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Funcoes

Mapeamento. Introdu¢cao ao

MAPMAKER/EXP.
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ANALISES MULTIPONTO

Discuta argumentos biolégicos
que justifiquem o emprego de
anilises multiponto. Na sua opi-
niao, as andalises baseadas em
Cadeias de Markov usam pressu-
posicoes que se aproximam das
situacoes reais? Justifique.
FUNCOES DE MAPEA-
MENTO

Uma das razoes para usar fun-
¢oes de mapeamento é que as fra-
¢oes de recombinacao entre os lo-
cos ordenados nao sao aditivas, ou
seja, nao é possivel somar dire-
tamente os valores de r para ob-
ter p. ex. o comprimento to-
tal do mapa. Por exemplo, as-
sumindo auséncia de interferéncia
para 3 locos A, B e C ordenados,

Tac =TaB + TBc — 2T4BTBC-

Prove que a igualdade acima é verdadeira caso
seja aplicada a funcdo de Haldane. Em outras
palavras, mostre que mac = map + mpe.

. Compare as funcbes de Haldane e Kosambi

quanto as pressuposi¢Oes que as mesmas utili-
zam (do ponto de vista biologico).
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MAPMAKER/EXP

O conjunto de dados rice.raw (ver
pagina na internet) refere-se a
uma populacao de RIL’s de arroz
que foi genotipada com marcador
RFLP.

Com base no arquivo de dados, mostre quantos
individuos e marcadores foram utilizados. Todos
os locos tiveram segregagdo codominante?

. O MAPMAKER/EXP n8o possuli opgio para

analisar RIL’s diretamente, mas isso pode ser
feito usando um artificio (indicado no arquivo).
Explique como isso é possivel.

Analise esses dados como se fosse de sua respon-
sabilidade produzir o mapa e apresenta-lo em um
publicacdo cientifica. Use o exercicio como um
pretexto para rever e resumir todos os tépicos
apresentados em aula sobre construgdo de ma-
pas de ligagédo.

Obs: esse exercicio com o MAPMAKER/EXP

pode ser feito em grupos com no maximo 4 pes-
soas.
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Para leitura online, acesse
hitp://linkage.rockefeller.edu/soft/mapmaker/
Para download:
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