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Resumo:

Dentro da Biologia, a Genética é uma ciéncia relativamente jovem e vem crescendo
consideravelmente nos ultimos anos. Hoje em dia, ela ocupa grande espaco na midia
estando relacionada a varias questes sociais, tais como a producdo de transgénicos,
clonagem, testes de paternidade, identificacdo de pessoas e pericias, dentre outras.
Talvez por conta disso, essa nova area de conhecimento vem despertando interesse nos
discentes de diferentes niveis de escolaridade. Entretanto, os estudantes apresentam
dificuldades na aprendizagem de temas ligados a Genética. Esta dificuldade se deve nédo
sO a complexidade dos fendbmenos, mas ao fato de que o aprendizado de seus conceitos
exige um alto grau de abstracdo. Atualmente, as aulas praticas sdo utilizadas como uma
“ponte” ligando o contelido das aulas tedricas a compreensao e por vezes provocando
um entendimento mais amplo sobre o0 assunto abordado. Atividades praticas, simulacdes
e jogos, quando mediados de forma correta, sdo elementos importantes no processo de
aprendizagem, e possibilitam ao aluno uma formacdo critica e diferenciada do
conhecimento. Desta forma, com o presente trabalho objetivamos criar um modelo para
0 ensino de mapeamento genético, contribuindo desse modo para as aulas de Genética
Geral da Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ) e que posteriormente
possa alcancar também as salas da Educacdo Basica, mas especificamente o Ensino
Médio. O modelo utilizado no trabalho foi um modelo vegetal baseado na espécie
Solanum lycopersicum (tomate). Para a elaboracdo do mesmo, foram escolhidos trés
genes localizados no cromossomo 5 relativamente proximos. A escolha das
caracteristicas foi baseada na proximidade entre os genes e na facilidade de
representacdo dos fendtipos, os quais foram desenhados em papel diplomata,
digitalizados e impressos para a confecgdo do modelo. Junto com o modelo, foram
elaborados relatérios e um questionario individual, os quais foram utilizados como
forma de avaliacdo da eficiéncia do método. O modelo foi aplicado em duas turmas
praticas da disciplina IB455 Genetica Geral e em seguida, os relatorios e questionarios
individuais foram corrigidos e analisados, comparando-se o percentual de acerto para
cada questdo nas duas turmas de pratica da disciplina IB455 (turmas POl e P02).
Baseado no relato dos estudantes que fizeram a préatica e conforme esperado, 0 modelo
auxiliou na compreensdo da teoria sobre mapeamento genético, sugerindo que 0 mesmo

pode representar mais uma ferramenta auxiliar no processo ensino aprendizagem.

Palavras chave: crossing-over; mapeamento; Solanum lycopersicum; ensino de

geneética

viii



Abstract:

In Biology, Genetics is a relatively young science and has grown considerably in recent
years. Nowadays, it occupies a large space in the media, being related to various social
issues, such as the production of transgenics, cloning, paternity tests, identifications of
corpses, among others. Perhaps due to it, this new area of knowledge is attracting
interest of students of different educational levels. However, the students have
difficulties in learning issues related to Genetics. That difficulty is due not only for the
complexity of the phenomena, but also for the fact that learning its concepts requires a
high degree of abstraction. Currently, practical classes are used as a "bridge"” connecting
the content of theoretical classes to comprehencsion, sometimes causing a broader
understanding of the subject matter. Practical activities, simulations and games, when
mediated correctly, are important elements in the learning process, and allow the student
to have a critical and differentiated formation of knowledge. Thus, this study aimed to
create a model for the teaching of and genetic mapping, thereby contributing to the
General Genetics classes of the Federal Rural University of Rio de Janeiro (UFRRJ) and
also reach the Basic Education, specifically High School. The model used in the study
was a vegetable model biased in the species Solanum lycopersicum (tomato). For the
preparation of the model three genes were chosen, located on chromosome 5, relatively
close. The choice of characteristics is based on proximity between genes and ease of
representation of phenotypes, which would have to be designed in diplomata paper,
scanned and printed for producing the models. Along with the models, reports and an
individual questionnaire were drafted, which were used as a means of assessing the
efficiency of the method. The models were applied in two practice classes of 1B455
General Genetics subject and, after applying the model, reports and individual
questionnaires were fixed and analyzed by comparing the percentage of correct answers
for each question in the two classes (classes P01 and P02). Based on reports made by
students who took the practice and as expected, the model helped in understanding the
theory of genetic mapping, suggesting that it may represent an auxiliary tool in the

