radialnie rozbiegajacych sie
strzalek okreslajacych hierarchie (rycina 1). Kazde dwa wezly polaczone s tylko
jedng strzatka. W niniejszym GAS-ie kazdy poziom weztéw ilustruje generacje
(9), potomkowie sg wezlami podrzednymi a przodkowie nadrzednymi. Poniewaz
w proponowanej pracy zaden wezel nie zostal pominiety, nasz GAS nazywamy
spojnym. GAS spojny posiada jedyny korzen, wywodzacy sie w tym wypadku od
wezla-probanta.

Do oznaczenia przodkéw biologicznych w GAS-ie wykorzystalismy uznang
iprzejrzysta zasade numeracjihiszpanskiego franciszkanina de Sosa (1676). Probant,
ktoéry daje poczatek piramidalnej konstrukcji GAS-u oznaczony jest numerem 1,
bez wzgledu na swoja plec¢ (rycina 2). Wezly numeruje si¢ kolejno, przebiegajac
poziomy drzewa z lewa na prawo, poczawszy od korzenia. Przodkowie mezczyzni
s oznaczeni numerami parzystymi, kobiety numerami nieparzystymi. Numeracja
biegnie po tamanej. Wezly generacji g maja kolejne numery od 2¢ do 2¢*' -1.

Okreslmy oczekiwang ilo$¢ przodkéw anonimowego zyjacego probanta na
naszym GAS-ie. Indywidualny probant P, na przyklad czytelnik tego artykutu,
daje poczatek indywidualnemu GAS-owi, obejmujacemu dokladnie 2 rodzicow
4 = 2? dziadkéw 8 = 2° pradziadkdw, itd. Zatem, w kazdej kolejnej generacji,
liczba przodkow jest potega dwdjki, pozwalajac zmodelowa¢ indywidualny GAS
kazdego osobnika jako binarny GAS skierowany, oznaczony ponizej jako B-GAS.
Pelne drzewo o wysokosci k posiada dokladnie Zg:’f 29 wezlow. Wiedza ta jest
dotychczas stabo wykorzystana z braku odpowiedniego warsztatu badawczego.

Dzigki przeksztalceniu descendorium w pelny B-GAS, w ktérym czas uptywa
od terazniejszosci do przeszlosci, mozemy zastosowal postep geometryczny
o ilorazie 2 do obliczenia teoretycznej liczby przodkéw jednego probanta (LT)
w kazdej generacji g:

Lrg =r*28 réwnanie 1

W réwnaniu 1 zmienna L. odpowiada liczbie osobnikéw g-tej generacji,
parametr r reprezentuje wspotczynnik reprodukcji, podstawa funkcji wykladniczej
2ilustruje liczbe rodzicow w B-GAS-ie. W pelnym B-GAS-ie, przy r = 1, po zaledwie
dziesigciu generacjach probant posiada 2'° = 1024 teoretycznych przodkéw i kazdy
zyjacy probant posiada identyczny B-GAS. Z powyzszych rozwazan wynika, ze
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drzewo genealogiczne ludzkosci, bedace obecnie zbiorem 6,8 miliarda probantéw,
przedstawia w dziesiatej generacji 2'%* * 6,8 * 10° = 64 512 * 10® antenatow.
Uzmyslawia nam to, ze wspolczesny Polak posiada 38 543 921 teoretycznych
przodkow z okresu zycia dorostego krola Wtiadystawa Jagielly (ok. 1380), co
odpowiada 10% ludzi owego okresu (385 000 000).

Descendoria empiryczne réznig si¢ oczywiscie struktura od omdwionego
B-GAS-u. Z powodu uwiklania $ciezek pokrewienstwa, jeden osobnik moze
wystepowa¢ w B-GAS-ach kilkakrotnie, posiada¢ wiele numeréw Sosa, a liczba
przodkéw empirycznych rézni si¢ wtedy od liczby teoretycznej. Dla przykladu,
z powodu powiklania $ciezek pokrewienstwa, Wielki Delfin posiada czterech
pradziadkdw a teoretycznie powinien osiem (2° = 8). W symulacji zilustrowanej na
rycinie 2, osobnik piaty posiada wspolnego ojca (n° 8) z osobnikiem n°4, lecz inng
matke (n°11). Wspdlny ojciec wystepuje wiec pod numerem 8 jako rodzic osobnika
n°4ipod numerem 10 jako ojciec osobnika n°5, dajac poczatek dwom identycznym,
powtarzajagcym sie galeziom (oznaczonymi na ryc. 2, dwiema klamrami).
Osobnik figurujacy kilkakrotnie w sztafecie pokolen nazwany jest wielokrotnym
przodkiem. W sumie, B-GAS na ryc. 2 przedstawia 126 weztéw-przodkow, lecz
gdyby wyeliminowa¢ powtarzajace sie wezly i gatezie, przedstawialby zaledwie 106
antenatow.
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Rycina 2. Eliminacja wspodlnej galezi z drzewa genealogicznego o gtebokosci 7-miu gene-
racji. Obie klamry obejmuja tych samych przodkéw (n°8 i 10), podkreslajac powtarzajace
sie galezie.

W teoretycznym B-GAS-ie ludzkodci wielokrotni przodkowie nie sg eli-
minowani z powodu braku doktadnych danych empirycznych. Natomiast w em-
pirycznej liczbie przodkéw kazdy wielokrotny przodek jest liczony tylko raz.
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Z tego powodu liczba empiryczna przodkow jest mniejsza od liczby teoretycznej,
a réznica daje pojecie o impleksie. Impleksem (ang. Pedegree collapse) nazywamy
uwiklanie empirycznego drzewa genealogicznego, spowodowane wystepowaniem
wielokrotnych przodkéw. W niniejszej analizie poréwnamy ewolucje teoretyczne;j
ilosci przodkéw z empiryczng iloscig antenatdw.

