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Wright [1] 
Suwanlee at al. [2] 
Boichard [3] 
Gutiérrez et al. [4] 
Coster [5][6] 
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g 
coefficient 

F  The  probability  that  the 
two  alleles at  any  locus  in 
an  individual  are  identical 
by descent 
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” in R 

Ballou [1][7] 
Baumung et al. [8] 
00D,oekes et al. [2][6] 

Ancestral 
inbreeding 
coefficient 

FBAL  The  probability  that  any 
allele  in  an  individual has 
been  autozygous  in 
previous  generations  at 
least once 
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GRAIN 

Kalinowski et al. [9] 
Baumung et al. [8] 
Doekes et al. [6] 

Ancestral 
inbreeding 
coefficient 

FKAL  The  probability  that  any 
allele  in  an  individual  is 
currently  autozygous  and 
has  been  autozygous  in 
previous  generations  at 
least once. 

Equation was not given   
 
GRAIN 

Kalinowski et al. [9] 
Baumung et al. [8] 
Doekes et al. [6] 

Kalinowsk
i “new” 
inbreeding 
coefficient 

FNEW  The  probability  that  any 
allele  in  an  individual  is 
autozygous  for  the  first 
time. 

 
 

FNew(x) = FW(x) ‐ FKal(x) 

 

 
 
GRAIN 



Baumung et al. [8] 
Doekes et al. [6] 

Ancestral 
inbreeding 
coefficient  
(Ancestral 
history 
coefficient
) 

AHC  The number  that  tells how 
many  times  during 
pedigree segregation (gene 
dropping)  a  randomly 
taken allele has been in IBD 
status 

Equation was not given  GRAIN 

Slatis [1] 
Kennedy et al. [10] 

Likelihood 
of genetic 
death 

ll  The likelihood of genetic 
death (ie. all founders 
carry a recessive lethal 
gene) 

Equation was not given  R script 

Hinrichs et al. [11]  Ancestral 
inbreedin
g 
coefficien
t 

FOLD  The  inbreeding  occurring 
further  back  in  the 
population  history  (“Old” 
inbreeding) 
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Hinrichs et al. [11]  New 
inbreedin
g 
coefficien
t 

FNEW_H  The  inbreeding  occurring 
in  recent  generations 
(“New” inbreeding) 

 
𝐹௜,௡௘௪ ሺ𝑡,𝑢ሻ ൌ  𝐹௜ ሺ0,𝑢ሻ െ  𝐹௜,௢௟ௗ  ሺ𝑡,𝑢ሻ 

PEDIG 

López‐Cortegano et 
al. [12] 
García‐Dorado et al. 
[13] 

Purging 
coefficient 

d  The  part  of  deleterious 
effect  that  is  exposed  to 
genetic  purging  due  to 
inbreeding 

 
 

d = s(1/2–h) 
 
 
 

 
 
PURGd 

López‐Cortegano et 
al. [12] 
López‐Cortegano et 
al. [14] 

Purged 
inbreeding 
coefficient 

g  The  inbreeding  coefficient 
(F)  adjusted  by  the 
deleterious  frequency  that 
is expected by considering 
purging 
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‐ Fx is the conventional inbreeding coefficient of the individual x, fa is the inbreeding coefficient of the common ancestors, n and n’ are the number of 
generations from sire and dam respectively to the ancestor of individual x. 

‐ FBal(x) is the ancestral inbreeding coefficient for an individual (x) with the subscripts (s) and (d) representing for the sire and dam, respectively. 

‐ 𝐹௜,௢௟ௗ ሺ𝑡,𝑢ሻ is the old inbreeding coefficient of individual i in generation u with respect to a base generation at generation t. 

‐ 𝐹௜,௡௘௪ ሺ𝑡,𝑢ሻ is the new inbreeding coefficient of individual i in generation u with respect to a base generation at generation t. 

‐ s is the selection coefficient against the homozygote and h is the dominance coefficient 

‐ 𝑔 ෝ  is the predicted purged inbreeding coefficient based on the purging coefficient d and effective population size N 

 
Kardos et al. [15]  Genomic 

inbreeding 
coefficient 

FROH  The  proportion  of  the 
autosomal  genome,  in 
which  autozygosity  is 
derived  from  the 
assumption  that very  long 
stretches  of  homozygosity 
(ROH) can only result from 
inbreeding 

 
 

FROH = ΣLROH/LAUTOSOME 
 

 
 
PLINK 
version 
1.07 

Gulisija and Crow 
[14] 

Expressed 
opportunit
y for 
purging 

OE  The expressed opportunity 
for purging is the potential 
for  reduction  in  expressed 
load  in  the  present 
generation  as  a 
consequence  of  having 
inbred ancestors 

OEi  = ∑2Fi(j)Fj  PurgeR 

Morton et al. [16] 
Hoeck et al. [17] 

The 
number of 
lethal 
equivalent
s 

B  The number of deleterious 
genes  per  gamete  that, 
when  combined  in  a 
homozygous  state,  would 
result  in  the  death  of  an 
individual 

 
 
 

SF = e‐A‐BF 

 
 
 
R script 



‐ ΣLROH is the total length of all ROH according to a priory specified threshold of succeeding number of homozygotes SNP obtained from the chip 
arrays, and LAUTOSOME is the specified length of the autosomal genome covered by SNP in chip 

‐ OEi, is the probability that an allele, autozygous in I, Fi(j) is the probability of an allele in I being derived from an allele in j and being autozygous in 
i ;  

‐ SF is the probability of survival of individuals with an inbreeding coefficient of F, e‐A is the survival in a non‐inbred random mating population (F 
= 0) and B is haploid lethal equivalentsts; 
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