learning process.

Keywords: crossing-over; mapping; Solanum lycopersicum; genetics education
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I-INTRODUGCAO

Todo aluno do curso de Ciéncias Bioldgicas Modalidade Licenciatura da
UFRRJ, apresenta na sua matriz curricular a disciplina IE 602 (Ensino de Biologia I).
Durante as aulas desta disciplina a professora convida os alunos a participarem de um
grupo de discussdes denominado GEPEnBIO (Grupo de Estudos e Pesquisas em Ensino
de Biologia) coordenado pela professora Lana Fonseca do Instituto de Educacédo da
UFRRJ, onde acontecem discussfes sobre temas atuais relacionados a disciplina de
biologia. Durante o periodo em que cursei esta disciplina, tive a oportunidade de
acompanhar algumas reunides do grupo onde surgiram discussdes sobre variabilidade
genética, que me chamaram a atencdo, pois me interessava por alguns assuntos
abordados na disciplina 1B 455 (Genética Geral). Foi quando me atentei para a
importancia do Mapeamento Genético e de como a variabilidade esta presente no nosso
dia-a-dia.

No6s humanos somos todos da espécie Homo sapiens, e apesar das semelhancas,
apresentamos muitas diferencas entre nés. Por que apesar das semelhancas com seus
pais, vocé também possui caracteristicas diferentes deles? Ou caracteristicas
intermediarias? Por que apesar de sermos todos Homo sapiens exibimos tanta variedade
de caracteres?

A hereditariedade é um dos aspectos mais relevantes do mundo natural, além de
ser facilmente observavel: o dono de um céo, por exemplo, logo vé o que acontece com
0 cruzamento de um cachorro marrom com outro preto; pais € mées, consciente ou
inconscientemente, percebem o aparecimento de suas proprias caracteristicas nos filhos.
Entretanto, as criangas assim como os filhotes dos cées, ndo séo apenas uma simples
mistura das caracteristicas dos seus genitores (Watson, 2005).

Baseada nestas observagdes e considerando-se a importancia e a inser¢do dos
assuntos relacionados a Genética na atualidade, surgiu em conversa com a professora
Maria Amélia responsavel pela disciplina IB 455, a ideia da elaboragdo de um modelo
didatico para o ensino de mapeamento genético inspirado em um sistema vegetal.

Considerando-se que o0 mapeamento genético é baseado na ocorréncia de
crossing over, vamos dar continuidade fazendo um breve relato sobre a histéria do

crossing over, até chegarmos ao mapeamento genetico e sua relevancia.



1.1 — Histdria do Crossing over

O enredo da variabilidade genética comecgou a ser desvendado com o monge
Gregor Mendel (1822-1884). Mendel, em seus estudos em variedades de ervilhas de
cheiro do género Pisum, prop6s a hipotese da segregacdo independente (Durbano,
2014), que corresponde & primeira Lei de Mendel, e a hipotese de independéncia dos
caracteres, que se refere a segunda Lei de Mendel. A primeira Lei relata que cada
individuo possui dois fatores para uma determinada caracteristica, 0s quais se separam
durante a formacdo dos gametas. Deste modo, em organismos diploides (2n) quando
ocorre a formacdo dos gametas cada alelo ird para uma célula diferente, ou seja,
segregam-se. Nesta hipdtese, também €é mencionado o conceito de dominéncia e
recessividade dos genes. J& a segunda Lei retrata a hipotese da independéncia dos
caracteres, ou seja, fatores (genes nos dias atuais) que influenciam caracteristicas
diferentes se separam de forma independente durante a formac&o dos gametas. Apesar
dos trabalhos de Mendel terem grande relevancia nos dias de hoje, naquela época seu
trabalho ndo foi reconhecido, assim, o atualmente conhecido como Pai da Genetica
faleceu sem receber os créditos por seus trabalhos (Pierce, 2004).

