Credito n° 2: associazione, ricombinazione, mappe genetiche
Problema 1: Risposta – la madre è eterozigote per un allele letale recessivo sul cromosoma X che impedisce lo sviluppo embrionale.
Se indichiamo con Xl il cromosoma X che porta l’allele recessivo, allora l’incrocio avviene come segue:

Xl X x XY, che, faccendo la tabella dei gameti, da il seguente risultato:

	
	Xl
	X

	Y
	XlY
	XY

	X
	XlX
	XX


Il genotipo segnato in rosso (maschio emizigote per l’allele letale recessivo sul cromosoma X) non è vitale e si risolve in aborti; per questo metà dei figli maschi attesi alla nascita non compare e il rapporto sessi risultante è femmine:maschi=2:1. Ovviamente la madre e le figlie eterozigoti per l’allele letale recessivo sono perfettamente vitali.

Problema 2: Risposta – F1: femmine corpo tigrato-occhi rossi:maschi corpo tigrato-occhi bianchi=1:1; F2: corpo tigrato-occhi rossi: corpo tigrato-occhi bianchi: corpo nero-occhi rossi: corpo nero-occhi bianchi=3:3:1:1, indipendentemente dal sesso.
L’incrocio segue questo schema:

P: femmina Xw Xw b+ b+  x maschio Xw+ Y b b;

la femmina produce solo gameti Xw b+; il maschio produce per metà gameti Xw+ b e per metà gameti Y b; ne consegue che la F1 è formata per  metà da femmine Xw Xw+ b+ b e per metà da maschi Xw Y b+ b. per formare la F2 si segue lo schema seguente:

	
	Xw b
	Xw b+
	Xw+ b
	Xw+ b+

	Xw b
	Xw Xw b b
	Xw Xw b+ b
	Xw+ Xw b b
	Xw+ Xw b+ b

	Xw b+
	Xw Xw b+ b
	Xw Xw b+ b+
	Xw+ Xw b+ b
	Xw+ Xw b+ b+

	Y b
	Xw Y b b
	Xw Y b+ b
	Xw+ Y b b
	Xw+ Y b+ b

	Y b+
	Xw Yb+ b
	Xw Y b+ b+
	Xw+ Y b+ b
	Xw+ Y b+ b+


Da cui derivano i rapporti fenotipici

Problema 3: la femmina è eterozigote per 2 alleli letali recessivi legati al sesso in trans i cui geni distano 4 unità di mappa.

Spiegazione: Ci si attende un rapporto 1:1 fra maschi e femmine nella progenie di Drosophila; invece troviamo 10 maschi al posto di 500; se la femmina fosse stata eterozigote per un solo allele letale recessivo, ci saremmo aspettati un numero di maschi pari a metà rispetto al numero delle femmine, cioè 250 maschi; invece, se gli alleli letali recessivi sono in trans sui 2 cromosomi X della femmina, ci aspettiamo che, in seguito a 1 crossing over fra i 2 geni con alleli letali , si formino 2 cromosomi x ricombinanti complementari: uno con entrambi gli alleli letali, che non consente di sopravvivere alla progenie maschile, e uno con entrambi gli alleli selvatici, dominanti, che consentono la vita alla progenie maschile; pertanto la percentuale osservata di maschi nati (10) sulla numerosità attesa di maschi (500), cioè 2%, è pari alla metà della percentuale dei gameti che portano le combinazioni ricombinanti degli alleli sui cromosomi X della femmina (20), cioè 4%.
Problema 4: 46%.

