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A lei A lei dada segregasegregaççãoão
independenteindependente estabeleceestabelece queque::

EmEm um um cruzamentocruzamento envolvendoenvolvendo maismais
de um gene, de um gene, osos genes genes diferentesdiferentes se se 

separamseparam ouou segregamsegregam
independentementeindependentemente um do um do outrooutro..



A A segregasegregaççãoão indenpedenteindenpedente éé verdadeiraverdadeira
parapara::

Genes Genes emem cromossomoscromossomos separadosseparados

Genes no Genes no mesmomesmo cromossomocromossomo (genes (genes 
ligadosligados) se ) se eleseles estiveremestiverem bembem

distantesdistantes



Genes ligadosGenes ligados:: genes localizados num genes localizados num 
mesmo cromossomo.mesmo cromossomo.

Padrão de heranPadrão de herançça diferente do padrão a diferente do padrão 
mendelianomendeliano devido as recombinadevido as recombinaçções, que ões, que 
por sua vez são resultados dos por sua vez são resultados dos crossingscrossings
oversovers da meiose.da meiose.



ab
ab

ab
AB× AaBb x aabb

SegregaSegregaççãoão independenteindependente (genes em
cromossomos diferentes ou no mesmo cromossomo

mas muito distantes):
abab

AaBbAaBb ParentalParental
ParentalParental
RecombRecomb
RecombRecomb

aabbaabb
AabbAabb
aaBbaaBb

Freq.Freq.
ABAB ¼¼
abab ¼¼
AbAb ¼¼
aBaB ¼¼



ab
ab

ab
AB× AaBb x aabb

LigaLigaççãoão completacompleta (genes (genes muitomuito prpróóximosximos
impossibilitandoimpossibilitando o crossing over o crossing over entreentre eleseles):):

abab
AaBbAaBb ParentalParental

ParentalParental
RecombRecomb
RecombRecomb

aabbaabb
AabbAabb
aaBbaaBb

Freq.Freq.
ABAB ½½
abab ½½
AbAb 00
aBaB 00



LigaLigaççãoão incompletaincompleta:
ab
ab

ab
AB× AaBb x aabb

:
abab

AaBbAaBb ParentalParental
ParentalParental
RecombRecomb
RecombRecomb

aabbaabb
AabbAabb
aaBbaaBb

RazãoRazão
ABAB >>¼¼
abab >>¼¼
AbAb <<¼¼
aBaB <<¼¼

MaisMais de 50% de 50% dada descendênciadescendência com com combinacombinaççõesões
parentaisparentais e e menosmenos de 50% com de 50% com alelosalelos recombinantesrecombinantes..



Genes Genes queque mostrammostram segregasegregaççãoão independenteindependente
(FR=50%) (FR=50%) podempodem estarestar::

1)1) emem diferentesdiferentes cromossomoscromossomos

2)2) distantesdistantes no no mesmomesmo cromossomocromossomo..

A A ananááliselise de de recombinantesrecombinantes nãonão podepode
distinguirdistinguir entreentre eleseles..



Genes no Genes no mesmomesmo cromossomocromossomo podempodem
recombinarrecombinar atravatravééss do crossing over.do crossing over.

**NotarNotar queque osos alelosalelos recombinantesrecombinantes estãoestão localizadoslocalizados
no no mesmomesmo cromossomocromossomo homologohomologo

P

P

P

P

R

R

Cromossomos 
na meiose 
realizando 
crossing over

P

P

Cromossomos 
na meiose sem 
crossing over



1)1) Para a Para a recombinarecombinaççãoão ocorrerocorrer entreentre doisdois genes genes 
ligadosligados devedeve ocorrerocorrer necessariamentenecessariamente““crossingcrossing
overover““entreentre eleseles..

2)2) A A probabilidadeprobabilidade do do ““crossingcrossing”” ocorrerocorrer entreentre doisdois
genes genes ligadosligados éé diretamentediretamente proporcionalproporcional àà
distânciadistância entreentre eleseles..

3)3) EntãoEntão, a , a freqfreqüüênciaência de de recombinarecombinaççãoão podepode ser ser 
usadausada comocomo um um indicadorindicador dada distânciadistância entreentre doisdois
genes.genes.



Análise de Recombinação

A A ananááliselise de de recombinarecombinaççãoão éé a a ttéécnicacnica
usadausada parapara determinardeterminar quãoquão

freqfreqüüentementeentemente um um ““crossingcrossing”” podepode
ocorrerocorrer entreentre doisdois genes genes durantedurante a a 

meiosemeiose e e portantoportanto quãoquão distantesdistantes essesesses
genes genes estãoestão um do um do outrooutro..



Para Para fazerfazer ananááliseslises de de recombinarecombinaççãoão
vocêvocê precisaprecisa::

1)1) Um Um heterozigotaheterozigota parapara doisdois genes genes conhecidosconhecidos
no no mesmomesmo cromossomocromossomo..

2)2) Um homozigota Um homozigota recessivorecessivo parapara fazerfazer o o 
cruzamentocruzamento testeteste ((assimassim cadacada gengenóótipotipo terteráá um um 
fenfenóótipotipo úúniconico).).

3)3) SuficienteSuficiente descendênciadescendência parapara ccáálculoslculos acuradosacurados
dada progenieprogenie provenienteproveniente ouou nãonão de de ““crossing crossing 
overover””..



AnAnááliselise de de recombinantesrecombinantes

AABB × aabb

ab
ABA linha indica os

alelos diferentes
no memso

cromossomo.