Hugo de Vries, Erich Von Tschermak e Carl Correns, que eram botanicos, foram
0s responsaveis pela redescoberta dos trabalhos de Mendel. Ao realizarem
experimentacdes com plantas, eles encontraram resultados semelhantes ao de Mendel,
entretanto essa redescoberta s6 se deu no seculo XX (Pierce, 2004).

A partir de 1900, pesquisadores como Willian Bateson (1861-1926), naturalista
inglés, dedicaram-se a testar se os principios apresentados por Mendel no estudo das
ervilhas se aplicavam também a outros organismos, tanto vegetais quanto animais.
Sendo assim, em 1902, ao realizarem cruzamentos experimentais com a planta
Matthiola, Bateson e sua colaboradora Edith R. Saunders (1865-1945) observaram que
algumas caracteristicas eram herdadas juntas, o que contrapunha os estudos de Mendel.
Entretanto, apesar de mencionarem esses dados, ndo mostraram uma explicacdo para
este acontecimento. Mais tarde, Bateson, Saunders e Punnett (1905-1989) observaram
0s mesmos resultados em outro género de ervilhas de cheiro, encontrando uma
associacdo entre a cor das flores e o formato do pélen. Esses achados contrariavam o
principio de segregacdo independente (Durbano, 2014).

Embora Bateson ndo considerasse que os fatores herdaveis apresentados por
Mendel estivessem localizados nos cromossomos, seu contemporaneo Carl Erick (1864-

1933), botanico aleméo, que também trabalhava com cruzamentos experimentais com
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plantas, incluindo a Matthiola, considerou que os fatores herdaveis poderiam ser
transportados pelos cromossomos (Durbano, 2014).

Neste periodo, muitos pesquisadores buscavam respostas para 0s resultados
intrigantes que ndo pactuavam com 0s principios propostos por Mendel. Em 1909,
Franz Alphons Janssens (1865-1924) ao estudar a espermatogénese em uma espécie de
salamandra, propds a teoria da quiasmatipia. Em seus estudos citologicos, Janssens
observou na meiose a presencga de cromossomos duplos que pareciam estar ligados em
suas extremidades. O pesquisador chamou os pontos de ligagdo de “quiasmas” e propds
que nestes pontos 0S cromossomos se tocavam e trocavam parte de seus filamentos com
0s seus homologos, o que atualmente conhecemos como crossing over ou permuta
(Durbano, 2014) (Figura 1).

<

Quiasmas

-

Figural: Presenca de varios quiasmas durante a meiose. Fonte: Griffiths et al 2008.

Apds 1910-1911, o zodlogo Thomas Hunt Morgan (1866-1945), forte opositor
as teorias de Mendel, passou a adotar uma linha neomendeliana ao realizar
experimentos com Drosophila melanogaster. Em seus estudos, Morgan observou
inimeros casos em que determinadas caracteristicas eram herdadas de maneira
associada. Morgan e seus colaboradores nomearam esse evento de linkage (ligacdo)
(Durbano, 2014).

