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Populações de Mapeamento,

Teste da Segregação Mendeli-

ana, Análise de Ligação.

1 INTRODUÇÃO AO R

1.1 Leia o texto �The Friendly Be-
ginners' R Course�, que está
disponível na página do curso.
Visite o site, instale o programa,
etc. Leia também o tutorial
http://www.leg.ufpr.br/Rtutorial/.

2 TESTE DA RAZÃO DE VE-
ROSSIMILHANÇA

2.1 Mostre qual é a relação numérica
entre LRT e LOD. É possível asso-
ciar p-valores ao LOD? Justi�que.

2.2 Em seu clássico experimento,
Mendel (1866) cruzou linhagens
de ervilhas diferentes quanto à
forma (e outras características),
tendo obtido os resultado apresen-
tados na tabela abaixo (população
F2). Considere cada uma das plan-
tas separadamente, e também o
total de sementes.

1. Obter estimativas de máxima verossimilhança
do parâmetro � (probabilidade de uma dada se-
mente ser lisa).

2. Testar usando LRT se esses valores diferem do
esperado sob H0.

3. Caso o gene que controla esse caráter não mos-
trasse dominância, qual distribuição de proba-

bilidades deveria ser usada para analisar esses
dados? Justi�que.

4. Mendel realizou esse mesmo tipo de experimento
para várias outras características (7 ao todo) e
plantas. Seriam esperados falsos positivos nos
seus resultados? Justi�que.

� Nota: observe que essa forma de realizar o teste
é diferente da usual (teste de aderência), embora
também faça uso da distribuição �2.

� Use o R, tanto quanto possível, para fazer o exer-
cício. Tome como base os códigos usados na aula
(ver página do curso).

Planta Sementes lisas Sementes rugosas

1 45 12
2 27 8
3 24 7
4 19 10
5 32 11
6 26 6
7 88 24
8 22 10
9 28 6
10 25 7

2.3 Considere o arquivo de dados
MAIZE.TXT, que refere-se a uma
população F2 analisada com um
marcador codominante (dados na
página do curso).

1. Complete a Tabela 1, realizando assim testes
para a segregação mendeliana de cada marcador.

2. Determine o nível de signi�cância adequado para
as estatísticas LRT e LOD, usando a correção de
Bonferroni.

3. Interpretar os resultados do ponto de vista gené-
tico.
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� Obs: use o programa computacional R, adap-
tando os códigos apresentados na aula (ver pá-
gina do curso).

n1 n2 n3 �̂1 �̂2 �̂3 L(�̂) L(�) LRT p LOD

M1

M2

M3

M4

M5

M6

M7

M8

M9

M10

M11

M12

3 ANÁLISE DE LIGAÇÃO

3.1 Para resolver os exercícios abaixo,
use os dados do retrocruza-
mento apresentados na aula
(MOUSE.TXT; ver na página
do curso) e o software R, tanto
quanto possível.

1. Complete a tabela abaixo, realizando assim tes-
tes da ligação genética (os termos seguem a no-
tação usada em aula).

2. Quantos grupos de ligação foram formados? In-
terprete os resultados.

� Nota: em situações reais, o correto seria testar
a ligação entre todas as combinações dois-a-dois
dos marcadores. Nesse exercício, isso não foi so-
licitado apenas para diminuir o número de cál-
culos necessários.

Marcas r̂ L(r̂) L(r) LRT p LOD

M1 �M2

M2 �M3

M3 �M4

M4 �M5

M5 �M6

M6 �M7

M7 �M8

M8 �M9

M9 �M10

M10 �M11

M11 �M12

M12 �M13

M13 �M14
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