2011 Populaatiogenetiikan simulaatiotehtäviä/Simulations
Geneettinen satunnaisajautuminen (malli Drift) 
Random genetic drift (model Drift)
1. Simuloi sattuman vaikutusta yhtä aikaa sadassa eri populaatiossa seuraavilla arvoilla: 
Simulate the effects of genetic drift simultaneously in one hundred populations, in the following cases, with different N and starting frequency p.

	Tapaus/Case
	N
	p

	1
	10
	0.50

	2
	10
	0.10

	3
	200
	0.5

	4
	200
	0.10

	5
	500
	0.5


Minkälainen vaikutus sattumalla on yksittäisen populaation alleelien frekvenssiin? Miten siihen vaikuttavat populaation koko sekä alleelin yleisyys/harvinaisuus? Miten sattuma vaikuttaa alleelien keskimääräiseen frekvenssiin?
How does drift influence allele frequencies of individual populations? How is it affected by population size and rarity/commonness of the allele? How does drift affect the average allelic frequency?
Geneettinen satunnaisajautuminen ja valinta (malli Drift)
Random genetic drift and selection (model Drift)
Neutraalin ja edullisen uuden mutaation kohtalo populaatiossa
Genetic drift and fate of new mutations in a population
1. Oleta, että sinulla on populaatio (koko 10, 100 ja 500 yksilöä), jonne syntyy uusi neutraali alleeli. Mikä on alleelin alkufrekvenssi kussakin populaatiossa? Kuinka suuressa osassa tapauksia alleeli fiksoituu tai katoaa kunkin kokoisessa populaati​ossa?
Assume that you have populations of sizes 10, 100 and 500, where a new neutral allele arises. What is the initial frequency of the allele in the population? How often does the allele become fixed or lost?
2. Entäpä jos uusi alleeli lisääkin kantajansa elinkykyä 10% hetero​tsygoottina ja  20% homotsygoottina (s = 0.2; h = 0.5)? Kuinka suuressa osassa tapauksia edullinen alleeli nyt fiksoituu tai katoaa kunkin kokoi​sessa populaatiossa?
What if the new allele increases the fitness by 10 % in heterozygotes and by 20 % in homozygotes (s = 0.2; h = 0.5). How often does the allele get fixed/lost?
3. Tutki fitness-arvoilla 1, 1, 0.46 uuden carbonaria-alleelin (dominoiva alleeli) kohtaloa 500 ja 100 yksilön kokoisissa koivumittaripopulaatioissa.
Examine the fate of a new Biston betularia carbonaria allele (dominant allele) in populations of sizes 500 and 100, using fitness values 1, 1, 0.46.
Geneettinen satunnaisajautuminen ja valinta yleensä
Random genetic drift and selection in general

1. Oleta, että carbonaria-alleelin frekvenssi populaatiossa on 0.5. Tutki fitness-arvoilla 1, 1, 0.46 carbonaria-allelin kohtaloa 10, 100 ja 1000 yksilön popu​laatioissa. Onko tilanne erilainen kuin deterministisessä mallissa?
Assume that the frequency of carbonaria allele in the population is 0.5. Examine the fate of the carbonaria allele using fitness values 1, 1, 0.46 in populations of 10, 100 and 1000 individuals. Is the result different compared to deterministic models?
2. Oleta populaatioiden genotyyppien fitness-arvoiksi Hb/Hb = 0.88,  Hb/HbS = 1.00 ja  HbS/HbS = 0.13. Tutki HbS -alleelin tasapaino​frekvenssi qe=0.12 lähtöarvona alleelin kohtaloa 10, 100 ja 1000 yksilön populaati​oissa? Onko tilanne erilainen kuin deterministisessä mallissa?
Assume genotype fitnesses Hb/Hb = 0.88, Hb/HbS = 1.00 and HbS/HbS = 0.13. Using the equilibrium frequency of HbS allele qe=0.12, examine the fate of the HbS allele in populations of sizes 10, 100 and 1000. Is the result different compared to deterministic models?
3. (508 alleelin tasapainofrekvenssiksi äärettömässä populaatiossa laskettiin pe = 0.02. Genotyyppien fitness –arvot ovat (508/(508=0, (508/+=1, +/+=0.98. Tutki (508-alleelin tasapaino​frekvenssi lähtöarvona alleelin kohtaloa 10, 100 ja 1000 yksilön populaati​oissa? Onko tilanne erilainen kuin deterministisessä mallissa?

The equilibrium frequency of allele (508 in an infinite population was estimated to pe=0.02. Fitness values for the genotypes are (508/(508=0, (508/+=1, +/+=0.98. Examine the fate of the allele (508 in populations of 10, 100 and 1000 individuals starting with the equilibrium allele frequency. Is the result different compared to deterministic models?
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