A primeira comprovagédo citologica do crossing over aconteceu, entretanto, em
1931, quando Harriet Creighton (1909-2004) e Barbara McClintock (1902-1992) deram
evidéncias que 0s genes estavam posicionados nos cromossomos ao realizarem
experimentos com uma estirpe de milho que continha cromossomos homdlogos
distinguiveis, apresentando evidéncias genéticas da ocorréncia de crossing over (Pierce,

2004; Durbano, 2014). O termo “cromossomos homodlogos” se refere aos dois
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elementos de um par de cromossomos, sendo um de origem materna e outro de origem

paterna (Figura 2).

Homologos Heterdlogos

Figura 2: Os 23 pares de cromossomos homologos encontrados em células humanas. Fonte: Griffiths et
al 2008.

1.2 - Crossing over e diviséo celular

Atualmente, é sabido que cada par de cromossomos homdlogos apresenta muitos
genes e que cromossomos de um mesmo par trocam partes correspondentes entre si.
Este processo de permuta, conhecido como crossing over, ocorre durante o processo de
divisdo celular conhecido como meiose. A meiose (Figura 3) € um tipo especial de
divisdo celular que ocorre para producdo dos gametas, no qual as células sofrem duas
divisdes sucessivas, com uma Unica replicacdo de cromossomos, originando desta forma
células com metade dos cromossomos da célula original (células haploides). Este
processo € diferente do que ocorre durante a mitose (Figura 3), tipo de divisdo celular
que ocorre nas células somaticas para o crescimento do organismo e reposic¢do celular,
no qual o crossing over ndo ocorre, e onde as células passam por uma unica divisao
celular, com Unica replicacdo de cromossomos, originando células filhas geneticamente

idénticas a célula parental (Pierce, 2004; Farah, 2007).
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Figura 3: Comparacéo entre mitose e meiose. Fonte: Alberts et al 2010.

Durante a meiose, 0s pares de cromossomos homdlogos alinham-se, colocando
os alelos correspondentes lado a lado. Em seguida, em pontos escolhidos ao acaso, 0s
cromossomos sobrepdem-se e ocorre a permuta de segmentos correspondentes (crossing
over ou recombinacdo). Desta forma, quando os cromossomos homdlogos se separam,
cada um apresenta uma nova combinacdo de alelos (cromossomos recombinantes)
(figuras 4 e 5). A ocorréncia deste processo, entretanto, depende das distancias entre 0s
genes nos Cromossomos.

Esse mecanismo de permuta, aliado as variacOes alélicas presentes em cada par
de homologos, sdo os responsaveis pela variabilidade existente nos gametas formados,
de forma que é impossivel para um casal, em fertilizagdes diferentes, gerar dois filhos
idénticos (Farah, 2007).

Paquiteno Dipléteno Diacinese

Leptoteno Zigoéteno

* Ocorre espessamento
cromossomico maximo.

* Cromossomos ja * Pareamento é iniciado. « Pareamento é completado. « Comeca repulsao entre

duplicados. « Complexo sinaptonémico  * Cromossomos espessam. homélogos.
* Complexo sinaptonémico desenvolve-se mais. « Ocorre crossing-over. * Quiasmas sao claramente  * Quiasmas desaparecem
comeca a aparecer. visiveis. * Cromossomos movem-se

* Cromossomos sao
mantidos juntos nos
quiasmas e no centrdmero.

para placa equatorial.

Figura 4: Representagdo esquematica do pareamento de cromossomos homologos durante a meiose.
Fonte: Griffiths et al 2008.
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Quatro produtos da meiose
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Figura 5: Representacdo dos produtos cromossomicos gerados ap6s um evento de crossing over. Fonte:
Snustad, 2008.

1.3 - Mapeamento cromossomico e sua importancia

Uma vez que cada gene ocupa uma posicdo determinada dentro de um
cromossomo, é possivel se construir um mapa do genoma de um organismo,
localizando-se cada um de seus genes em seu respectivo endereco ou loco. Existem dois
tipos de mapas que podem ser construidos, 0 mapa genético, baseado na frequéncia de
recombinacédo (crossing over), e o mapa fisico, baseado nas distancias fisicas ao longo
do cromossomo, em geral expresso em pares de base (Pierce, 2004).