[ligação acoplada (cis)]

AAbb × aaBB [ligação em

repulsão (trans)] 
aB
Ab



QualQual a a distânciadistância entreentre doisdois genes genes 
ligadosligados aoao X X emem DrosophilaDrosophila??

b = olhos brancos;  b+ = olhos vermelhos
p = asas pequenas;  p+ = asas normais

Fêmeas        machosLinhagens puras #1
olhos brancos,
asas pequenas

bb pp b p
bb pp Y

Linhagem pura #2
olhos vermelhos,
Asas normais
(selvagem)

bb+  +  pp+bb+  +  pp+ ++

bb+  +  pp++ YY



bb++ pp++1) Produzir os
híbridos da F1.

2) Fazer o cruzamento
teste.

bb pp

bb++ pp++ b b p p x
bb pp YY



bb++ pp++ b b p p xCruzamento teste:
bb pp YY

b p ou Y

P

P

R

R

bb++pp++ bb++ pp++/ (b p / (b p or Y)or Y) 376

b pb p b  p  /  (b p b  p  /  (b p or Y)or Y)

VermVerm., normal., normal

brancobranco, , peqpeq..

VermVerm., ., peqpeq..

brancobranco, normal, normal

Total

367

bb++ pp bb+ + p  /  (b p p  /  (b p or Y)or Y) 217

b pb p++ b  pb  p++/  (b p /  (b p or Y)or Y) 230

1,190

Gametas: Fenótipos F2 :

CalcularCalcular a a percentagempercentagem de de descendentesdescendentes queque resultamresultam
do crossing over (do crossing over (recombinantesrecombinantes).).
=217 + 230 / 1190 x 100=217 + 230 / 1190 x 100..



FreqFreqüüênciaência de de RecombinaRecombinaççãoão (RF)(RF)

100×⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛

Total
tesrecombinandeNúmero

%6,37100
1190
447

=⎟
⎠
⎞

⎜
⎝
⎛ x



Asas pequenasOlho branco
b p

Cromossomo X

37,6% freqüência de recombinação (FR)

37,6 unidades de mapa

37,6 centiMorgans (cM)



Exemplo 2(cromossomos somáticos):

opop = = olhosolhos ppúúrpurarpura,  opop++ = = olhosolhos vermelhosvermelhos

av = asas vestigiais, av+ = asas normais

opop+  +  avav+
Linhagem 1: (selvagem)

+

opop+  +  avav++

op  op  avav (olhos púrpura, 
asas vestigiais)Linhagem 2:

opop avav



1) Produzir os
híbridos da F1

2) Fazer o 
cruzamento teste.

3) Listar os possíveis
gametas e os
descendentes.

opop+  +  avav++
(fenótipo
selvagem)op op avav

opop+  +  avav+ op  op  avav+
x

opop avavop op avav



opop+  +  avav+ op  op  avav+
x

op op avav

P

P

R

R

opop++ avav++ opop++ avav++/ op / op avav 165

op   op   avav op  op  avav / op / op avav

verm., normal

púrp., vestigial

verm., vestigial

púrp., normal

Total

175

opop++ avav opop++ avav / op / op avav 20

op  op  avav++ op  op  avav++/ op / op avav 22

382

opop avavop op avav

FreqFreqüüênciaência de de recombinarecombinaççãoão (FR) = (FR) = 
(20 + 22 /382 x 100)=10,99%=11%(20 + 22 /382 x 100)=10,99%=11%



Asas
vestigiais

Olhos
púrpura

op                                  av

11% Freqüência de recombinação

11 unidades de mapa

11 centiMorgans (cM)



Problema
O cruzamento teste de um duplo heterozigota

produziu o seguinte resultado:

AB 9
ab 12
Ab 141
aB 138

Qual é o arranjo de ligação dos parentes desta
descendência?

Qual a distância entre os genes genes?

R
R
P
P

aB
Ab



Interferência
• Os “crossing over” em regiões cromossômicas

adjacentes não são independentes. Esta interação é
chamada de interferência

• O “crossing over” em uma região usualmente
diminui a possibilidade de ocorrer “crossing over”
em região adjacente.

Interferência(I) = 1-
Número de duplos recombinantes observados

Número de duplos recombinantes esperados



A análise de recombinação revela
grupos ligados (grupos de genes 
localizados perto um do outro no 

mesmo cromossomo)

Cada cromossomo representa um 
grande grupo ligado



Mapa genético –
indica que genes 
occorrem em um 
cromossomo, a 

ordem no 
chromossomo e a 

distância entre
genes calculada
pela freqüência

de 
recombinação.

Dois genes 
localizados no 

mesmo cromossomo
estão ligados



Importância do mapeamento
cromossomico

(1) Que genes estão em um cromossomo em
particular.

(2) A ordem em que estes genes se encontram
neste cromossomo.

(3) Um indicativo da distância relativa entre
estes genes (não necessariamente
verdadeira).



Efeito posição
O “crossing over” é inibido perto

das regiões centroméricas

A B
10 cM

AB ?

A distância calculada será a mesma?
Maior ? Menor?



Como se determina atualmente a 
distância entre genes?

Mapeamento por deleção (eliminação)

Hibridização de celulas somáticas

Hibridização in situ

Mapeamento por sequenciamento



Hibridização in situ usando sondas específicas para os cromossomos 9 e 22



SKY (Spectral Karyotyping) - 24 sondas únicas
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