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Question 1 (10%)
Explain carefully the following terms/concepts:

· Inbreeding depression

· Negative frequency-dependent selection

· Linkage disequilibrium

Question 2 (15%)
All offspring from a genetic cross (A/a b/b C/C ×A/A B/B c/c) expressed ABC phenotype. 
a) What genotypes and phenotypes will be produced in the F2 generation, if the F1 is crossed with A/a B/B c/c? 

b) What is the probability of different genotypes and phenotypes in the F2 generation?

Question 3 (15%)
Falahati-Anbaran et al. (2013) have investigated the level of genetic diversity within natural populations of Dalechampia scandens using microsatellite markers. Polymorphism (allele sizes are in base pairs) at locus CCdi4 in a Mexican population is shown below. 
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a) Test whether the population is in Hardy-Weinberg equilibrium, at α=0.05 (See Appendix 1 for critical values of the chi-square χ2 -distribution).
b) Which factor(s) could explain this result?

Question 4 (10%)
Sickle cell anemia (SCA) is caused by a genetic mutation (HbS) that is lethal in homozygote individuals. In populations where it occurs, the mortality rate due to SCA is 1%. 

a) Calculate the frequency of all possible genotypes in a population of 1000 individuals. 

b) How many individuals will be carriers of the defective allele in the population?

NB! Use graphs and examples to illustrate your answer to questions 5 and 6. 

Question 5   (30%)
a) Explain the different types of selection, and their effect on trait’s mean and variance. Give an example for each type of selection. 

b) There are three different measures to quantify selection on quantitative traits. Give a precise definition of each of these measures, and explain how they can be used to predict evolutionary changes. 
c) Explain how selection can be estimated in natural populations, and the difficulties we generally have to do it precisely.  
Question 6 (20%)
Life history evolution

a) Explain why we generally expect an optimal offspring size.

b) Why is it difficult to demonstrate the occurrence of trade-off in natural populations? 
Bokmål

Spørsmål 1 (10%)
Forklar hva som menes med de følgende begrepene/konseptene:

· Innavlsdepresjon (Inbreeding depression)
· Negativ frekvensavhengig seleksjon (Negative frequency-dependent selection)
· Koblingsujamvekt (Linkage disequilibrium)

Spørsmål 2 (15%)

Alle avkom etter kryssningen (A/a b/b C/C × A/A B/B c/c), uttrykte fenotype ABC. 

a) Hvilke genotyper og fenotyper vil bli produsert i F2 generasjonen, dersom F1 blir krysset med A/a B/B c/c? 

b) Hva er sannsynlighetene for de ulike genotypene og fenotypene i F2 generasjonen?

Spørsmål 3 (15%)
Falahati-Anbaran et al. (2013) undersøkte omfanget av genetisk diversitet i naturlige populasjoner av Dalechampia scandens ved hjelp av mikrosatelitt-markører. Allelfrekvensene for lokuset CCdi4 i en populasjon i Mexico var slik (allelstørrelser er gitt i antall basepar): 
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a) Test om populasjonen er i Hardy-Weinberg-likevekt, ved α=0.05 (Se Appendix 1 for kritiske verdier i χ2-fordelingen).

b) Hvilke faktorer kan forklare dette resultatet?
Spørsmål 4 (10%)

Sigdcelleanemi (SSA) er forårsaket av en genetisk mutasjon (HbS) som er dødelig for homozygote individ. I populasjoner der det forekommer, er dødeligheten forårsaket av SSA 1%. 

a) Regn ut frekvensen av alle mulige genotyper i en populasjon av 1000 individer.
b) Hvor mange individer i denne poulasjonen vil være bærere av det skadelige allelet?
NB! Illustrer svaret på spørsmål 5 og 6 med grafer og eksempler 

Spørsmål 5   (30%)

a) Forklar de ulike formene for seleksjon, og hvordan de påvirker gjennomsnitt og varians til et trekk. Gi et eksempel for hver form for seleksjon.

b) Det finnes tre ulike mål for seleksjon på kvantitative trekk. Gi en presis definisjon på disse, og forklar hvordan de kan brukes til å forutse (predikere) evolusjonære endringer. 

c) Forklar hvordan en kan estimere seleksjon i naturlige populasjoner, og hvilke utfordringer som finnes for å oppnå presise estimat.
Spørsmål 6 (20%)
Livshistorieevolusjon

a) Forklar hvorfor vi generelt forventer en optimal størrelse på avkom.

b) Hvorfor er det vanskelig å demonstrere forekomst av “trade-off” i naturlige populasjoner? 