PODEJSCIE BADAWCZE

1. Dane empiryczne

Proponowany model (réwnanie 1) zastosujemy do danych empirycznych
przedstawiajacych pokoleniowe zmiany liczebnosci populacji Ziemi. Dostepny
material empiryczny jest niezwykle ubogi. Wspolczesne dane, ktérymi sie postu-
zymy zostaly zaczerpniete ze $wiatowego zegara populacji (Population Reference
Bureau) i ze $wiatowych statystyk zmian zaludnienia w czasie rzeczywistym.
Brakujace dane historyczne uzyskano ekstrapolujac niekompletne zestawienia
Birabena (1979) i Hauba (2011). Ekstrapolacja zostata dokonana metodg liniowg.
Estymowana empiryczna liczba osobnikéw (L,), w zaleznosci od numeru generacji
g i roku jest zilustrowana na Tablicy 1. Dane empiryczne obejmuja okres od roku
2015 do roku zerowego (Tablica 1, kolumna 2). W B-GAS-ie lata s3 pogrupowane
w generacje. Generacje, to jednorodne jednostki czasowe, reprezentujace miare na
osi czasowej. Generacja jest warto$cig oczekiwang wieku kobiety rodzacej. Na ogdt,
przyjmuje sie, ze cykl rozrodczy (przecietny interwal pokoleniowy miedzy dwiema
kolejnym generacjami) zaczyna si¢ na 20-tu a konczy na 32 latach'. Dla wygody,
w niniejszej analizie przyjelismy 25 lat jako dlugo$¢ generacji (Tablica 1, kolumna
1) zwazajac, by nie przekraczala przecietniej dlugosci zycia. Dla naszych potrzeb
obliczeniowych, generacje® sg liczone wstecz od g0 = 2010 .

! W Unii Europejskiej $redni wiek matek rodzacych pierwsze dziecko wynosi 29 lat. W przesztoéci,
dlugos¢ generacji, cykl odnowienia generacji musiat z koniecznosci by¢ krétszy od oczekiwanej dhu-
godci zycia € noworodka, réwnej $redniej dtugo$ci zZycia w danej populacji.

% Generacja zerowa o diugosci (2010-2000)/25 = 0,4 jest niepelna. Zachowali$my ja - bez szkody dla
obliczen- by mie¢ wartoéci g calkowite.
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Tablica 1. Pokoleniowe zmiany ilosci populacji Ziemi. Oszacowana liczba empiryczna (L,)
i liczba teoretyczna (L) obliczona za pomocg modelu, w zaleznosci od roku i generacji g;
(przedstawiony fragment od 0 do 500 r.).

r Rok L= It
| 51 o 250000000 | 1555 17182515 140 000 000 000
9 30 247300 000 S5 154445236 024 000 000 000
E 50 245500 000 54 345 55,0150 383 (00000 000
7E R 242800 000 302 231 454303 57 (00 000 000
7 | w0 241000 000 173 586,387 538 056 000000 000
% | 130 236300 000 75 557563 725 S14 300 000 000
E 234700 000 43 356556 B84 523 500 000 000
7 | 1m0 233800 000 16 E85465 331 478 600000 000
[ = | o 232000 000 10 845145 33 131 000000 000
= | 20 228300 000 4 722366 452 SES £50 000 000
EW = 237500 000 2 712357 306 260 750000 000
o | =0 224800 000 1 180551 620 717 410000 000
[ & | 300 233000 000 EPB0TLEX6 320 F55 000 000
[ 62 | 3o 23200 000 255147 505 175 353 000 000
[ & | 350 248500 000 165517 56 580 172 000 000
[ 65 | 30 5600 000 73 7 576 254 538 200 000
& | a0 214000 000 43 375 485 145 043 000 000
g | 450 205500 000 24390 4 733 263 500000
&2 | am 206500 000 101554 E72 286 260 700 000
[ &2 | as0 205,500 000 11 656 L8 477 350 000
& | 5o 205000 000 2645 718 071 565 150 000

Nalezy podkresli¢, ze liczba estymowana przodkéw empirycznych L jest
zawyzona. Poza przodkami, w kazdej generacji L, figurujg przedstawiciele nie-
biorgcy udzialu w reprodukgcji, jak réwniez duzy odsetek rodzin dwupoko-
leniowych: rodzicow i dziadkéw. W niniejszej analizie z koniecznosci, pomijamy
te nieznang liczbe osobnikow.

2. Dane teoretyczne

Dane teoretyczne uzyskaliémy stosujac funkcje L, (réwnanie 1). Aby dobra¢
wskaznik reprodukcji r, przypomnijmy, ze wedlug wzoru rekurencyjnego, ludnos¢
generacji g+1 jest rowna ludnosci generacji g pomnozonej przez wskaznik r. Jako
wskaznik r przyjmujemy réznice miedzy wskaznikiem urodzin (u) i wskaznikiem
$mierci (s). Z powodu przyjetej konwencji modelu binarnego, wskaznik urodzin
jest staly i wynosi u = 2:

r=2-s réwnanie 2
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Wielkos¢ rwplywa na przebieg funkeji L, w zaleznosci od generacji, pozwalajgc
na symulacje trzech typdw zachowan: wzrost, stagnacja lub wymieranie populacji.

1, stagnacja LT(g — 1) = L(tg):

> 0,wzrost LTg — +oo,
r =
< 0, wymieranie LTg — 0

W pierwszej symulacji przyjmujemy wskaznik reprodukeji r = 1 aby otrzymac
wartodci L, niezaklécone pokrewienstwem. Ponizej, przebieg teoretyczny L,
przy r = 1 jest porownany z przebiegiem empirycznym LEg. W nastepnej symulacji
wartoéci r s dobierane w celu mozliwie najlepszej aproksymacji do danych
empirycznych, wykorzystujac metod¢ minimum kwadratéw. Przebieg L, jest
przedstawiony do momentu wygasniecia populacji.

