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Aula 4 

Thomas Hunt Morgan  
Nobel Prize  - 1933  





HERANÇA MONOGÊNICA 

P1 Flores brancas × P2 

Flores púrpuras 

 

 

F1 100% Flores púrpuras 

 

F2 ¾ púrpuras : ¼ brancas 



Lei da Segregação Independente! 

HERANÇA MENDELIANA PARA 2 OU 
MAIS CARACTERES (2ª LEI) 

 
Em F2 tem-se: 
A_B_  = ¾ x ¾ = 9/16 
A_bb  = ¾ x ¼ = 3/16 
aaB_   = ¼ x ¾ = 3/16 
aabb   = ¼ x ¼ = 1/16 



Mas nem tudo dá certo.... 

Qual frequência esperada em F1? 



E em um cruzamento di-híbrido teste? 

pr+/pr  . vg+/vg      X    pr/pr . vg/vg 

Genótipo Descentes 

pr+ . vg+ 1339 

pr . vg 1195 

pr+ . vg 151 

pr . vg+ 154 



Provas citológicas ... 



Par de homólogos  (ex.  Cromossomo materno 7 e 
cromossomo paterno 7) 

Cada homólogo (ex. 
“cromossomo 7”) se replica 
para dar origem à duas 
cromátides irmãs 

crossing-over, 
recombinação 

EMBARALHAMENTO DOS 
GENES POR CROSSING-OVER 



Troca de material genético entre os cromossomos homólogos  crossing-over 
(ocorre na primeira divisão nuclear). Quanto maior a distancia entre os genes 
mais chances de crossing over. Maior a taxa de recombinantes!!!! 

Pareamento dos cromossomos homólogos 

Crossing-over 

Quiasmas 

Recombinação homóloga 

RECOMBINAÇÃO HOMÓLOGA 



Morgan e colaboradores atribuíram genes aos 4 
cromossomos de Drosophila 

Alfred Sturtevant 



Cálculo da fr: no Cruzamento-Teste: 

fr = r = Σ tipos recombinantes 

N 

 

A distância entre os genes é função 
da frequência de recombinação 



O crossing-over é o processo pelo qual os dois 
cromossomos de um par homólogo trocam 
segmentos iguais entre si. O crossing-over 
ocorre na Prófase I durante a meiose I. Na 
interfase, o cromossomo se replicou em duas 
cadeias - as cromátides irmãs. Os dois 
cromossomos homólogos de um par sinapse. 
Enquanto os cromossomos são sinapsados, 
quebras ocorrem em pontos correspondentes 
em duas das cromátides não-irmãs. Como 
resultado, uma nova combinação de alelos é 
produzida no cromossomo - isso é chamado de 
recombinação. 

Note que há 4 cromátides e só 2 envolvidas no crossing (ou permuta):  
a frequência de crossing é o dobro da frequência de recombinação 



Genótipo 
 

A   B   C 
a    b    c 

Meiose sem 
crossing 

A   B   C 

 

a    b   c 

Meiose com 
crossing (A-B) 

A   B   C 

 

a    b   c 

Meiose com 
crossing (B-C) 

A   B   C 

 

a    b    c 

Meiose com 
duplo crossing 

A   B   C 
 

a    b    c 

Por diferença: 

ABC = 34% 

abc = 34% 

100 – 32 = 68% 

ABC= 5% 

abc = 5% 

Abc = 5% 

aBC = 5% 

ABC = 2,5% 

abc = 2,5% 

ABc = 2,5% 

abC = 2,5% 

ABC = 0,5% 

abc = 0,5% 

AbC = 0,5% 

aBc = 0,5% 

Supor eventos de crossing (meiose) 20%     10%            20% × 10% = 2% 

Gametas do F1 (triplamente heterozigótico): 

Somando os gametas parentais:  

ABC = 34 + 5 + 2,5 + 0,5 = 42%   abc = 34 + 5 + 2,5 + 0,5 = 42% 

 
Total = 42(ABC) + 42(abc) + 5(Abc) + 5(aBC) + 2,5(Abc) + 2,5(aBC) + 0,5(AbC) + 0,5(aBc) 

= 84 + 10 + 5 + 1 = 100% ✓ 



Gametas do F1 

triplamente 
heterozigótico: 

Genótipo 
 

A   B   C 
a    b    c 

ABC = 42% 

abc = 42%   

Abc = 5% 

aBC = 5% 

ABc = 2,5% 

abC = 2,5% 

AbC = 0,5 % 

aBc = 0,5% 

Total = 100% 

Cálculo das distâncias: 
 
Distância entre A e B = 5 + 5 + 0,5 + 0,5 = 11 cM ou 11% 
 
Distância entre B e C = 2,5 + 2,5 + 0,5 +0,5 = 6 cM ou 12%  
 
Distância entre A e C = 11 + 6 = 17 cM ou 17% 
 

Mapa genético: 
 
 

       
 

A            B        C 



Analise a progênie oriunda do cruzamento teste ABC × abc 
         
     
Determine a distância entre os genes A, B e C: 