Através de um mapeamento cromossémico, pode-se determinar a localizacéo
das regides do genoma responsaveis pela expressdo das caracteristicas e a quantificacao
da sua importancia para a expressdo do fenétipo (Rocha et al, 2003). Este tipo de analise
permite a localizacdo das regides cromossdémicas responsaveis por caracteristicas
quantitativas de interesse econdmico, sendo de suma importancia para os estudos de
melhoramento genético animal e vegetal. Além disso, 0 mapeamento permite estudos
em varias areas, como estudos de sintenia (relativo a localizacdo de dois ou mais genes
em um mesmo cromossomo) em espécies relacionadas, a clonagem de blocos de genes
de interesse e o diagnostico precoce de uma condicdo de saude, além de fornecer
evidéncias se uma doenca hereditaria estd ligada a um ou mais genes (Rocha et al,
2003).

1.3.1 — Mapeamento fisico

O mapeamento fisico é confeccionado através de varias estratégias que fornecem
informacdes sobre a localizacdo dos genes nos cromossomos, e pode se apresentar em
diferentes niveis de detalhamento dependendo da estratégia utilizada. No nivel mais
detalhado de mapeamento fisico, a distancia entre os genes é medida pelo nimero de

pares de bases entre eles. Dentre as estratégias utilizadas para o mapeamento fisico,
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podemos citar a dosagem génica, a producdo de células somaticas hibridas, a

hibridizac&o in situ, e o sequenciamento, dentre outras (Farah, 2007).

1.3.2 — Mapeamento genético

Alfred Henry Sturtevant (1891-1970), colaborador de Morgan em seus
experimentos com Drosophila, construiu os primeiros mapas cromossomicos a partir do
principio que os fatores herdaveis estavam localizados linearmente nos cromossomos e
que a distancia entre os fatores (genes) era proporcional a frequéncia de crossing over,
dando origem aos primeiros mapeamentos genéticos (Durbano, 2014).

Em um mapeamento genético, a distancia entre os genes é estimada a partir da
ocorréncia de recombinacOes encontradas entre genes localizados no mesmo
cromossomo (Snustad et al; 2008), ou seja, € dependente da ocorréncia de crossing
over. A frequéncia de crossing over, entretanto, € subordinada a distancia entre os
genes, de forma que, quanto mais distantes, maior a incidéncia de recombinagéo entre
eles. Por outro lado, quanto menor for a distancia entre os genes, menor serd a
possibilidade de ocorréncia de crossing over entre eles e, desta forma, maior a tendéncia
dos genes serem transmitidos juntos. Neste caso, dizemos que 0s genes estdo ligados
(Farah, 2007). Segundo 0os mesmos autores, dois genes sdo considerados ligados quando
a probabilidade de ocorréncia de crossing over entre eles for menor do que 50%.

Como Thomas Hunt Morgan (1866-1945) foi o geneticista que prop0s a teoria
de ligacdo dos genes nos cromossomos, em sua homenagem, a unidade de medida
utilizada em mapas genéticos foi denominada de centiMorgan (cM) ou unidades de
mapa (u.m). Uma unidade de mapa é correspondente a 1% de probabilidade de que
haja recombinacdo, ou seja, 1% de possibilidade de que os genes ligados se segreguem
durante a meiose (Farah, 2007).

Os mapas genéticos podem ser construidos fazendo-se uma série de cruzamentos
teste entre pares de genes e examinando-se as frequéncias de recombinagéo entre eles
(cruzamentos de dois pontos), entretanto, este tipo de enfoque néo é tdo eficiente, pois
s830 necessarios varios cruzamentos de dois pontos para que a ordem dos genes num
cromossomo possa ser estabelecida. Um meétodo mais eficiente de mapeamento é feito
através do cruzamento teste com trés genes, também chamado de mapeamento de trés
pontos.