3. Obliczenia i wskazniki

Dla wyliczenia liczby empirycznej przodkéw (L,) dla kazdego g interpolowano
L, za pomocy regresji liniowej (Tablica 1, kolumna 3). Ze wzgledu na otrzymane
wielko$ci, na wykresach przyjelismy skale logarytmiczng o podstawie 2.

W oparciu o L i L, proponujemy wskaznik ubytku przodkéw (wskaznik
impleksu):

I=100* ( Empiryczna ilo$¢ strzalek w generacji g ) =100 * (1_ Le(g) - 1 )
g Maksymalna teoretyczna ilo$¢ strzalek w generacji g 26-1
rownanie 3

przedstawiajacy nastepujace wlasnosci:

_ { < 100%, gdy utrata przodkéw

I 0%, dlapelnego grafu skierowanego

g

Ilos¢ strzalek w g generacjach réwna sie liczbie wszystkich osobnikow
wystepujacych w drzewie minus jeden. W tablicy 2 przykladowo obliczono reakcje
globalnego wskaznika I na ubytek przodkéw w drzewie jednego probanta na
przestrzeni szesciu generacji. W ostatnim wierszu wystepuje globalny I obliczony
dla sumy przodkéw w kazdym drzewie. W kolumnach 6 do 9 wystepuje I obliczony
generacjami. Wskaznik impleksu osiagga warto$¢ 0 w wypadku pelnego drzewa
binarnego (Kolumna 5). Tablica 2 przedstawia ilo$¢ strzalek obliczong na podstawie
symulacji czterech drzew z ryciny 8.
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Tablica 2. Ludnos¢ L i wkaznik impleksu I po g generacjach w czterech réznych teoretycznych
symulacjach, zilustrowanych na Rycinie 8.

g |LeDar fgDel | LpDe |Lg D] EiDal | ow | IpDa feDd
0 1 1 1 1 [ i ol o
1 3 2 2 2 [ 0 ol o
2 4 4 4 4 [ i ol o
3 g £ £ £ 25 i ol o
4 H iz id 15 30 I3 i3]l @
35 14 ig 20 Er] 55 30 35) 0
g i} 18 30 &4 55 73 1
Sums 5 & 7& 126 |
I 555 | 540 | =2 o

Nastepnym udogodnieniem wynikajacym z proponowanego modelu B-GAS
jest mozliwo$¢ przedstawienia descendorium w przestrzeni trojwymiarowej. Proces
generacji L, jest procesem gatgzkowym, trudnym do zilustrowania na ptaszczyznie
z powodu zageszczenia weztéw na podstawie piramidy. Klasyczny wybieg, polega-
jacy na przedstawieniu procesu galazkowego w uktadzie kotowym, nie rozwigzuje
problemu. Proponujemy zanurzy¢ descendorium w kuli i uzy¢ algorytmu fraktal-
nego. B-GAS jest idealnym fraktalem, charakteryzujacym si¢ samopodobienstwem
na rownomiernie oddalonych koncentrycznych sferach.

4. Przedstawienie fraktalne

G o

Rycina 3. Na lewej: binarne drzewo radialnie rozpiete wachlarzowato. Galazki rozdzielajg
sie w nieskonczono$¢. Z prawej: galaz binarnego drzewa generowana fraktalem 3D (11 ite-
racji).

Uzywajac geometrii polarnej, rycina 3 ilustruje fraktalne drzewo genealo-

giczne, w ktorym kazda galaz rozdziela si¢ na meska i zeniskg galaz przodkéw i ro-
$nie w nieskoniczonos¢. Dowolny wycinek drzewa jest wierng kopia powiekszonego
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lub pomniejszonego fragmentu fraktala — wlasciwo$¢ ta zwana jest samopodobien-
stwem. Rozmieszczajac galezie nie we dwdch, ale w trzech wymiarach, otrzymuje-
my przedstawienie fraktalne, ilustrujace drzewo ludzkosci w E°. Kazdy z 7 miliar-
déw ludzi zyjacych w 2016 roku posiada identyczne, pelne drzewo fraktalne liczace
tyle samo przodkow. Kazdy przodek zyjacy w przesztosci, nawet najodleglejszej,
réwniez posiada identyczny fraktal. Pozycja kazdego z nas jest zcentralizowana.
Kazdy z nas jest swoistym ,,pepkiem $wiata”. Poszczegélne drzewa sg $cisle powia-
zane z konfiguracjg innych drzew, tworzac globalne drzewo.

WYNIKI I INTERPRETACJA

1. Dane empiryczne versus dane teoretyczne przy wskazniku reprodukcjir =1

1208 925 819 614 630 000 000 000

75557 863 725 914 300 000 000 -
4722 366 482 869 650 000 000 '-".'
295 147 905 179 353 000 000 :
13 446 744 073 709 600 000
1152921 504 606 850 000
72057 594 037 927 900
4503599627 370 500
281474976 710 656
17592 186 044 416
1099511627 776
68 719 476 736
4294967 296
268 435 456
16 777 216
1048 576
65 536
4096
256
16
1
0 100 200 300 400 500 600 700 800 5001000100200300400500 600 700 800 90@000

— | E(ESTYMOWENE]  sessass L teoretyczne

Rycina 4. Wykres teoretycznej ilosci przodkéw jednego probanta i empirycznej liczby
przodkéw wszystkich Ziemian w zaleznos$ci od roku. Liczba przodkéw jest przedstawiona
w skali logarytmiczne;j.