Progênie No de 
indivíduos 

ABC/abc  410 

abc/ abc 430 

Abc/ abc 55 

aBC/ abc 45 

ABc/ abc 24 

abC/ abc 26 

AbC/ abc 5 

aBc/ abc 5 

Total 1.000 

Distância entre  A-B = Σ R/ N = 55 + 45 + 5 + 5 = 11% ou 11 cM 
    1.000 
Distância B-C = 24 + 26 + 5 + 5 = 6% = 6 cM 
  1.000 
Distância A-C = 55 + 45 + 24 + 26 = 15% = 15 cM 
  1.000 
 
• Note que a distância calculada entre os genes extremos é menor 

que a real 
 
• Corrigindo: Distância AC = Distância calculada + 2 x Freq DR 

observada = 15% + 2 x [(5 + 5)/1.000 x 100] = 15% + 2 x 
[(10/1.000) x 100] = 15% + (2 x 1%) 15% + 2% = 17% ou 17 cM 
 

• Note que é preciso trabalhar sempre com a mesma unidade. 



Diferentes linhas puras (ou homozigotos), 
contrastantes, que podem ser cruzadas e 
dar origem ao F1 com o mesmo fenótipo, 
supondo tripla dominância: 
 
ABC/ABC x abc/ abc → F1 : ABC/abc 
 
AbC/ AbC x aBc /aBc → F1 : AbC/aBc 
 
Abc/Abc  x aBC/aBC → F1 : Abc/aBC 
 
aBC/ aBC x Abc/Abc → F1 : aBC/Abc 
 
abC/ abC x ABc/ ABc → F1 : abC/ABc 
. 
. 
. 
Qualquer um desse híbridos F1 podem ser 
submetidos ao cruzamento-teste para o 
cálculo da distância entre os genes  

Progênie do 
cruz.-teste 

No de 
indivíduos 

+++/abc 330 

abc/ abc 320 

+b+/ abc 64 

a++/ abc 10 

a+c/ abc 66 

++c/ abc 100 

+bc/ abc 15 

ab+/ abc 95 

Total 1.000 

Progênie do 
cruz.-teste 

No de 
indivíduos 

+++/abc 330 

abc/abc 320 

+b+/ abc 64 

a+c/ abc 66 

++c/ abc 100 

ab+/ abc 95 

+bc/ abc 15 

a++/ abc 10 

Total 1.000 

Passo a passo....   

 
1. Reescrevo a tabela 

https://www.youtube.com/watch?v=D3fPuqJ_Fls 



2. Identifico as classes com maior número de indivíduos (são os parentais)  
 +++  (330) 
 abc  (320) 

Progênie do 
cruz.-teste 

No de 
indivíduos 

+++ /abc 330 

abc /abc 320 

+b+ / abc 64 

a+c / abc 66 

++c / abc 100 

ab+ / abc 95 

+bc / abc 15 

a++ / abc 10 

Total 1.000 

3. Identifico as classes com menor número de indivíduos (DRs)  
 +bc   (15) 
 a++  (10) 

4. Comparo os genótipos (parentais com DRs) e identifico o gene 
diferente entre as classes. O gene a, portanto, é o gene que está 
no centro do mapa  
 A ordem correta é bac ou cab (tanto faz) 
 
5. Construo o genótipo do F1 = +++/bac 
 
6. Calculo as distâncias entre b ▬ a, a ▬ c, e b ▬ c 
 
b ▬ a = 64 + 66 + 15 + 10 = 155/1.000 = 15,5 cM 
a ▬ c = 100 + 95 + 15 + 10 = 220/ 1.000 = 22 cM 
b ▬ c = 64 + 66 + 100 + 95 = 325/ 1.000 = 32,5 cM 
Corrigindo: 32,5 + 2 x FDR obs. = 32,5 + [2 x (10+15/1.000)] = 
32,5 + 2 x [(25/1.000) x 100)] = 32,5% + 2 x 2,5% = 37,5 cM 

B 15,5  A 22  C 



Xd-hY 

Quanto maior a frequência de recombinação entre dois genes (ou locos), 
mais distantes eles estão, ou seja, quanto menor é a frequência de 
recombinação entre dois locos, mais próximos fisicamente eles estão.  
Há regiões no cromossomo nas quais não há crossing over: próximo dos 
centrômeros, por ex. 
Ver: https://www.khanacademy.org/science/ap-biology/heredity/non-
mendelian-genetics/a/linkage-mapping 





mutante 

silvestre 

Em qual cromossomo estão os genes que sofreram as mutações estudadas? 



Exercício: Observe o mapa do cromossomo II de Drosophila. 
Calcule o quanto se espera de cada classe fenotípica na progênie de um cruzamento-teste 
entre moscas com corpo cinza (+), olhos vermelhos (+) e asas normais (+) e moscas com 
corpo negro (b), olhos cinnabar (c) e asas vestigiais (vg). 
Importante: suponha que apenas 50% dos DR esperados ocorreram (ou seja, houve uma 
interferência de 50% na probabilidade teórica de ocorrência de duplo crossing-over). 



LISTA DE EXERCÍCIOS... 


