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1 ANÁLISES MULTIPONTO

1.1 Discuta argumentos biológicos
que justi�quem o emprego de
análises multiponto. Na sua opi-
nião, as análises baseadas em
Cadeias de Markov usam pressu-
posições que se aproximam das
situações reais? Justi�que.

2 FUNÇÕES DE MAPEA-
MENTO

2.1 Uma das razões para usar fun-
ções de mapeamento é que as fra-
ções de recombinação entre os lo-
cos ordenados não são aditivas, ou
seja, não é possível somar dire-
tamente os valores de r para ob-
ter p. ex. o comprimento to-
tal do mapa. Por exemplo, as-
sumindo ausência de interferência
para 3 locos A, B e C ordenados,
rAC = rAB + rBC � 2rABrBC.

1. Prove que a igualdade acima é verdadeira caso
seja aplicada a função de Haldane. Em outras
palavras, mostre que mAC = mAB +mBC .

2. Compare as funções de Haldane e Kosambi
quanto as pressuposições que as mesmas utili-
zam (do ponto de vista biológico).

3 MAPMAKER/EXP

3.1 O conjunto de dados rice.raw (ver
página na internet) refere-se a
uma população de RIL's de arroz
que foi genotipada com marcador
RFLP.

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

2. O MAPMAKER/EXP não possui opção para
analisar RIL's diretamente, mas isso pode ser
feito usando um artifício (indicado no arquivo).
Explique como isso é possível.

3. Analise esses dados como se fosse de sua respon-
sabilidade produzir o mapa e apresentá-lo em um
publicação cientí�ca. Use o exercício como um
pretexto para rever e resumir todos os tópicos
apresentados em aula sobre construção de ma-
pas de ligação.

� Obs: esse exercício com o MAPMAKER/EXP
pode ser feito em grupos com no máximo 4 pes-
soas.
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