Na odcigtej ryciny 4 figurujg lata, na rzednej liczba przodkéw w skali
logarytmicznej. Krzywa pozioma ilustruje empiryczng liczbe przodkéw wszystkich
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Ziemian a przekagtna teoretyczng liczbe przodkéw jednego probanta. Rok
przeciecia wykreséw oznaczamy rozwigzujac rownania linii trendu empirycznego
iteoretycznego: L (t) = L (t). Przecigcie obu wykresow L (1299) = L (1299) nastgpilo
w 28-¢j generacji, przy warto$ci 425 000 000 przodkoéw. Po prawej punktu przecigcia
L, jest mniejsze niz L,. Nadmiar L, wynika z zawarcia w danych empirycznych
catej populacji Ziemi, L, zawiera natomiast zbiér przodkéw jednej tylko osoby.
Po lewej punktu przeciecia teoretyczna liczba przodkéw probanta przekracza
ilo$¢ mieszkancéw Ziemi, poniewaz L, uzyskujemy zakladajac brak zwigzkéw
krewniaczych ktére zanizaja L. Powyisze wykresy wskazuja, Ze poczawszy
roku 1299, to jest od czaséw Wiladyslawa Lokietka (1260-1333), w drzewie
genealogicznym jednej osoby nie mogg zaistnie¢ niespokrewnieni antenaci.

Od roku 1299 mozna bezblednie wyznaczy¢ pokoleniowa utrate przodkow
zwigzang z pokrewienstwem. Przy pomocy réwnania 3 obliczylismy wskaznik
impleksu I, dla naszych danych empirycznych generacjami. Jako teoretyczng liczbe
probantéw dla 81-ej generacji z 2010 roku przyjelismy 6 843 000 000 os6b. Krzywa
impleksu przyjmuje posta¢ funkcji nieliniowej, asymptotycznie zmierzajacej do
100%. Stuprocentowy impleks osiaggniety jest juz w roku 1730 w ktérym, w miejsce
16 098 391 742 965 przodkéw teoretycznych, istnieje zaledwie 662800000 przodkéw
empirycznych. Z powyzszego obliczenia wynika, Ze od niecatych 12 generacji
wstecz w drzewie ludzkosci nie mozna znalez¢ ludzi niespokrewnionych. Od
czas6w panowania Augusta II Mocnego w Polsce (1697-1733) wszyscy Ziemianie
$3 spowinowaceni.

2. Wartosci teoretyczne przy r uzyskanym droga aproksymacji

1,6E+24 /

1,4E+24 /

1,2E+24
1E+24
8E+23
6E+23
4E+23

2E+23

1750 1800 1850 1900 1950 2000

Rycina 5. Rozwoj populacji przy réznych r otrzymany drogg aproksymacji. Na odcietej fi-
gurujg lata, na rzednej liczba przodkow (w skali logarytmicznej). Wartos¢ rzeczywista L,
asymptotycznie zmierza do zera.
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Powyzsze obliczenia zostaly wykonane uzywajac rézne wartosci r = 1 jako
wskaznik repro-dukcji, prowadzac do niebotycznego wzrostu ilosci przodkéw
w miare¢ cofania si¢ w czasie przy r = 1. W rzeczywistoéci, w retrospektywne;j
ewolucji, liczba przodkéw empirycznych zmniejsza si¢. W zebranych danych
empirycznych L, redukuje si¢ z 6 843 000 000 w roku 2015 (generacja 0) do 250
000 000 w czasach Heroda Wielkiego (rok 0, generacja 81).

Aby zblizy¢ dane teoretyczne do empirycznych, aproksymujemy r tak by
przes$wit miedzy wykresami L i L, zmierzat do zera. Rycina 5 ilustruje teoretyczng
liczbe przodkéw w zaleznosci od roku przy réznie dobranych r. Nizsze wartosci r,
przy matych wskaznikach $mierci, prowadza do szybszego spadku symulowanej
populacji przodkéw. Na przyklad, r = 0.5 (kropkowana krzywa na ryc. 5) oznacza,
ze pomiedzy dwoma generacjami polowa przodkéw ubyla z powodu zwigzkow
krewniaczych, a r = 0,25 (dolna krzywa na Rycinie 5) wykazuje ubytek 75% przod-
kéw. Dobierajgc rézne wartosci r, obserwujemy, ze ilos¢ populacji teoretycznej
zmierza do wartoséci empirycznych, pokrywajacych sie z osig czasu na rycinie 4.

Aproksymacja wspolczynnika reprodukcji metoda najmniejszych kwadratéow
wyznacza r = 5,586*10°'"* = 0,000 000 000 000 005 586.

L, = 5586105 *2x
4

Aproksymacja ta uwzglednia 0,695 % wariacji. Mozemy interpretowac ten
wynik nastepujaco: pomiedzy dwoma generacjami nastepuje ubytek 99,9%
przodkow. Na biliard osobnikdéw 999 999 999 999 994 przodkéw znika z powodu
zwigzkow krewniaczych.

Dyskusja

Niniejsza praca opiera si¢ na modelacji drzewa genealogicznego przy pomocy
binarnego grafu acyklicznego skierowanego. Odwrdcenie strzalki czasu, rodzaj
wehikulu czasu, umozliwilo retrospektywne spojrzenie na ewolucj¢ zaludnienia.
Poréwnujac teoretyczng liczbe przodkéw, otrzymang przy pomocy modelu, do
liczby empirycznej, wyodrebnilismy rok w ktérym zapoczatkowal sie niedobor
liczby przodkéw spowodowany pokrewienstwem i obliczyliémy wskaznik im-
pleksu. Ponizej przystosowujemy proponowany model w celu zilustrowania procesu
zanikania przodkow i prowadzimy dyskusje na temat czynnikéw wplywajacych na
awersje do bliskich zwigzkéw krewniaczych.
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1. Liczby olbrzymy

Gdyby teoretycznie przyjac ze zaden osobnik nie jest spokrewniony z innymi,
to zgodnie z przyjetym modelem, liczba teoretyczna przodkéw w 81-tej generacji
wynosilaby (ostatni wiersz Tablicy 1):

L, ., =r1*2%=10*=1,832*1000 000 000 000 000 000 000 000

Tg

L, jest liczbg olbrzymem, septylionem, reprezentujgcym wielkos¢
niewyobrazalng. Gdyby na poczatku naszej ery zyto tylu osobnikéw, to na jednego
mieszkanca przypadaloby po 0,0101 metra kwadratowego powierzchni Ziemi.
Teoretyczna liczba przodkéw wspoétczesnego Polaka w roku zerowym, wynositaby
astronomiczng warto$¢: 28! =2 417 851 639 229 260 000 000 000, czyli 22 470 174
671 863 razy przekraczalaby liczbe ludzi, ktérzy kiedykolwiek zyli od pojawienia
sie czlowieka. W rzeczywistosci, wedlug danych Population Reference Bureau,
zestawionych przez demografa Carla Hauba (2012), naszg planete zamieszkiwato
dotychczas 107 602 707 791 przedstawicieli Homo Sapiens.