Nynorsk
Spørsmål 1 (10%)
Forklar kva som er meint med dei føljande omgrepa/konsepta:

· Innavlsdepresjon (Inbreeding depression)

· Negativ frekvensavhengig seleksjon (Negative frequency-dependent selection)
· Koplingsujamvekt (Linkage disequilibrium)

Spørsmål 2 (15%)
Alle avkomma etter kryssinga (A/a b/b C/C × A/A B/B c/c), uttrykte fenotype ABC. 

a) Kva genotypar og fenotypar vil bli produsert i F2 generasjonen, dersom F1 blir kryssa med A/a B/B c/c? 

b) Kva er sannsyna for dei ulike genotypane og fenotypane i F2 generasjonen?

Spørsmål 3 (15%)

Falahati-Anbaran et al. (2013) undersøkte omfanget av genetisk diversitet i naturlege populasjonar av Dalechampia scandens ved hjelp av mikrosatelitt-markørar. Allelfrekvensane for lokuset CCdi4 i ein populasjon i Mexico var slik (allelstørrelsar er gitt i talet på basepar): 
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a) Test om populasjonen er i Hardy-Weinberg-jamvekt, ved α=0.05 (Sjå Appendix 1 for kritiske verdiar i χ2-fordelinga).

b) Kva faktorar kan forklare dette resultatet?

Spørsmål 4 (10%)

Sigdcelleanemi (SSA) er forårsaka av ein genetisk mutasjon (HbS) som er dødeleg for homozygote individ. I populasjonar der det førekjem, er dødelegheita forårsaka av SSA 1%. 

a) Rekn ut frekvensen av alle mogelege genotypar i ein populasjon på 1000 individ.

b) Kor mange individ i denne poulasjonen vil vere bærarar av det skadelege allelet?

NB! Illustrer svaret på spårsmål 5 og 6 med grafar og eksempel 

Spørsmål 5   (30%)
a) Forklar dei ulike formene for seleksjon, og korleis dei påverkar gjennomsnitt og varians til eit trekk. Gi eit eksempel for kvar form for seleksjon.

b) Det finnast tre ulike mål på seleksjon på kvantitative trekk. Gi ein presis definisjon på desse, og forklar korleis dei kan brukast til å forutsjå (predikere) evolusjonære endringar. 

c) Forklar korleis ein kan estimere seleksjon i naturlege populasjonar, og kva utfordringar som finnast for å oppnå presise estimat.

Spørsmål 6 (20%)
Livshistorieevolusjon

a) Forklar kvifor vi generelt forventar ein optimal størrelse på avkom.

b) Kvifor er det vanskeleg å demonstrere forekomst av “trade-off” i naturlege populasjonar? 

Appendix 1: Critical values of the χ2 distribution (P= probability; df= degrees of freedom)

	
	P

	df 
	0.995 
	0.975 
	0.9 
	0.5 
	0.1 
	0.05* 
	0.025 
	0.01 
	0.005 

	1 
	0.000 
	0.000 
	0.016 
	0.455 
	2.706 
	3.841 
	5.024 
	6.635 
	7.879 

	2 
	0.010 
	0.051 
	0.211 
	1.386 
	4.605 
	5.991 
	7.378 
	9.210 
	10.597 

	3 
	0.072 
	0.216 
	0.584 
	2.366 
	6.251 
	7.815 
	9.348 
	11.345 
	12.838 

	4 
	0.207 
	0.484 
	1.064 
	3.357 
	7.779 
	9.488 
	11.143 
	13.277 
	14.860 

	5 
	0.412 
	0.831 
	1.610 
	4.351 
	9.236 
	11.070 
	12.832 
	15.086 
	16.750 

	6 
	0.676 
	1.237 
	2.204 
	5.348 
	10.645 
	12.592 
	14.449 
	16.812 
	18.548 

	7 
	0.989 
	1.690 
	2.833 
	6.346 
	12.017 
	14.067 
	16.013 
	18.475 
	20.278 

	8 
	1.344 
	2.180 
	3.490 
	7.344 
	13.362 
	15.507 
	17.535 
	20.090 
	21.955 

	9 
	1.735 
	2.700 
	4.168 
	8.343 
	14.684 
	16.919 
	19.023 
	21.666 
	23.589 

	10 
	2.156 
	3.247 
	4.865 
	9.342 
	15.987 
	18.307 
	20.483 
	23.209 
	25.188 

	11 
	2.603 
	3.816 
	5.578 
	10.341 
	17.275 
	19.675 
	21.920 
	24.725 
	26.757 

	12 
	3.074 
	4.404 
	6.304 
	11.340 
	18.549 
	21.026 
	23.337 
	26.217 
	28.300 

	13 
	3.565 
	5.009 
	7.042 
	12.340 
	19.812 
	22.362 
	24.736 
	27.688 
	29.819 

	14 
	4.075 
	5.629 
	7.790 
	13.339 
	21.064 
	23.685 
	26.119 
	29.141 
	31.319 

	15 
	4.601 
	6.262 
	8.547 
	14.339 
	22.307 
	24.996 
	27.488 
	30.578 
	32.801 


