Hardy-Weinberg-ligeveegt BEVISER Side 1/5 Steen Toft Jergensen
Genetik: Hardy-Weinberg-ligevagt

Forudscetningerne for Hardy-Weinberg-ligevaegt:
* stort antal individer

* pardannelse helt uden praeferencer

* ingen migrationer

* ingen mutationer

* ingen selektion (naturlig udvealgelse)

Formel: (p +¢ )2 = p2 +2-pq+ q2 "kvadratet pa en 2-leddet storrelse"
| Nedenfor findes et generelt bevis.
¥ Start med datasaet, som er i H-W-ligevagt
|:> restart

V¥ 1. generation

;Sandsynligheder for allelerne er a hhv. A4:
>a=x4A=1—x

i A=1—x (1.1.1)
> AAgenotypel = A-A4;
Aagenotypel == A-a + a-4;
aagenotypel ‘= a-a

AAgenotypel = (1 —x)2
Aagenotypel == 2 (1 —x) x
i aagenotypel = e (1.1.2)
> AAgenotypel + Aagenotypel + aagenotypel; simplify(%s)
(1 —x)2+2 (1 —x) ¥

1 (1.1.3)

;Sandsynligheder for allelerne A og a (passer med de givne!):
> Al := 1- AAgenotypel + %-Aagenolype] + 0-aagenotypel; simplify( %)
Al = (1 —x)>+ (1 —x) x
1 —x (1.1.4)

> al = 0- AAgenotypel + %Aagenotypel + 1-aagenotypel; simplify( %)

al = (1 —x)x—l—x2
X (1.1.5)

¥ 2. generation

[Beregning af sandsynlighederne for genotyper AA, Aa og aa:
> AAgenotype2 := Al -Al; simplify(%);
Aagenotype2 == Al-al + al-Al; simplify(%);
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aagenotype2 = al -al; simplify( %)

AAgenotype?2 := ((1 —x)2 + (1 —x) x)2
(-1 +x)°
Aagenotype2 := 2 ((1 —x)z—l- (1 —x) x) ((1 —X) x-i-xz)
-2 (-1+x)x

2\ 2
aagenotype? := ((1 —Xx)x+x )
2
X

;Sandsynligheder for allelerne A og a (passer med de givne!):

> A2 :=1- AAgenotype? + % -Aagenotype2 + 0-aagenotype2; simplify( %)

2
+(1—x)x) +((1—=x)
1 —x

2 2

A2 = ((1 —x) +(1—x)x) ((1=x)x+x%)

> a2 = 0- AAgenotype2 + %~Aagenolype2 + 1-aagenotype2; simplify( %)
2

a2 = ((1 —x)2+ (1 —x) x) ((1 —x)x+x2) + ((1 —X) x-i-xz)
L X
¥ Sammenligning
> simplify(a —al)
i 0
> simplify(al —a2)
i 0
> simplify(4 — Al)
i 0
> simplify(Al — A2)
0
> simplify(AAgenotypel — AAgenotype?)
0
> simplify(Aagenotypel — Aagenotype?)
0
> simplify(aagenotypel — aagenotype?2)
0

| [Dvs. populationen forbliver i H-W-ligevagt (samme fordeling).

V¥ Start med dataseet, som ikke er i H-W-ligevagt

|:> restart

V¥ 1. generation

| Givet sandsynlighederne for genotyper AA, Aa og aa:
> AAgenotypel = x;
Aagenotypel :=1 —x —y;
aagenotypel =y
AAgenotypel = x
Aagenotypel :=1 —x —y

S& hvis H-W-ligevegten gaelder i en generation, sa gelder den ogsa i naste generation.
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2.1.1)
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aagenotypel =y

> AAgenotypel + Aagenotypel + aagenotypel
1 (2.1.2)

:Sandsynligheder for allelerne 4 og a:

Aagenotypel + 0-aagenotypel; simplify( %)
1 _y
2 2

e (2.1.3)

> Al :=1- AAgenotypel + %

X

Al == +

2
X
) +

l\)l»—‘
[\

> al == 0- AAgenotypel + %-Aagenolypel + 1-aagenotypel; simplify( %)

Y
2

X
] == — =
a 5 +
+ % (2.1.4)

¥ 2. generation
| Beregning af sandsynlighederne for genotyper AA, Aa og aa:
> AAgenotype2 = Al-Al; simplify(%);
Aagenotype2 == Al-al + al-Al; simplify(%);
aagenotype? = al-al; simplify( %)
2
AAgenotype?2 := (% + % — %)
2