Aby wyjasni¢ réznice miedzy teoretyczng i empiryczng liczbg Ziemian
trzeba zwrdci¢ uwage na impleks, wyjasniajacy zmniejszenie liczby empirycznej.
Z naszej analizy wynika ze impleks osigga maksymalna warto$¢ 100% od roku
1730. W drzewie ludzkosci jesteSmy bardziej ze sobg spokrewnieni niz moglismy
sie intuicyjnie spodziewac.

Dostepne dane empiryczne, ktérymi dysponujemy potwierdzajg ten wniosek.
Analiza genomu ludzkiego, dokonana przez zespdl: Gazal, Sahbatou, Babron,
Génin, i Leutenegger (2015) na prébce 1 000 0s6b pochodzacych z 26 populacji
wykazala, ze okolo 25% badanych jest zwigzanych pokrewienstwem. Podobna
analiza wykonana na 2 257 Europejczykach sugeruje, ze dwoje dowolnie wybranych
osobnikéw posiada z duzym prawdopodobienstwem wspolnego przodka
w ostatnim milenium, a prawie na pewno w ostatnich 2 500 latach (Ralph & Coop,
2013).Badania przeprowadzone na podstawie DNA mitochondrialnego sugeruja, ze
$ciezki matczynego pokrewienstwa zbiegaja si¢ w strong hipotetycznego wspdlnego
przodka wszystkich ludzi, zyjacego zaledwie 140 000 — 290 000 lat temu w Afryce
(Lewin, 1987; Cann, Stoneking, Wilson, 1987, Sykes, 2001). Podobne badania
nad meskim chromosomem Y wskazuja, ze 60% Polakéw, 60% potudniowych
mieszkancow Federacji Rosyjskiej i 40% Ukraincéw sa nosicielami tego samego bio-
markera (przykladowo: halpogrup Rlal), co sugeruje, ze pochodza od wspdlnego
przodka (zrédto: atlas Eupedia Maps of Haplogroups, 2016).
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Badania dostgpnych genealogii dostarczajg dodatkowych dowodow
uwierzytelniajagcych wysunieta konkluzje (Campion, 2016). Kumulujac osiem
poprzedzajacych go generacji, Ludwik Francuski (Wielki Delfin, 1661-1711)
posiadal 180 przodkéw empirycznych w miejsce 510 przodkéw teoretycznych, co
prowadzi do impleksu 66,7 %. Na przestrzeni 11 generacji drzewo genealogiczne
Ludwika Swietego (1214-1270) przedstawia 111 przodkdéw empirycznych w miejsce
1024 przodkéw teoretycznych, co okresla impleks 89%.

2. Niedobor ilosci przodkow

Aby zobrazowa¢ proces odpowiedzialny za niedobér przodkéw, zastanéwmy
sie, co stoi na przeszkodzie, ze B-GAS-y nie rozwinely si¢ we fraktale (pelne drzewa
binarne)? Ot6z galazki graféw obumieraja z powodu niedoboru empirycznej ilosci
przodkéw, wynikajacego ze zwigzkéw krewniaczych. W celu zobrazowania tego
procesu przy pomocy modelu B-GAS, zauwazamy, ze zwigzki krewniacze powoduja
fuzje indywidualnych B-GAS-6w w las. Najprostszy przypadek odpowiada fuzji
w las skomponowany z graféw probanta P, i jego ewentualnego rodzenistwa P, na
poziomie generacji g = 0. Kazdy P, jest zrodtem grafu D, zawierajacego na kazdym
poziomie i, g’ przodkéw. Oba grafy P, i D, pokrywaja, si¢ a ich suma réwna si¢
koniunkcji, czyli grafowi D , liczagcemu dokladnie ¥ ¢' przodkéw:

Dju{D}={D}N{D}={D}=%g réwnanie 4

Na rycinie 6a czarne pole reprezentuje koniunkcje¢ wynikajaca z superpozycji
dwoch identycznych graféw. Kolejnym przypadkiem jest fuzja graféw D, i D,
dwoéch probantéw catkowicie niespokrewnionych, a wchodzacych w zwigzek.
Kazdy osobnik wprowadza galaz o identycznej ilo$ci przodkéw Y. ¢, a oba grafy sa
catkowicie rozfgczne. Suma graféw obu partneréw jest réwna lub mniejsza 2 ¥ g'.

{D}U{D}={D}+{D}=2%¢ rOéwnanie 5
Na rycinie 6 c biale pola symbolizujg zbiér niespokrewnionych, wiec
niepowtarzajacych si¢ przodkéw. Uogdlnionym przypadkiem jest polaczenie
podgraféw D, i D,, dw6ch ewentualnie spokrewnionych probantéw w generacjach,

ale nalezacych do réznych pozioméw g: ¥ ¢t +¥ ¢/, gdzie i<k. Suma takich dwoch
graféw odpowiada nieréwnosci:

Yg¢+rg <2)g réwnanie 6
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Na rycinie 6 b biale pole reprezentuje zbiér niespokrewnionych przodkéw,
a czarne pole zbiér wielokrotnych przodkéw obu probantow.

