Laskuharjoitus/Problem set 11. Mutaatio/mutation
17a. Lokus, jossa alleelit A ja a, frekvenssit sukupolvessa t ovat pt ja (1-pt). Mutaatiofrekvenssi A › a on μ, a › A on ν. Luennolla laskettiin mutaatiota ja takaisinmutaatiota sisältävästä mallista seuraavan sukupolven alleelin A frekvenssi. Laske alleelin a frekvenssi sukupolvessa t+1.

Consider a locus with alleles A and a, allele frequencies in generation t are pt and (1-pt). Mutation frequency A › a is μ, a › A is ν. During the lecture we estimated the frequency of allele A in the next generation using a model with mutation and backmutation. Calculate the frequency of allele a in generation t+1.
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17. Drosophila mauritianasta tunnetaan geneettinen tekijä joka johtaa transposoni mariner –elementin häviämiseen frekvenssillä noin 1 %. Tarkastele populaatiota jossa aluksi mariner -elementti on homotsygoottisena tietyssä autosomin kohdassa, mutta sitten niitä alkaa hävitä yo. tekijän johdosta. Kuinka monta sukupolvea kestää ennen kuin tuon häviämän suhteen homotsygoottien määrä on 5 %? Opastus. Laske ensin mikä mariner-häviämän frekvenssin tulisi olla. Sitten käytä hyväksi seuraavaa tulosta: pt = p0(1-()t
p0 on alkufrekvenssi, pt frekvenssi t:n sukupolven jälkeen, μ mutaatiotaajuus.

A genetic factor is known in Drosophila mauritiana leading to disappearance of a transposable element mariner with a frequency of 1%. Consider a population where mariner element is homozygotic in a certain locus initially, but then it starts to disappear because of the above-mentioned factor. How many generations does it take to get 5% individuals who have lost both the transposons? Hint: calculate first what the frequency of the allele with no mariner element should be. Then use: pt = p0(1-()t
p0 is the initial frequency, pt frequency after t generations, μ mutation rate.

18. In the forward and reverse mutation model, what is the equilibrium frequency p of allele A if a) ( = 10-5 and ( = 10-6 ? b) if ( is increased 10-fold? c) if ( is increased 10-fold? d) if both mutation parameters are increased 10-fold?

25. Ihmisen munasolun syntymistä edeltää noin 33 solunjakautumista, keskimäärin ehkä hedelmöitykseen osallistuvan siittiösolun syntymistä edeltää noin 205 jakautumista. Haldane (1947) esitti että jos mutaatiot tapahtuvat solunjakautumisten yhteydessä, suurin osa mutaatioista tapahtuu miesten ituradassa. Oleta, että miesten ituradassa mutaatiotiheys on (m, naisten ituradassa (f. Laske autosomaalisten geenien keskimääräinen mutaatiofrekvenssi. Entä mikä on X kromosomissa ja mikä Y kromosomissa sijaitsevan geenin keskimääräinen mutaatiofrekvenssi?

Approximately 33 cell divisions take place before an egg cell is formed, for a sperm cell approximately 205 cell divisions take place. Haldane (1947) suggested that if the mutations take place during the cell divisions most of the mutations should then take place in the male germline. Assume that the mutation frequency in the male germline is (m, in the female germline (f. Calculate the average mutation frequency in the autosomal genes. What are the mutation frequencies in the X and Y chromosomal genes on average?

20. Laske seuraavasta aineistosta mutaatiofrekvenssit/vuosi. Kahden mäntylajin (Pinus sylvestris ja Pinus taeda) välillä synonymisten nukleotidikorvautumisten määrä /nukleotikohta fenylalaniiniammonialyaasi-geenissä on noin Ks = 0.035 (Dvornyk et al. 2002). Lajit ovat eronneet toisistaan noin 100 Mya. Arabidopsis thalianan ja A. lyratan välillä EST sekvensseissä on Ks = 0.12 (Barrier et al. 2003). Nämä lajit ovat eronneet noin 10 MYA. Arvioi korvautumisnopeudet /nukleotidikohta /vuosi. Mistä suuret erot eri kasviryhmien välillä voisivat johtua näissä tuloksissa?

Estimate mutation frequencies/year. Between two pine species (Pinus sylvestris and Pinus taeda) Ks (n of synonymous nucleotide substitutions/nucleotide positions) at the pal1 gene is approximately 0.035 (Dvornyk et al. 2002). The species diverged about 100 Mya. Between A. thaliana and A. lyrata Ks=0.12 (Barrier et al. 2003), the species separated about 10 Mya. Estimate substitution rate/nucleotide site/year. The genome sizes of Arabidopsis and pine are 125 Mb and 25000 Mb, estimate the mutation rate/genome/year. Assume that the generation time for the pine is 50 y and for Arabidopsis 1 y. What is the mutation rate/genome/year?

17. 25.3
18. 0.0909, 0.01, 0.5, 0.0909

20. 1.75 x 10-10, 4.375, 219, 6 x 10-9, 0.75, 0.75
