Curso: Veterinaria
Campus Palotina

Permuta, ligacao e
Recombinacao




Ligacao génica

e Estudada inicialmente por W.
Bateson e R.C. Punnet em 1906;

e Estudaram a cor da flor e a forma
do grao de polen em ervilhas;

(P1) Flor parpura, pdlen longo X flor vermelha, polen redondo (P2)

F1: Todas flor purpura e poélen longo
F2:
296 flor purpura e pélen longo > - 11,1/16 diferente de 9/16
19 flor purpura e polen redondo -> - 0,7/16 diferente de 3/16
27 flor vermelha e polen longo > - 1,0/16 diferente de 3/16
85 flor vermelha e polen redondo - - 3,2/16 diferente de 1/16




Permuta ou crossing over

 E orearranjo de segmentos das cromatides
entre cromossomos homologos, gerando
gametas diferentes dos parentais.
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e “Cromossomos em que nao ha recombinacao
produzem apenas gametas parentais”.

e “Cromossomos em gque a recombinacao
ocorre, sao produzidos tanto gametas
parentais, quanto recombinantes”.



Um unico crossing over produz metade de
gametas parentais e metade recombinantes
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Cromatides irmas
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1 R Quiasma Recombinacao
X X X X 8 8 100 50
X X X - 10 6 75 37,5
X X - 12 4 50 25
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Distancia entre A/a e B/b = % recombinacado entre A/a e B/b
1% de recombinacao = 1 unidade de mapa

A frequéncia de recombinacao entre dois genes sempre sera

entre O e 50%. /




 “Quanto maior a regiao entre dois genes,
maior a probabilidade de que o crossing over
ocorra nesta regiao, e vice versa”.

* A frequéncia de novas combinacdes nos diz se
dois genes estao distantes ou préoximos, e isso
pode ser usado para mapear as posicoes dos
genes N0S Cromossomaos.



Meiose com crossing-over

Meiose sem crossing-over




Notacbes para cruzamento com ligacao

Antes:
P1) AABB 1abb (P2
1 Aal
iAgora
/ A B a b \
(P1)




Ligacao fatorial ou ligacao génica

* Quando dois ou mais genes estao localizados
NO Mesmo Cromossomo.

e Ligacao completa:

— Quando os genes estao muito proximos, no
mesmo cromossomo.

e Ligacao parcial:

— Quando os genes estao suficientemente
separados.



Tipos de Ligacao génica

* Fase de aproximacao ou acoplamento (cis)

— Neste caso, os dois alelos dominantes estao em
um mesmo cromossomo, e no seu homologo, os
dois alelos recessivos.



Tipos de Ligacao génica

e Fase de repulsao (trans)

— Fase em que estao num mesmo cromossomo o
alelo dominante de um gene e o alelo recessivo do
outro gene, e vice-versa no homologo.



Deteccao de ligacao genética

Por meio de:
 Cruzamentos teste (segregacao esperada 1:1:1:1)
e Geracao F2 (segregacao esperada 9:3:3:1)

e desvios das frequéncias de ocorréncia de
determinadas classes fenotipicas

Através da aplicacao de testes estatisticos (X2)
* analises monofatoriais

* Analises conjunta

e analise de independéncia de segregacao




Como detectar a fase de ligacao em F2

Avaliar a frequéncia do duplo recessivo!!!

f (aabb) = 1/16 - independentes

f (aabb) > 1/16 - Ligados em

aproximacao

f (aabb) < 1/16 - Ligados em
repulsao




Cruzamento Teste

Exemplo: Em tomateiro as plantas podem ter
folhas Normais (dominantes) ou salpicadas
(recessivas) e podem ser altas (dominantes)
ou anas (recessiva).

M =2 Normais
m -> salpicadas
D - altas

d =2 anas
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Conclusao

e Com os genes ligados e com crossing over, a
prole parental (nao recombinante) predomina.

* A prole recombinante sempre sera a de menor
frequéncia na descendéncia.



 Frequéncia de recombinacao:

— E a porcentagem da prole recombinante produzida
pelo cruzamento teste.

Freqg Recombinacao = 2 Recombinantes x 100

total da prole




e Seguindo o exemplo anterior:

09| & & & eD

Paréntal Recom'binantes
(108) (15)

Freqg Recombinacao = 8+7 x 100 =12,2%

556 +53+8+7/

12,2% da prole exibem novas combinacdes resultantes do crossing over
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* Frequéncia de recombinacao:

— E a porcentagem da prole recombinante produzida
pela autofecundacao da geracao F1.