Rycina 6. Fuzje dwoch skoligaconych indywidualnych GAS-6w D1 i D2, zakotwiczonych
na poziomie generacji zerowe;j. Figura 6a ilustruje dwa identyczne drzewa, np. rodzenstwa.
Figura 6b cze$ciowo nakladajace sie grafy, a figura 6¢ dwa grafy zlaczne calkowicie niespo-
krewnionych przodkéw. Zaczernione symbolicznie tréjkaty ilustrujg zbiér wielokrotnych
przodkéw w naktadajacych si¢ drzewach probantdw. Biate pola ilustruja zbiér niespokrew-
nionych przodkéw. Widzimy, jak pula jeszcze niespokrewnionych przodkéw szybko znika,
a jak wykazujg obliczenia, od roku 1730 ta cze$¢ wlasciwie juz nie istnieje.

Réznica miedzy stronami réwnania 6 wynika z istnienia wielokrotnych
przodkéw, figurujacych w grafach odrgbnych probantéw. W celu odzwierciedlania
tego zjawiska nalezaloby usung¢ wielokrotnych przodkéw (ex: n° 10 na ryc. 2),
wyeliminowa¢ odpowiednie strzatki (5-8 i 5-10 na ryc. 2) i usung¢ powtarzajace
sie galezie. Nastepnie mozemy dla potrzeb modelu kazdy powtarzajacy si¢ wezet
(n° 10) umownie uzna¢ za ,zmarlego” W teorii graféw moéwimy, ze eliminacja
strzalki 5-10 jest cigciem strzalkowym drzewa i rozspojnia descendorium. Z
biegiem czasu ilo$¢ usunigtych wezldw przewazy ilos¢ weztéw reprezentujacych
niespokrewnionych przodkow.
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Rycina 7. Schematycznie przedstawiona metoda usuwania wielokrotnych przodkéw (nozy-
ce genealogiczne), ktorzy pojawili sie drogg koligacji, to znaczy z powodu dokooptowania
nowych cztonkéw do starszego rodu na réznych poziomach generacji.

Najwyzsze B-GAS, ukazane w centrum ryciny, to oderwane drzewo z lasu
przodkow najstarszego rodu. Kazdy dokoptowany cztonek dotgcza do grafu starego
rodu swojg wlasng galaz, obarczong przodkami, wcinajac si¢ w stare drzewo na
nizszym poziomie generacji. Nakladajace si¢ koniunkcje, symbolizowane szarymi
polami, uszczuplaja zaséb dotychczas niespokrewnionych przodkéw w starym
drzewie. W modelu duza ilo$¢ przodkéow zostaje w ten sposdb ,,usmiercona”. Po
dolgczeniu dokoptowanej galezi notacja Sosa w starym drzewie zostaje zachowana,
a w nowym dostosowana do starego. W powstalym B-GAS-ie tylko probant
umieszczony jest na szczycie osi symetrii.

W wypadku dokoptowania wielu galezi na réznych poziomach generacji
wszystkie szare piramidy posiadaja podstawe oparta o generacje 81 (poczatek naszej
ery). Wysokos¢ szarych piramid jest nizsza od bialej piramidy ludzkosci, natomiast
ilos¢ nieuwidocznionych przodkéw w szarej piramidzie wynosi odpowiednio
28, Z czasem, nieuwidocznieni krewni (L-L,) staja si¢ liczniejsi niz osobnicy
uwidocznieni.

Na poczatku dwudziestego wieku, wartos¢ impleksu $§wiadczy, ze w B-GAS-ie
98,88% strzatek zostalo juz wyeliminowanych, a od roku 1730 eliminacji ulegaja
wszystkie strzatki. Musimy sobie uzmystowi¢, ze kazdy nowonarodzony osobnik
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w 2016 r. tworzy bialg piramide, liczacg 2*' przodkéw. W Polsce notujemy rocznie
ponad 375 000 urodzin, prowadzacych do eliminacji astronomicznej liczby
przodkéw z biatej piramidy ludzkosci, tj.:

375 000 * 2% =906 694 364 710 972 000 000 000 000 000

Zanikanie bialej piramidy jest w zasadzie blogostawienistwem dla pasjonatow
genealogii. Zaoszczegdza im trudu w sporzadzeniu drzewa rodu. Wystarczy odnalez¢
juz sporzadzone przez kogo$ wczesniej drzewo, znalez¢ wspdlnego przodka i
»podpiac si¢” do jego wywodu.

3. Obliczenie impleksu przy pomocy modelu Galtona

W niniejszym modelu, aby obliczy¢ impleks sprowokowany przez ubytek
wielokrotnych galezi, wprowadzmy dla danego probanta P liczbe rodzicéw i. Jezeli
w generacji rodzicow P, g = 1 brak zwigzkéw krewniaczych, liczba rodzicow P
wynosi i = 2, a wezel ilustrujacy P posiada dwie strzalki. Jezeli jeden z rodzicow
P jest wspolnym przodkiem innego osobnika (np. osobnik 5 na ryc. 2) i wynosi 1,
a od wezla P wywodzi sie tylko jedna strzalka. Jezeli oboje rodzice P sa rowniez
rodzicami innej osoby (brata lub siostry) i wynosi 0.

Proces Galtona umozliwia wygenerowanie B-GAS-u probanta pochodzacego
od j=0, 1, 2 rodzicow z prawdopodobienstwem p, dla j=0, p, dla j=11i p, dla j=2;
suma tych prawdopodobienstw réwna si¢ 1. Dla zobrazowania tego poczyniliSmy
proby. Ponizej wykreslamy symulowane B-GAS-y dla czterech probantéw, stosujac
p,=0.3,p,=0.3ip,= 0.4 po szesciu iteracjach (150 latach). Zwréémy uwage na
uzyskany w ten sposob pelny B-GAS, ktéry poniekad stuzy za wzorzec, zilustrowany
naryc. 8d. Ilosci przodkéw Lg w poszczegolnych generacjach wynosi odpowiednio:
L =2,L,=4,1L,=8,1,=16,L,=32,L =64. Kumulujgc Lg, otrzymujemy pelng liczbe
126 przodkéw, odzwierciedlajagc tym samym impleks 0%. Impleks pozostatych,
lokalnych B-GAS-6w jest obliczony w Tablicy 2.
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Rycina 8. Symulowane B-GAS-y dla prawdopodobienstw p = 0.3; p,=0.3ip,= 0.4.

