
> > 

> > 

> > 

> > 

(1.2)(1.2)

(1.3)(1.3)

(1.1)(1.1)

Genetik:

 -test for Hardy-Weinberg-ligevægt

Forudsætningerne for Hardy-Weinberg-ligevægt:
stort antal individer
pardannelse helt uden præferencer
ingen migrationer
ingen mutationer
ingen selektion (naturlig udvælgelse)

Opgave

Eksempel 3 nederst på websiden:
http://bivalves.teacherfriendlyguide.org/index.php?option=com_content&view=article&id=30&Itemid=
126

Observerede data og beregning af forventede data

Givet nogle observerede data, hvor man skal undersøge om dataene er i overensstemmelse 
med Hardy-Weinberg-ligevægt

Observerede data:

Antal observationer beregnes:

Sandsynlighederne for allelerne beregnes:



> > 

> > 

(1.10)(1.10)

(1.11)(1.11)

(1.7)(1.7)

(1.8)(1.8)

(1.9)(1.9)

> > 

> > 

(1.4)(1.4)

(1.5)(1.5)

(1.6)(1.6)

> > 

> > 

> > 

> > 

http://en.wikipedia.org/wiki/Hardy%E2%80%93Weinberg_principle#Example_.
CF.872_test_for_deviation

0.9540942928

0.04590570720

1

Antal af de forventede genotyper beregnes.

NB: Sandsynligheden skal ganges med det samlede antal observationer.
Man kan aldrig lave -test på sandsynligheder (eller procenter). Skal være de faktiske stk.

1467.397022

141.2059553

3.397022332

Forventede data (afrundet):



> > 
> > 

-test af typen "Goodness of fit" (GOF)

Nulhypotese: De observerede data følger Hardy-Weinberg-ligevægten

Der udføres en -test af typen GOF for at sammenligne de observerde data med data, som er 
beregnet ud fra at følge Hardy-Weinberg-ligevægten.

http://en.wikipedia.org/wiki/Hardy%E2%80%93Weinberg_principle#Example_.
CF.872_test_for_deviation

antal frihedsgrader = antal genotyper - antal alleler

ADVARSEL:  Derfor kan man ikke bare anvende Gym-pakkens GOF-test, for den antager at 
df = 3 - 1 = 2 ! Svaret skal være 3 - 2 = 1 !!!

Direkte med Gym-pakken i Maple 2016
Med Gym-pakken i Maple 2016 kan man ændre antal frihedsgrader!



> > 
> > 

(2.2.1)(2.2.1)

> > 
(2.2.2)(2.2.2)

> > 

Med Maple kodning (før Maple 2016 kunne man ikke ændre antal 
frihedsgrader i GOF-testen)

-teststørrelsen Q beregnes som sum af :

0.8309481891

p-værdien beregnes:



> > 

(2.2.5)(2.2.5)

(2.2.3)(2.2.3)

> > 

> > 

(2.2.4)(2.2.4)

NB: -værdi = 

0.3619984935

-testens signifikansniveau angives.
NB: signifikansniveauet er sandsynligheden for at forkaste en SAND nulhypotese!

Den kritiske værdi  beregnes:
NB:  bestemmer, hvor den kritiske mængde starter.  afhænger kun af antal 
frihedsgrader!

3.84145606580278

Med GeoGebras sandsynlighedslommeregner
GeoGebras sandsynlighedslommeregner til beregning og illustration af kritisk værdi og kritisk 
mængde:



GeoGebras sandsynlighedslommeregner til beregning og illustration af p-værdi



Resultatet af beregningerne er:
-teststørrelsen 

Kritiske værdi 
-værdi

Konklusioner:

Da -teststørrelsen  er mindre end den kritiske værdi , så kan man ikke forkaste, 
at de observerede data passer med Hardy-Weinberg-ligevægten.
Da -værdien  er større end signifikansniveauet på så kan man ikke forkaste, at de 
observerede data passer med Hardy-Weinberg-ligevægten.

Dvs. de observerede data er i overensstemmelse med Hardy-Weinberg-ligevægten.



Beregnet direkte med applet fra KVL (nu KU SUND)
Observerede data:

Indtastes i skemaet i appletten på:

http://www.husdyr.kvl.dk/htm/kc/popgen/genetik/applets/kitest.htm

Tidligere applet baseret på Java:

Nuværende beregner baseret på javascript:



Konklusioner:

Forventede data (afrundet):

-teststørrelsen 

Brug så GeoGebras sandsynlighedslommeregner til at færdiggøre opgaven (husk: 1 frihedsgrad)!

Beregnet direkte med Steens javascript-beregner
Observerede data:

Indtastes i skemaet på:

http://steen-toft.dk/mat/genetik/hardy-w.htm



Konklusioner:

Forventede data (afrundet):

-teststørrelsen 

Brug så GeoGebras sandsynlighedslommeregner til at færdiggøre opgaven (husk 1 frihedsgrad)!