Spiegazione: poichè l’allele recessivo w proviene dal padre, che possedeva questo allele in emizigosi e presentava il fenotipo “occhi bianchi”, mentre l’allele recessivo l, non potendo provenire dal padre, che non può portare alleli letali recessivi in emizigosi senza morire prima della nascita, proviene dalla madre, che lo portava in condizione eterozigote, gli alleli l e w sono in trans sui 2 cromosomi X della femmina; essendo 8 la distanza di mappa fra i 2 geni, la percentuale complessiva delle uova che portano le combinazioni ricombinanti degli alleli di questi 2 geni sarà pari all’8%, mentre quella delle uova che portano le combinazioni parentali sarà pari al 92%; la combinazione è una delle 2 combinazioni parentali; pertanto la percentuale di uova che portano questa combinazione di alleli  sarà pari alla metà delle uova che portano le combinazioni parentali. 
Problema 5: risposta:1) AaBb, Aabb, aaBb, aabb; 2) AaBb: Aabb: aaBb: aabb = 1:24:24:1.
Spiegazione: la distanza in unità di mappa corrisponde alla frequenza % dei genotipi ricombinanti, che nel nostro caso sono AaBb e aabb; ci si aspetta quindi per questi 2 genotipi una frequenza complessiva del 4%, mentre per i genotipi parentali (Aabb e aaBb) ci si aspetta una frequenza complessiva del 96%.
Problema 6: A
Spiegazione: prima di tutto occorre ricordare che il fenotipo proposto nella domanda corrisponde del tutto al genotipo aploide (aplotipo) dei gameti dell’eterozigote. Per identificare il gene mediano, occorre ricordare che è quello i cui alleli cambiano la loro collocazione cis/trans rispetto agli alleli degli altri 2 geni nei  fenotipi ricombinanti doppi nel confronto con i fenotipi parentali; in pratica si cerca quale allele cambia posizione nei fenotipi meno frequenti (3+1: ricombinanti doppi: ABc e abC) rispetto ai più frequenti (71+73: parentali: AbC e aBc); gli alleli A ed a si scambiano di posto nei fenotipi ricombinanti doppi: A lascia bC e va con Bc; a lascia Bc e va con bC; in vece nei fenotipi ricobinanti doppi B rimane con c e b rimane con C.

Problema 7: risposta: 20 unità di mappa.

Spiegazione: prima di tutto occorre ricordare che il fenotipo proposto nella domanda corrisponde del tutto al genotipo aploide (aplotipo) dei gameti dell’eterozigote. Per rispondere occorre identificare il gene mediano, cioè quello i cui alleli cambiano la loro collocazione cis/trans rispetto agli alleli degli altri 2 geni nei  fenotipi ricombinanti doppi nel confronto con i fenotipi parentali; in pratica si cerca quale allele cambia posizione nei fenotipi meno frequenti (3+1: ricombinanti doppi) rispetto ai più frequenti (71+73: parentali); risulta che il gene mediano è C; si sommano le frequenze di tutti i fenotipi che derivano dalla ricombinazione fra A e C (cioè Ac.. e aC..): dalla ricombinazione fra A e C, non accompagnata dalla ricombinazione fra C e B (cioè ABc: 16 e abC: 20) e dalla ricombinazione fra A e C, accompagnata dalla ricombinazione fra C e B (cioè Abc: 3 e aBC: 1) e si divide per il totale della progenie (200).

Problema 8: risposta: 1) AABBcc x aabbCC 2); C; 3) A-C = 33 um; C-B=17um 4) circa 0,54