Symulacje wykonane sg w taki sposdb, by ciag niezaleznych zdarzen, w ktérym
prawdopodobienstwo kazdego z tych nich nie zalezy od historii (brak pamieci) -
jest takie same. Gdy wezet wyda kolejne pokolenie przodkoéw, to przy jednej strzalce
moze ona si¢ nastepnie rozdwoié, mie¢ jedyng strzatke lub zadne;j.

4. Inklinacje i awersje do bliskich zwigzkow krewniaczych

Wysoki impleks ludzkosci moéglby by¢ tlumaczony unikaniem bliskich
zwigzkéw krewniaczych. Prace etnologéow wskazaly, ze zakaz zwigzkéw blisko
spowinowaconych o0s6b jest zakazem uniwersalnym, wptywajacym dodatnio na
rozbudowanie odleglych relacji migdzygrupowych i unikniecie izolacji socjalnej
rodzin (Levi-Strauss, 1971). Istnieje hipoteza, Ze w drodze ewolucji wyksztalcity
sie mechanizmy uprzedzajace do bliskich zwigzkéw krewniaczych z powodu ich
negatywnego wplywu na zdrowie (Lieberman, Tooby, & Cosmides, 2003a). Prace
psychologéw nad preferencjami, ktére rzadza wyborem partnerdw sugeruja, ze
dzieci wyrastajace razem rozwijaja nieche¢ do wchodzenia w zwiazki (Lieberman,
Tooby, & Cosmides, 2003b).

Blizsze zwigzki krewniacze sa tolerowane wizolatach terytorialnych, etnicznych,
religijnych, czy w opornie asymilujgcych si¢ diasporach, z braku niespokrewnionych
partneréw. Moga by¢ one jednak celowe, na przykltad z powodu koligacji w
obrebie dynastii panujacych lub ze wzgledu na che¢ nierozdrabniania dziedzictwa
lub skomasowania przyleglych poletek w rekach rolniczych rodzin. Obecnie w
Europie 1% populacji zawiera zwigzki z kuzynami drugiego stopnia, a w Indiach
i w Afryce PéInocnej od 20 do 50% (Bittles, 2001). W niektdrych krajach istnieja
tradycjonalne normy, ktdre sprzyjaja bliskim zwigzkom krewniaczym. Na przyktad
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w Afryce lewirat jest norma polegajaca na tym, iz po $mierci partnera kobieta ma
poniekad obowigzek zwigzania sie z jego bliskim krewnym. Obecnie najwyzszy
procent bliskich zwigzkéw krewniaczych wystepuje w biednych spoteczenstwach
rolniczych u stabo wyksztalconych, wielodzietnych matek wcze$nie wchodzacych
w macierzynstwo (Bittles i Black, 2010). Dalsze zwigzki krewniacze zawigzujg si¢ z
powodu utraty pamigci o przodkach i sg czgstsze w miare cofania sie w czasie. Nie
mamy zludzen - pamie¢ o naszych przodkach zaciera sie z uptywem lat.

Istnieja przestanki wykazujace, Ze bliskie zwigzki krewniacze zubozaja
réznorodnos$¢ genetyczng i wplywaja negatywnie na zdrowie grup spotecznych.
Bittles i Black (2010) dokonali poréwnania $miertelnosci wystepujacej przed
wiekiem rozrodczym u dzieci wywodzacych sie ze zwigzkéw pomiedzy kuzynami
pierwszego stopnia i ze zwigzkdw krewniaczych na probce liczacej 2,14 milionéw
osob, a wywodzacych si¢ z 69 populacji zamieszkalych w 15 krajach. Dane
wykazaly nad$miertelno$¢ 3,5% u dzieci pochodzacych z bliskich zwigzkow
krewniaczych. Alvarez, Ceballos i Quinteiro (2009) wykazali negatywng znaczaca
korelacje pomiedzy wskaznikiem impleksu i prawdopodobienstwem przezycia
dziesiecioletniego u potomkow dynastii Habsburgéw hiszpanskich na przestrzeni
16 generacji. Zwiazki krewniacze zwigkszaja prawdopodobienstwo przekazania
potomstwu genéw letalnych, wzglednie semi-letalnych. Odsetek osob u ktorych
manifestuja si¢ symptomy choroby, sposréd wszystkich osob dziedziczacych
nieprawidlowy allel, nazywamy penetracjg cechy. Dla przyktadu, rycina 9 ilustruje
rozprzestrzenianie si¢ infekcji autosomicznej w drzewie genealogicznym rodziny
mieszkajacej we francuskim departamencie Nord (Puech, Kostrubiec, Hache, &
Frangois, 1911). Osoby dotkniete ta patologia nie dozywaly wieku reprodukcyjnego,
z konieczno$ci pozostajgc w miejscu urodzenia do $mierci. W konsekwencji
wytworzyly si¢ izolaty przestrzenne, objete infekcja autonomiczna.

[ esceyeas stony
Wl excrmma chory
O xobienzaows
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mﬁ:@;ﬁ%%

Rycina 9. Drzewo genealogiczne rodziny francuskiego departamentu Nord, dotknietej
dominujacg infekcjg autonomiczng. Zrédto. B. Puech iinni (1991).
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5. Perspektywy: cybergenealogia

Globalizacja danych przy pomocy internetu pozwalalaby na stworzenie
darmowego, $wiatowego drzewa genealogicznego, by pozna¢ nasze pochodzenie,
przekaza¢ przysztym pokoleniom wiedze o przodkach. Podobny projekt
zapoczatkowali juz Mormoni budujac portal Ancestral File, gdzie przez lata
zgromadzili ponad trzy miliony mikrofilméw stanéw cywilnych z catego $wiata.
Innym przykladem jest utworzenie drzewa filogenetycznego obejmujacego ponad
2,3 miliona gatunkéw organizmdéw zZywych zamieszkujacych od dwoch miliardow
lat nasza planete.