O mapeamento de trés pontos consiste em cruzar um individuo triplo
heterozigoto com um triplo recessivo. A prole de um cruzamento deste tipo € composta

de oito classes fenotipicas (figura 6). As duas classes fenotipicas mais abundantes
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apresentam o mesmo fenétipo dos parentais, ou seja, sdo resultantes de gametas cujos
cromossomos ndo sofreram recombinagdo. As demais classes, presentes em menor
quantidade, sdo compostas por fenotipos recombinantes. Dentre 0s
recombinantes, as duas classes que apresentam o menor numero de individuos, sdo as
classes resultantes de crossings duplos. A presenca de crossings duplos (os quais ndo
sdo notados num cruzamento de dois pontos) permite determinar a ordem correta dos
genes no cromossomo. Segundo Pierce (2004), pode-se montar a ordem dos genes
comparando-se o fendtipo do grupo onde ocorreu o crossing duplo com o fendétipo

parental e observando-se qual dos alelos muda de conformacgédo com relagdo aos outros.
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Figura 6: Representacdo das classes fenotipicas no cruzamento teste de um mapeamento de 3 pontos.

Fonte: Pierce, 2004.
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Apols a determinacdo da ordem dos genes, pode-se obter o comprimento ou
distancia das regides entre dois genes especificos, somando-se as classes onde se
constatou a ocorréncia de crossing entre eles e dividindo-se pelo nimero total da prole.
Isso gera uma porcentagem de ocorréncia de crossing, e desta forma, obtém-se a
distancia em unidades de mapa.

Vamos utilizar os valores encontrados na figura 6 para exemplificarmos isto. As

classes apresentam o0s seguintes valores:

- N&@o recombinantes: selvagem (283); escarlate, ébano, sem espinhos (278);

- Classes com crossing Unico entre st-ss: sem espinhos, ébano (50); escarlate
(52);

- Classes com crossing Unico entre ss-e: ébano (43); escarlate, sem espinhos
(41);

- Classes com crossing duplo: sem espinhos (5) e escarlate e ébano (3).

Porcentagem de recombinacdo st-ss=

(50+52+5+3) x 100%= 14,6% = 14,6 unidades de mapa (ou centiMorgans)
755

Porcentagem de recombinagé&o ss-e=

(43+41+5+3) x 100%=12,2% = 12,2 unidades de mapa (ou centiMorgans)
755

Fonte: Pierce, 2004.

O calculo representado acima leva em consideracdo que cada evento de crossing
over é independente, ou seja, que a ocorréncia de um crossing ndo influéncia na
ocorréncia de outro. Entretanto frequentemente, 0s crossing overs nao sdo eventos
independentes, de forma que a ocorréncia de um evento tende a inibir a ocorréncia de
crossing na mesma regido. Desta forma, os crossing overs duplos s&o menos frequentes
que o esperado, sendo este fendbmeno denominado de interferéncia.

O grau de interferéncia pode ser calculado. Para isto, em primeiro lugar deve-se
determinar o coeficiente de coincidéncia (cc), que representa a propor¢ao de crossing
overs duplos observados em relacdo aos crossing overs duplos esperados. Vejamos um

exemplo a seguir utilizando os dados acima:
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5+3 =8 =06
0,146 x 0,122 x 755 13,4

Ap0s a obtencdo do coeficiente de coincidéncia, o grau de interferéncia € obtido
através da seguinte formula:

Interferéncia = 1- cc

O valor de interferéncia varia de 0-1, de forma que o valor é igual a zero quando
ndo ha interferéncia, logo todos os possiveis eventos de crossing serdo observados.
Enguanto que o valor igual a um significa que a interferéncia é total e ndo ha crossing

over.

Seguindo o exemplo acima o grau de interferéncia seria igual a:
Interferéncia = 1- 0,6 = 0,4.
Fonte: Pierce, 2004.