— Na geracao F2 a FR é culculada baseado na
frequéncia do duplo recessivo (aabb).



Distancia entre dois genes em F2

* Fase de aproximacao

r =1—2,/f(aabb)

e Fase de repulsao

2

f(aabb) = (g) = 1 =2./f(aabb)



Frequéncia Esperada em F2

Genotipo da F2

Frequéncia esperada

Aproximacao Repulsao
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Genes ligados

Na heranca dos genes ligados, a frequéncia dos gametas de um
heterozigoto depende da taxa de recombinacao que ocorre entre
0s cromossomos homologos.

Os Gametas Parentais sao formados mesmo que nao haja
recombinacao e aparecem em maior quantidade.

Os Gametas Recombinantes sao formados apenas se houver
permuta e aparecem em menor quantidade.

A Taxa de Recombinacao é expressa em porcentagem e
corresponde ao somatorio da frequéncia de gametas
recombinantes formados na gametogénese.



Unidades de mapeamento

 Morgan -2 Distancia entre dois genes ao
longo da qual se espera que ocorra um
crossing over por gameta por geracao.

e 1 centiMorgan (cM) = 1% de recombinacao
e 1 centiMorgan (cM) = 0,01 Morgan



Mapeamento genético

e E o arranjo linear de um grupo de genes ou
marcadores ao longo dos cromossomos;

e A distancia entre dois genes ou marcas
correspondem a frequéncia de recombinacao

entre eles;

e \/arias espécies ja foram mapeadas:

feijao; arroz; café; ervilha; amendoim; soja;
cevada; milho; trigo; cacau; algodao; cana-de-
acucar; tomate; etc..



Mapa morfolégico
em tomate
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Milho
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Mapeamento genético com marcadores moleculares

O







Premissas basicas para a
construcao de mapas de ligacao

Retrocruzamento ou cruzamento teste
F2

Linhagens Endogamicas Recombinantes
(RIL — Recombinant Imbred Lines)

Duplo-hapldides




RAPD — rRandom Amplified Polymorphism DNA
AFLP — Amplified Fragment Length Polymorphism

RELP — Restriction Fragment Length Polymorphism

OSSR — Microssatélites
SNP — Single Nucleotide Polymorphism




F2 2 3:1 e 1:2:1
RC - 1:1
RIL - 1:1
DH - 1:1

Teste de qui-quadrado




Frequéncia de gametas
recombinantes entre duas marcas;

Uso de fungdes de mapeamento




Grupo de genes (marcadores) que
estao localizados no mesmo

CromossoImao,







Mapa genético
parcial da cevada
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Mapa genético parcial do Milho

Chromosome 1 Chromosome 2 Chromosome 3 Chromosome 4 Chromosome 5
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Linkage  Microsatellite Linkage Average between microsatellites

group markers n2 group distance

Average Maximum Minimum
distance distance distance
I 22 303.36 1445 54.08 0.59
2 19 225.64 12.54 37.66 2.57
3 18 24533 1443 40.88 0.59
4 14 265.94 20.46 103.78 0.78
5 13 163.43 13.62 28.46 3.38
6 11 136.33 13.63 27.31 3.39
7 7 167.03 27.84 66.33 2.37
8 10 119.02 1322 22.52 2.38
15 128.90 9.21 36.41 1.97
10 10 103.62 11.51 25.83 1.18

Total 139 1.858.61 13.47




Aplicacoes

» |ocalizagOes dos genes que controlam
caracteristicas de importancia economica:
Producao de grao; —
Altura de plantas;

Teor de proteina; B QTL

Resisténcia a doengas; _|
» Mapeamento comparativo (evolu¢ao dos genomas);

Homologia de genes;

Conservacao das distancias;

Ordem dos genes;

» Clonagem de genes baseados no mapa
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JoinMap® 3.0

Software for the calculation of genetic linkage maps

Completely revised edition by J.W. van Ooljen and R.E. Voorrips



wWapMaker

Constructing Genetic Linkage Maps with
MAPMAKER/EXP

Version 3.0

A Tutorial and Reference Manual

Stephen E. Lincoln, Mark J. Daly, and Eric S.
Lander

A Whitehead Institute for Biomedical Research
Technical Report

Third Edition, January, 1993

(Beta Distribution 3B)




