Laskuharjoitus/problem set 2.

Geneettinen muuntelu/genetic variation

14. Tarkastele tilannetta, jossa on kaksi lokusta on samassa kromosomissa, mutta kaukana toisistaan (> 50 cM). Alkutilanteessa genotyypeillä on seuraavat frekvenssit: AB/AB  0.1225, AB/Ab 0.2450, AB/aB 0.1750, AB/ab  0.0350, Ab/Ab 0.1225, Ab/aB 0.1750, Ab/ab 0.0350, aB/aB 0.0625, aB/ab 0.0250, ab/ab 0.0025. Laske tässä tilanteessa kytkentäepätasapaino D, ja laske maksimikytkentäepätasapaino Dmax sekä D’= D/Dmax. Katso monistetta: mitä arvelet D arvon olevan seuraavassa sukupolvessa?

Look at a situation where you have two loci on the same chromosome, but far from each other (>50 cM). AT the starting point, you have genotypic frequencies AB/AB 0.1225, AB/Ab 0.2450, AB/aB 0.1750, AB/ab  0.0350, Ab/Ab 0.1225, Ab/aB 0.1750, Ab/ab 0.0350, aB/aB 0.0625, aB/ab 0.0250, ab/ab 0.0025. Estimate linkage disequilibrium D in this starting situation, also estimate Dmax and D’=D/Dmax. Look at the handouts. What do you think D will be in the next generation?
3. Tarkastele X-kromosomissa sijaitsevaa lokusta, jossa on kaksi alleelia (A1 ja A2), joilla frekvenssit p ja q (mutta huomaa, että koiraiden ja naaraiden alleelifrekvenssit saattavat erota toisistaan). Olkoot naaraiden genotyyppifrekvenssit (A1A1, A1A2, A2A2) D, H ja R, koiraiden vastaavasti pm ja qm. Oleta umpimähkäinen pariutuminen, ja laske seuraavan sukupolven alleeli- ja genotyyppifrekvenssit (taulukoi).

Consider a locus on the X chromosome with two alleles (A1 and A2) with frequencies p and q (but notice that the allele frequencies of the males and females might be different). Let the female genotypic frequencies for A1A1, A1A2, and A2A2 be D, H, and R. Let the male genotypic frequencies for A1 and A2 be pm and qm. Assume random mating and estimate the next generation allelic and genotypic frequencies (make a table).

6. Kärpäspopulaatiossa havaitset, että 1 % yksilöistä on vastustuskykyisiä hyönteismyrkkyä vastaan ja loput selvästi alttiita. Et vielä tunne resistenssin geneettistä perustaa. Aikaisemman kirjallisuuden perusteella saattaisit olettaa, että kyseessä on yksi lokus. Oleta, että siinä on vain kaksi alleelia. Uteliaisuuttasi teet etukäteisarvion resistenssialleelin frekvenssistä kahden eri hypoteesin varassa: a) resistenssialleeli on resessiivinen, b) resistenssialleeli on dominoiva. Millaiset frekvenssiarviot saat näissä kahdessa tapauksessa?

In a fly population you observe that 1% of the individuals are resistant against an insecticide and the rest clearly susceptible. You don’t know the genetic basis of the resistance. Based on earlier literature you could assume that this is due to one locus. Assume that there are only two alleles. Out of curiosity you make a preliminary assessment of the frequency of the resistant allele based on two different hypotheses: a) the resistance allele is recessive, b) the resistance allele is dominant. What kind of frequency estimates you get in these two cases?

7. Van Treuren ym. (1997) tutkivat Arabidopsis thalianan mikrosatelliitteja löytääkseen vastaavan lokuksen ristisiittoisesta lähisukuisesta lajista, Arabidopsis lyrata ssp. petraea. Ruotsalaisessa Mjällomin populaatiossa (leveysaste 63 N) lokuksessa ATHCTR1 he löysivät neljä alleelia, jotka nimettiin pituuden mukaan 152, 156, 157, 165, ja joiden frekvenssit olivat 0.03, 0.53, 0.10, 0.33. Venäjän Karhumäen populaatiossa (63 N) löytyi alleelit 156 ja 157 frekvensseillä 0.87 ja 0.17. Vertaile populaatioiden odotettuja heterotsygotioita.
Van Treuren et al. (1997) used microsatellites of Arabidopsis thaliana to find corresponding loci in the outcrossing relative, Arabidopsis lyrata ssp. petraea. In the Swedish Mjällom population (lat. 63 N) at locus ATHCTR1 they found four alleles, designated by their lengths as 152, 156, 157, 165, with frequencies 0.03, 0.53, 0.10, 0.33. In the Russian Karhumäki population (63 N) they found alleles 156 and 157 with frequencies 0.83 and 0.17. Compare the expected heterozygosities in the two populations.

10. Lokuksen A alleelin a frekvenssi on 0.2 tetraploidissa lajissa: mitkä ovat odotetut genotyyppifrekvenssit? Oleta, että kromosomien pariutuminen tapahtuu ongelmitta meioosin aikana ja on siis satunnaista.

If the allelic frequency at locus A of allele a is 0.2 in a tetraploid, what are the expected genotypic frequencies? Assume that there is regular formation of bivalents, such that pairing of chromosomes is random.