O valor de 0,4 obtido nos indica que 40% da prole esperada de crossing over

duplo ndo serdo observadas devido a interferéncia entre os eventos de crossing.

1.4 - Ensino de Genética

De acordo com Justina e Ferla (2006), apesar da Biologia ser parte da cultura, e
todo cidadao ter direito de conhecé-la, em pleno século XXI nota-se que ha um grande
afastamento entre o que deveria ser 0 ensino de Biologia e 0 que realmente é, e ainda
que nos ultimos tempos venham se destacando possibilidades para a pratica na educagéo
basica, elas vém sendo pouco expressas no ensino. E necessario a implementagéo de
mediadores que possibilitem uma concretiza¢do do conhecimento cientifico de biologia,
no que diz respeito ao ensino formal, sendo esta uma responsabilidade néo apenas dos
governantes e pesquisadores em educagdo, mas de todos os educadores.

Dentro da Biologia, a Genética € uma ciéncia relativamente jovem e vem
crescendo consideravelmente nos Gltimos anos. Hoje em dia, ela ocupa um grande
espaco na midia estando relacionada a vérias questdes sociais, tais como a producgéo de
transgénicos, clonagem, utilizacdo de células-tronco, testes de paternidade, identificacéo
de pessoas e pericias, dentre outras.

Segundo Leite (2004), essa nova area de conhecimento vem despertando
interesse nos discentes, apesar disso, 0s estudantes apresentam dificuldades com temas
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ligados a Genética. 1sso, entretanto, ndo acontece s6 no Brasil. Trabalhos realizados na
Inglaterra e Pais de Gales também revelaram a pouca compreensdao sobre 0s assuntos
relacionados ao conhecimento de genética durante as aulas. Esta dificuldade se deve ndo
s0 a complexidade dos fenémenos, mas ao fato de que o aprendizado de seus conceitos

exige um alto grau de abstracéo.

1.5 — Modelos didéaticos

E inegavel a importancia e eficiéncia de uma aula préatica bem elaborada no
processo ensino aprendizagem. Atualmente, as aulas praticas sdo utilizadas como uma
“ponte” ligando o conteudo das aulas tedricas & compreensdo e por vezes provocando
um entendimento mais amplo sobre o assunto abordado. Além de propiciar subsidios
para o desenvolvimento no processo de formacdo do pensamento cientifico, a atividade
pratica abandona o modelo tradicional de ensino em que o discente € apenas um
expectador, e ndo a pega central na construcédo do seu saber (Lima & Garcia 2011).

Modelos didaticos podem apresentar-se satisfatorios para a pratica docente em
conteddos que exigem um esforco maior para serem assimilados. Atividades préticas,
simulacdes e 0s jogos quando mediados de forma correta sdo elementos importantes no
processo de aprendizagem, e possibilitam ao aluno uma formagcdo critica e diferenciada
do conhecimento. Além disso, permitem ao mestre, ampliar seu conhecimento sobre as
técnicas ativas de ensino, para que 0 mesmo adquiria subsidios e possa criar as suas
préprias alternativas para que o aluno aprenda de forma ludica (Leal, 2010).

Tendo em vista as questdes mencionadas acima, a proposta do presente trabalho
foi a confeccdo de um modelo vegetal para o ensino de mapeamento de trés pontos, uma
vez que as turmas praticas da IB 455- Genética Geral da UFRRJ ja possuem um modelo
inspirado em sistema animal que é o de Drosophila melanogaster. Desta forma, além de
contribuir com mais um modelo, estaremos diversificando os exemplos que podem ser

utilizados visando a aprendizagem relacionada ao mapeamento genético.