Spiegazione: 1) le classi fenotipiche più frequenti (AaBbcc e aabbCc, in totale 530/1000) identificano i gameti con le combinazioni parentali degli alleli, fra loro complementari: ABc e abC; 2) le classi fenotipiche meno frequenti (AaBbCc e aabbcc, in totale 30/1000) identificano i gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a doppio crossing over: ABC e abc; il gene che in q uesti gameti va in trans rispetto alle combinazioni parenteli degli altri 2 geni è C; 3) le classi fenotipiche che mostrano la ricombinazione esclusivamente fra A e C (AabbCc e aaBbcc, in totale 300/1000) identificano i gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a un singolo crossing over fra A e C; le classi fenotipiche che mostrano la ricombinazione esclusivamente fra B e C (Aabbcc e aaBbCc, in totale 140/1000) identificano i gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a un singolo crossing over fra B e C; la distanza di mappa fra 2 geni si misura come rapporto percentuale fra la frequenza totale dei gameti che presentano le combinazioni ricombinanti di alleli per quei 2 geni e la fraquenza totale dei gameti; la frequenza totale dei gameti che presentano le combinazioni ricombinanti di alleli per 2 geni si misura sommando la frequenza dei gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a un singolo crossing over fra i 2 geni con quella dei gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a doppio crossing over; quindi la distanza fra A eC  è pari a 100x(300+30)/1000, cioè 33 Unità di Mappa ; la distanza fra B e C è pari a 100x(140+30)/1000, cioè 17 Unità di Mappa; 4) il coefficiente di coincidenza è dato dal rapporto fra la frequenza osservata dei gameti con le combinazioni ricombinanti dovute a doppio crossing over e la loro frequenza attesa, nell’ipotesi che i 2 crossing over siano eventi reciprocamente indipendenti; la frequenza osservata è 30/1000; la frequenza attesa si calcola come prodotto delle distanze di mappa espresse come frequenze relative (0,33 invece di 33% e 0,17 invece di 17%) moltiplicato per il numero totale dei gameti osservati (1000); il risultato è 56,1; il coefficiente di coincidenza è pari a 30/56,1.
Problema 9: risposta: 34%.
Spiegazione: questo è il problema inverso rispetto al problema 8; la percentuale attesa delle combinazioni ricombinanti dovute a doppio crossing over, in assenza di interferenza, è pari a 0,15x0,2x100=3%; la frequenza  percentuale attesa delle combinazioni ricombinanti aBC + Abc è pari a 20%-3%=17%; la frequenza percentuale attesa delle combinazioni ricombinanti AaBC + AbC è pari a 15%-3%=12%; la frequenza percentuale attesa della combinazioni parentali è pari a 100%-(12%+17%+3%)=68%; la combinazione ABc è una delle 2 combinazioni parentali, pper cui la sua frequenza percentuale attesa è pari alla metà.  La seguente tabelle descrive le frequenze percentuali attese per tutti i genotipi aploidi
	Genotipo
	Percentuale

	ABC
	6%

	ABc
	34%

	AbC
	1,5%

	aBC
	8,5%

	Abc
	8,5%

	aBc
	1,5%

	abC
	34%

	abc
	6%


Problema 10: risposta: 3%.
Spiegazione: ci si aspetta che la percentuale  totale dei genotipi ricombinanti per i geni A e B (AaBb e aabb)  nella F2 sia del 12%; di questi solo aabb corrisponde al genotipo della madre; quindi la frequenza che ci si aspetta di questi genotipi è pari al 6%; ma, perché il genotipo degli individui della F2 sia identico a quello della madre occorre che anche c sia in omozigosi; dunque il genotipo aabbCc non corrisponde al requisito dell’esercizio, mentre risponde il genotipo aabbcc, la cui frequenza è pari al 3%; infatti gli alleli C e c segregano in maniera indipendente rispetto ad A-a e B-b; quindi la frequenza di aabbCc ed aabbcc ci si aspetta che sia uguale.

Problema 11: risposta: 1% 

Spiegazione: i gameti abc sono il prodotto di un doppio crossing over in un individuo AbC/aBc, cioè le cui combinazioni parentali sono AbC e aBc; a partire dalla distanza tra A e B (20 unità di mappa) e tra B e C (10 unità di mappa), che descrivono rispettivamente la probabilità di ricombinazione fra A e B e fra B e C, è possibile stabilire la probabilità del verificarsi simultaneo della ricombinazione fra A e B e fra B e C, cioè di quel doppio crossing over da cui derfivano i gameti abc; si calcola la probabilità composta effettuando il prodotto fra le probabilità di entrambi gli eventi di ricombinazione: 20% x 10% = 2% (anche 0,2 x 0,1 = 0,02); ma abc è solo uno dei due prodotti complementari della doppia ricombinazione (l’altro è ABC); per questo la sua frequenza attesa è pari alla metà di quella dei prodotti complessivi del doppio crossing over, cioè la metà del 2%.
Problema 12: risposta 22.