(x+1—y)
(X L _yy(L_x L)
Aagenotype?2 : 2(2 + ) ) ) (2 + )

xFl=y) (-1 +x—y)
2

aagenotype? = (% — % + %)
(-1 —|—x—y)2
4

> AAgenotype2 + Aagenotype2 + aagenotype2; simplify( %)

2

x 1 _y x 1 _yy (L _x L) (L_i L)

(2+2 2)+2(z+2 2)(2 Y
1

(2.2.1)

:Sandsynligheder for allelerne A og a:

> A2 :=1- AAgenotype? + % -Aagenotype2 + 0-aagenotype2; simplify( %)
A2 = (£+L_L)2+(£+L_L) (L_LJFLJ
2 2 2 2 2 2 2 2

2
x 1 _y
SRR (2.2.3)

> a2 :=0- AAgenotype2 + %-AagenolypeZ + 1-aagenotype2; simplify( %)
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2
—(x 1 _yy(L_x_ 1 _x,»
az (2+2 2)(2 2+2)+(2 2+2)
1 _x,»
| > 2—|—2 2.2.4)
V¥ 3. generation
| Beregning af sandsynlighederne for genotyper AA, Aa og aa:
> AAgenotype3 == A2-A2; simplify( %),
Aagenotype3 = A2-a2 + a2-A2; simplify(%);
aagenotype3 = a2-a2; simplify( %)
) 2
(2 Ll _» x 1y (L_x L)J
AAgenotype3 : ((24-2 2)4—(24—2 2)(2 2+2
(x—i—l—z)2
4
pagenonpes =2 ((£+ L L)y (24 L2y Loz 0)]((£
genovp 2 2 2 2 "2 2 )2 7272 2
+L_L)(L_£+L)+(L_£+L)2)
2 2 2 2 2 2 2 2
x+1—y)(-1T+x—y)
2
1 1 1 22
= (2L L _ YY) (L _X ) 4 _ X Y
aagenotype ((2+2 2) > 2+2)+(2 2+2))
2
(-l+x—y)
] 1 (2.3.1)
| Sandsynligheder for allelerne a og A4:
> A3 :=1- AAgenotype3 + %Aagenolype.? + 0-aagenotype3; simplify( %)
1 2 1 1 ? 1
= (X2 L L _ Y X L _ Yy (L_Xx_ )y T
A3 ((2+2 2)+(2+2 2)(2 2+2)j+((2+2
V. 2 X 1 V. 1 X |,y X 1 b 1 X
_2) +(?+3_2)(7_3+2))((?+3_2)(5_?
2
A 1 _x,»
5+ (3 2+2))
x 1Ly
I 2+2 5 (2.3.2)
> a3 = 0- AAgenotype3 + — -Aagenotype3 + 1-aagenotype3; simplify( %)
a3:=((i+L_1)2+(i+L_L)(L_£+L)j((£+L
2 2 2 2 2 2 2 2 2 2 2
V. 1 X |,y 1 X |,y 2 X 1 1
_2)(?_3+2)+(5_?+2)j+((?+?_2)(7
1 2\?
_Xx 4 ) L _Xx Yy
2+2)+(2 2+2))
L _x, ¥
| ) 2—|—2 (2.3.3)
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¥ Sammenligning:
> simplify(al — a2)

0
simplify(a2 — a3)

0
simplify(Al — A2)

0
simplify(A2 — A3)

0

simplify(AAgenotypel — AAgenotype?)
X Qy+2)x _ (y—1)

s Ty T T

simplify(AAgenotype2 — AAgenotype3)
0

simplify(Aagenotypel — Aagenotype?2)
¥ (2y—=2)x

2 * 2 2

simplify(Aagenotype? — Aagenotype3)
0

simplify(aagenotypel — aagenotype?)

L QyH2)x (=)

2

4 4 4

simplify(aagenotype? — aagenotype3)
0
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(2.4.1)
(2.4.2)
(2.4.3)

(2.4.4)

(2.4.5)

(2.4.6)

(2.4.7)

(2.4.8)

(2.4.9)

(2.4.10)

[ S4 hvis H-W-ligevegten ikke geelder 1 en generation, sa galder den i naeste generation og fremad!

_[Dvs. allerede efter nzeste generation er populationen i H-W-ligevagt.