%%
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IBOMOINA HaceNeHNs 3eMIN B B PeTPOCHEKTIBe

Ecnu cocpefoTodmmcst Ha TpefKax M YIPOCTUM CBsI3M POACTBA, FeHeanorndecKoe
IiepeBO 4YelioBeyecTBa IpuHMMaeT ¢opMy OmHapHOro aumkamdeckoro rpada (BGAS),
MO3BOJISIOLIEr0 BHICYNTATh TEOPETUYECKOE YNC/IO IPEfKOB MHAMBUYATbHOI XIUBYIIEH
JIMYHOCTH JIs1 KaX ot reHepanuy. CpaBHeHNs TeOPETUIECKOTO M SMIVPUIECKOro YCIa
HPEKOB IIOKa3bIBAIOT OTPOMHBIN HE[JOCTATOK HACTOSIINX IIPEIKOB, YTO MOXKEM 3aMETUTD
Omarofapst IOKasaTelbl0 NMIUIeKca. VIMIUIEKC IIO3BOJIsIET OLEHMTb 3allyTaHHOCTD
9MIVMPUYECKOTO T'€HeaJOrMYecKOro fepeBa, BBI3BAHHYI HAIM4MeM MNAlHEro pPOJCTBA.
Brarofaps MMIUIEKCY MBI JMIMeeM HeKoe IpefCTaBleHNe O POACTBe 3eMIsAH, KOTOpoe
HaMHOTO 0O7Ibllle YeM Mbl IIpefnonarany. Mbl IpeparaeM IOKasaTb 9TOT MeXaHNU3M,
Mozuduuupyst o6pasel] ¢ HOMOLIbIO MHCTPYMEHTOB JICIIOb30BAHHBIX B TeOpuu rpados 1
B Teopyu BeposTHOCTH [anToHa. [TOfBO/SA UTOIM, MBI CLe/IaN IIPEHIIONOKEHIe O TOM, YTO
BBICOKUII ITOKa3aTe/lb POACTBA MEX/Y IIOAMIU MOXXHO OOBACHUTD PALOM TIpenybexxaeHuit
OTHOCKTE/IBHO OTHOLIEHMNII C ONM3KIIMY POSICTBEHHIKAMIL.

%%

A retrospective look at the evolution of the population of the Earth

After reversing the arrow of time and simplyfying the kinship paths, the family tree
of the humanity takes the form of a binary directed acyclic graph (DAG) which enables
to calculate a theoretical number of ancestors of a living individual. The comparisons of
theoretical and empirical number of ancestors have been made, which indicate a serious
deficiency of real ancestors estimeted by an indicator of pedigree collapse. The indicator of
pedigree collapse enables to evaluate the complications of an empirical family tree caused
by blood relationships and gives an idea about the kinship of Polish landed gentry, which
is significantly closer that it may be intuitively expected. We suggest to shed light on this
mechanism by improving the model by the tools coming from the graph theory and Galton’s
probabilistic model. Finally, we present the suggestions that the high level of the indicator
of the humanity blood relationships may be explainded by mechanisms which prejudice
against establishing close kinship.
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Retrospektiver Uberblick iiber die Evolution von der Besiedlung der Erde

Nach der Umdrehung des Zeitpfeils und Vereinfachung der Wegen der Verwandtschaft
nahm der Stammbaum der Menschheit eine Form des bindren azyklischen Graphes ein, der
fiir jede Generation ermdglicht, die theoretische Anzahl der Ahnen von einem einzelnen
lebenden Proband zu berechnen. Die theoretischen und empirischen Anzahlen der Ahnen
wurdenverglichen. Diese Vergleichewiesendaraufthin, dassesden dankdem Implex Indikator
geschitzten Mangel von realen Ahnen gibt. Implex macht es méglich, die Verwicklung des
empirischen Stammbaum zu bewertet, die aus die Verwandtschaftsbeziehung folgt. Der
Implex Indikator présentiert ebenfalls die Verwandtschaft der Erdbewohner viel deutlicher
als es intuitiv zu erwarten wire. Wir schlagen vor, diesen Mechanismus zu erldutern,
indem ein Modell dank den Instrumenten der Graphentheorie und probabilistischen
Modell von Galton verbessert wird. Zum Schluss wird es darauf hingedeutet, dass der hohe
Verwandtschaftsindex der Menschheit mit den gegen engen Verwandtschaftsbeziehung
voreingenommenen Mechanismen verbunden ist und daraus folgen kann.

%%

Un regard rétrospectif sur 1évolution du peuplement de la Terre

Apresl'inversion dela fleche du temps et la simplification des chemins de consanguinité,
larbre généalogique de 'humanité prend la forme d’'un graphe acyclique binaire (BGAS)
qui permet de calculer le nombre théorique d’ancétres d'un proband vivant individuel pour
chaque génération. Les comparaisons déja effectuées entre le nombre théorique et le nombre
empirique des ancétres indiquent une énorme pénurie de véritables ancétres, estimée par
un indice d'implexe. Lindice d’'implexe permet d’'une part dévaluer la complexité de l'arbre
généalogique empirique provoquée par la présence des liens de parenté et, d’autre part,
il permet de rendre compte de la portée de ce type de liens entre les Terriens, qui semble
étre beaucoup plus grande quon pourrait s’y attendre intuitivement. Nous proposons de
jeter de la lumiére sur ce mécanisme, en y appliquant la théorie des graphes et le modele
probabiliste de Galton. Pour terminer, nous avancons 'hypothese selon laquelle le taux
élevé d'implexe pourrait étre justifié par des mécanismes danticipation qui favorisent
Iétablissement des liens de parenté entre consanguins.
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