Spiegazione: la domanda riguarda tutti gli aschi che presentano una segregazione in MII per c, non solo gli aschi che una segregazione in MII solo per c; per questo la frequenza attesa degli aschi che segregano im MII per un dato gene è semplicemente il doppio della distanza di mappa (si ricorda che la distanza di mappa fra un gene e il centromero è pari alla frequenza percentuale delle combinazioni ricombinanti fra essi, che è pari alla metà della frequenza degli aschi che segregano in MII).
Problema 13: risposta: 1) sullo stesso cromosoma, sullo stesso braccio; il gene Aè il più vicino al centromero; centr.-A= 2,5u.m.; A-B=5u.m.; 2) su due cromosomi diversi; centr.-A= 4u.m.; centr.-B=6u.m.; 3) sullo stesso cromosoma, su due bracci diversi; centr.-A= 5u.m.; centr.-B= 3,5u.m.; A-B=8,5u.m.; 4) sullo stesso cromosoma, sullo stesso braccio; il gene B è il più vicino al centromero; centr.-b= 6,5u.m.; b-a=4,5u.m..
Spiegazione: si ricorda che negli aschi ordinati si calcola la distanza di mappa dividendo per 2 la frequenza di segreganti MII per i geni interessati; nel problema proposto in 2 incroci (il 1° e il 4°), entrambi i geni (A e B) presentano la segregazionein MII (asco della 4° colonna, per entrambi gli incroci) o solo il gene A (asco della 5° colonna, per l’ incrocio 4) o solo il gene B (asco della 3° colonna, per l’incrocio 1); quindi in questi 2 incroci entrambi i geni sono sullo stesso braccio cromosomico, poiché la frequenza degli aschi che segregano in MI per entrambi i geni può presentare una frequenza non trascurabile solo se i 2 geni sono sullo stesso braccio cromosomico; in questo caso la distanza fra il gene più vicino al centromero e il centromero stesso si misura dalla metà della frequenza dei segreganti MII per entrambi i geni; la distanza fra il gene più vicino e quello più lontano si misura dalla metà della frequenza dei segreganti MII per un solo gene (3° e 5° colonna); la distanza fra il gene più lontano e il centromero è semplicemente la somma delle prime 2. Negli incroci 2 e 3 segregano in MII sia A da solo che B da solo; (aschi della 3° e 5° colonna); quindi i geni si trovano o su due bracci diversi dello stesso cromosoma e sono separati dal centromero o su 2 cromosomi diversi; l’incrocio 3 presenta una sola classe di segreganti in MI per entrambi i geni, cioè la classe dei parentali; perciò, non essendoci ricombinazione senza crossing over, cioè senza segregazione in MII, i geni in questione si trovano sullo stesso cromosoma; l’incrocio 3 presenta 2 classi di uguale numerosità di segreganti in MI per entrambi i geni: una classe delle combinazioni  parentali e una di quelle ricombinanti; perciò essendoci ricombinazione senza crossing over, cioè senza segregazione in MII, i geni in questione si trovano su 2 cromosomi diversi; la distanza fra ciascun gene e il centromero si misura dalla metà della frequenza dei segreganti MII per quel gene; se i 2 geni in esame sono su 2 bracci diversidello stesso cromosoma, la distanza fra i 2 geni è semplicemente la somma delle 2 distanze fra di essi e il centromero; se i 2 geni in esame si trovano su 2 cromosomi diversi, non ha senso il concetto di distanza fra di loro.
Problema 14: risposta:

	incrocio
	aschi

	
	a,b

a,b

a+,b+

a+,b+
	a+,b

a+,b

a,b+

a,b+
	a,b+

a,b

a+,b+

a+,b
	a,b+

a+,b

a,b+

a+,b
	a,b+

a+,b+

a,b

a+,b

	1
	0
	80
	0
	10
	10

	2
	70
	0
	10
	0
	20


Spiegazione: sia dotta il procedimento inverso rispetto al problema precedente: cioè si moltiplica per 2 la distanza fra i geni per calcolare la frequenza attesa dei corrispondenti segreganti MII; nel 1° incrocio i 2 geni si trovano sullo stesso braccio cromosomicoe il gene B è quello più vicino al centromero, quindi la sua distanza  dal centromero ci consente di prevedere direttamente la frequenza attesa dei segreganti MII per entrambi i geni (4° colonna), mentre la distanza fra i 2 geni è calcolabile come la differenza delle rispettive distanze dal centromero (A-B= A-centr – B-centr: 10=20-10); la distanza fra i 2 geni ci consente di prevedere la frequenza attesa dei segreganti in MI per B e in MII per A (5° colonna); nel 2° incrocio i geni si trovano su 2 bracci diversi sullo stesso cromosoma; le rispettive distanze dal centromero ci consentono di prevedere le frequenze dei segreganti in MI per B e in MII per A (5° colo.nna) e dei segreganti in MI per A e in MII per B (3° colonna). 
Problema 15: risposta: …- m-h-b-c-a-w-d-j-e-y-f-n- g-z-k-x-t-s-i-l-o-u-v-r-q-m-….
Spiegazione: tenendo conto che le sequenze di ingresso dei segmenti cromosomici nei diversi ceppi possono essere invertite fra loro, basta mettere in sequenza i geni, in modo che ciascuno di essi sia sempre affiancato dagli stessi 2geni adiacenti.
Problema 16: risposta: A-C=10u.m.; C-B=5u.m..
Spiegazione: Per come è condotto l’esperimento, il gene A, che è l’ultimo a entrare, è il gene selezionato; per identificare il gene mediano si cerca la classe di ricombinanti con frequenza non trascurabile che abbia incorporato 2 geni dall’esogenote; nel nostro caso è la classe AbC; il secondo gene, oltre ad A, che ha preso parte alla ricombinazione, C, è il gene mediano; costruita la sequenza, la distanza fra A e C è data dalla frequenza dei ricombinanti Abc, mentre la distanza fra C e B è data dalla frequenza dei ricombinanti AbC.
Problema 17: risposta:

[image: image3.emf] 

A  


[image: image1]
Spiegazione: le barre orizzontali rappresentano le delezioni nella loro estensione; la linea orizzontale tratteggiata rappresenta il gene rIIB;  le linee verticali mettono in evidenza quali segmenti del gene rII sono mancanti in ciascuna delezione e in quali segmenti del gene vi sia una sovrapposizione di 2 o più delezioni diverse.  I dati presenti nella tabella indicano le sovrapposizioni fra le delezioni: tutte le volte che c’è ricombinazione fra 2 delezioni, manca la sovrapposizione fra di esse; tutte le volte che non c’è ricombinazione fra 2 delezioni, è presente la sovrapposizione fra di esse(vedere diapositiva 26).
Problema 18: risposta:
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A  


[image: image2]
Spiegazione: le barre orizzontali rappresentano le delezioni nella loro estensione; la linea orizzontale tratteggiata rappresenta il gene rII;  le linee verticali indicano la posizione dei siti mutabili entro il gene e la loro presenza in una o più delezioni.  I dati presenti nella tabella indicano l’inclusione dei siti mtabili nelle delezioni: tutte le volte che c’è ricombinazione fra sito mutabile e delezioni, manca la sua inclusione in esse; tutte le volte che non c’è ricombinazione fra fra sito mutabile e delezioni, è presente la sua inclusione in esse (vedere diapositiva 26).
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