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OPPGAVENE ER VEKTET  ULIKT  /  QUESTIONS HAVE UNEQUAL WEIGHT 

 

BOKMÅL 

 

Oppgave 1 (Vekt 4). 

I en populasjonsgenetisk studie av en diploid art ble det innhentet stikkprøver fra to antatte 

populasjoner Pop.1 og Pop. 2. Elektroforetiske analyser for et locus med to allel A og B gav følgende 

antall genotyper (se tabell nedenfor):  

 GENOTYPER 

 AA AB BB 

Pop.1 28 104 68 

Pop.2 138 204 58 

 

a) Hva er allelfrekvensene for A og B i hver av de to stikkprøvene? 

- 
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b) Hva er de forventede antall (iflg Hardy-Weinberg) av de forskjellige genotyper i hver av 

stikkprøvene? 

c) Utfør en Goodness-of-fit test og rapporter kji-kvadrat verdien for den observerte fordeling versus 

den forventede fordeling av genotyper  i hver av stikkprøvene. 

d) Benytt kji-kvadratverdiene fra c), beregn antall frihetsgrader (DF) og bruk Tabell 1 (Appendix) til 

å teste om genotypefordelingen i noen av stikkprøvene avviker fra den forventede under Hardy-

Weinberg likevekt. Angi P-verdiene du finner i Tabell 1.  

e) Utfør en RxC  kji-kvadrat kontingenstabell test og bruk Tabell 1 (Appendiks) for å teste om 

genotypefordelingen i de to stikkprøvene avviker fra hverandre. Angi kji-kvadrat, antall frihetsgrader 

(DF) og sannsynlighetsnivået (P-verdien) fra testen. 

f) Beregn heterozygositeten (den forventede) i hver av de to stikkprøvene og den observerte 

haterozygositeten i totalen. Rapporter resultatet. 

g) Bruk de beregnede heterozygositetene i f)  til å beregne FST for forskjellen mellom stikkprøvene. 

 

Oppgave 2 (vekt 1). 

Vis formelen for antall genotypekombinasjoner (N) for k polymorfe loci, hvert med n allel. 

Hvor mange mulige multilocus kombinasjoner gir 5 polymorfe loci, hvert med 5 allel?   

 

Oppgave 3 (Vekt 2). 

I en stamfiskpopulasjon av laks var gjennomsnittlig slaktevekt ved alder to år 6 kg med Varians=2kg.  

De tyngste 20% av populasjonen ble brukt som foreldre for neste generasjon (F1). Gjennomsnittlig 

slaktevekt ved 2 år i F1 generasjonen var 7 kg. Beregn arvbarheten til egenskapen «slaktevekt ved 

alder 2 år» i denne populasjonen. Hjelpemiddel: Appendix Tabell 2 (“Falconer’s Table A”). 

 

Oppgave 4 (Vekt 2). 

Castle-Wright estimator er en formel som estimerer minimum antall polymorfe loci (også kalt «det 

effektive antall polymorfe loci») som påvirker en kvantitativ egenskap ved å utnytte den såkalte 

segregasjons-variansen. Betrakt følgende scenario: Gjennomsnittlig kroppsvekt ved alder 1 år for to 

helt innavlede grupper A og B  av laboratoriemus var 20 og 30 gram, respektive. Ved krysning AxB 

ble det laget en F1 generasjon med en Varians på 5 gram for gjennomsnittlig vekt. En ny krysning 

F1xF1 ga en ny gjennomsnittsvekt med en Varians på 10 gram. Bruk Castle-Wright formelen og 

beregn det effektive antall polymorfe loci bak egenskapen «kroppsvekt ved alder 1 år» hos disse 

laboratoriemusene.   
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ENGLISH 

 

Question 1 (Weight 4).  

 

In a population genetic study in a diploid species, samples were collected from two potentially sepa-

rate populations Pop.1 and Pop. 2. Electrophoretic analyses for a locus with two alleles A and B gave 

the following number of genotypes (cf table below):  

 

 GENOTYPES 

 AA AB BB 

Pop.1 28 104 68 

Pop.2 138 204 58 

 

a) What are the frequencies of alleles A and B in each of the two samples? 

b) What are the expected (according to Hardy-Weinberg) numbers of genotypes in each sample? 

c)  Carry out a chi-squared Goodness-of-fit test of the observed versus the expected genotypic distri-

bution in each of the samples. Report the chi-squared values.  

d) Take  the chi-squared values from c), calculate the DF (degrees of freedom) and use Table 1 (Ap-

pendix) to test whether the genotypic distribution in any of the samples deviate significantly from 

those expected under Hardy-Weinberg equilibrium. Report the P-values you find in Table 1. 

e) Carry out an RxC chi-squared contingency table test and use Table 1 (Appendix) to test whether 

the genotypic composition in the two samples deviate significantly from each other. Report the chi-

squared value, DF and the significans level (the P-value) from the test.  

f) Calculate and report the (H-W expected) heterozygosity in each of the samples and the observed 

heterozygosity in the total. 

g) Use the heterozygosities in f) and calculate the FST for the two samples. 

 

 

Question 2 (Weight 1). 

a) Show the formula for the number of genotype combinations (N) for k polymorphic loci, each with 

n alleles.  

b) How many possible multilocus combinations are there in 5 polymorphic loci, each with 5 alleles? 
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Question 3 (Weight 2). 

In a breeding population of salmon the mean slaughtering weight at two years of age was 6 kg  with  

Variance = 2kg. The heaviest 20% of the population was used as parents for the next generation (F1). 

Mean slaughtering weight at age 2 years in F1 was 7 kg. Calculate the heritability (h
2
) of the trait 

“mean slaughtering weight at age 2 years” in the populatin. Help aid: Appendix Table 2 (“Falconer’s 

Table A”).  

 

 

Question 4 (Weight 2). 

The Castle-Wright estimator is a formula used for estimating the minimum number (also called “the 

effective number”) of polymorphic loci affecting a quantitative trait, by utilizing the so-called “segre-

gationional Variance”. Consider the following scenario: Mean body weight at age 1 year in two com-

pletely inbred strains A and B of laboratory mice were 20 and 30 grams, respectively. Crossing AxB 

created an F1 generation where the Variance of the mean weight at age 1 year was 5 grams. A new 

cross F1xF1 created a new generation where the Variance of the mean weight at age 1 was 10 grams. 

Use the Castle-Wright formula to estimate the effective number of polymorphic loci affecting the trait 

“mean body weight at ahge 1 year” in these strains of laboratory mice. 
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APPENDIX 

 

 

       

 Table 1. Critical values of the chi-squared distribution.   
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 Table 2. “Falconer’s Table A”. 

 


