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Construção de Mapas Genéticos

em Populações F1 Segregantes.

1 ASPECTOS BIOLÓGICOS

1.1 Discuta as razões biológicas que
impedem e/ou di�cultam a ob-
tenção de linhagens endogâmicas
em algumas espécies vegetais. Dê
exemplos de pelo menos 5 espécies
que apresentam essas di�culdades.

2 PSEUDO-TESTCROSS

2.1 Indique um artigo que utilizou
a estratégia de pseudo-testcross
para construção do mapa gené-
tico.

2.2 Dê sua opinião pessoal sobre a
construção de dois mapas separa-
dos vs construção de mapa inte-
grado.

3 SOFTWARE ONEMAP

3.1 Leia o artigo de Margarido et al.
(2007) citado abaixo. Apresente
um resumo de um parágrafo sobre
o mesmo.

3.2 Considere o arquivo de dados
F1.txt disponível na página do
curso. Trata-se de uma simulação.

1. Analise os dados usando o OneMap, justi�cando
e detalhando todos os passos empregados. Use o
exercício como um pretexto para estudar a cons-
trução de mapas genéticos.

2. Apresente críticas, sugestões e correções de erro
sobre o referido software. Em outras palavras,
ajude-nos!

� Obs: esse exercício com o OneMap pode ser feito
em grupos com no máximo 4 pessoas.
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