1.6 — Objetivos

Objetivamos com o presente trabalho contribuir para o aprendizado de assuntos
relacionados a genética através da criagdo de um modelo didatico para o ensino do
Mapeamento Genético, colaborando desse modo para as aulas de Genética Geral da
Universidade Federal Rural do Rio de Janeiro (UFRRJ) e que posteriormente possa

alcancar também as salas da Educacao Bésica, mas especificamente o Ensino Medio.
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Além de servir como um instrumento para a mediacdo do processo Ensino
Aprendizagem, uma vez que o estudante tem um aprendizado maior quando pratica o
que foi mencionado na aula tedrica, a utilizacdo deste tipo de metodologia alternativa
também contribui no alcance dos alunos com objecdo de consciéncia, considerando 0s
alunos da universidade, uma vez que substitui parcialmente a utilizacdo de animais em
aulas praticas.

Considerando-se que na maioria das vezes os exemplos animais sdo 0s mais
utilizados em salas de aula, nos estudos de mapeamentos genéticos, optou-se por se
utilizar neste trabalho um modelo baseado em um sistema vegetal, ampliando desta
forma, tanto a abrangéncia do assunto quanto das metodologias utilizadas para o seu

ensino.

Il. MATERIAL E METODOS
11.1 Do Modelo

O modelo vegetal utilizado no trabalho foi baseado na espécie Solanum
lycopersicum (tomate). Foram escolhidos 3 genes, relativamente proximos, localizados
no cromossomo 5. A escolha das caracteristicas foi baseada na proximidade entre os
genes e na facilidade de representacdo dos fendtipos, que teriam que ser desenhados
para a confeccdo dos modelos. Os genes escolhidos foram F/ f (formato normal/ lobado
do fruto), A/ a (pedicelo purpura/ pedicelo verde), Lf/ If (presenca de folha junto aos
frutos/ auséncia de folha junto aos frutos) (figura 7). Os alelos representados com a letra

maiuscula sdo os alelos dominantes, sendo também representados pelo sinal de +.
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Figura 7: Representacéo esquemdtica dos 12 cromossomos de Solanum lycopersicum. Fonte: Griffiths et
al 2008.

Apo6s a escolha dos genes, a etapa seguinte foi a confeccdo dos exemplares
referentes as oito classes fenotipicas, resultantes de um cruzamento-teste entre um
individuo triplo heterozigoto e um triplo recessivo.

O material utilizado na confeccdo do modelo foi: setenta folhas de papel A4
(aproximadamente), papel do tipo diplomata 120 g/m2 branco natural, oito metros de
plastico transparente e colante (aproximadamente), lapis de colorir nas cores vermelho
(duas tonalidades), verde (trés tonalidades), roxo (2 tonalidades), preto/ branco e
impressora.

Cada um dos itens relacionados acima custou: papel A4 R$ 3,20 (com 100
folhas), papel do tipo carta diplomata 120 g/m? branco natural R$ 6,00 (com 30 folhas),
plastico transparente e colante R$ 2,00 cada metro, lapis de colorir R$ 13,90 (Faber
Castell). Desse modo, cada modelo custou em torno de R$ 7,77.
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Os oito fendtipos de tomates (figura 8) foram desenhados em papel diplomata,
porque € um papel mais firme, liso e menos poroso que o papel A4. Os desenhos
originais foram feitos em um tamanho maior que o modelo final (3 cm) e todos foram
digitalizados em uma impressora HP Deskjet F4480, e em seguida colados em um
programa do pacote Office (Power Point 2010) onde os exemplares sofreram as
modificacbes necessérias, como por exemplo a reducdo do tamanho. Também foi
utilizado o programa Paint, para evidenciar as bordas dos exemplares. Ap0Gs 0s ajustes
os modelos foram impressos. O plastico transparente e colante foi colocado sobre cada
folha impressa e com o auxilio de uma régua foi esticado para evitar a formacéo de

dobras, em seguida os modelos foram recortados.

Figura 8: Imagens do modelo, representando os 8 fen6tipos.

Foi proposta a confeccdo de quatro cruzamentos teste, cada um com 1.000
individuos (1.000 imagens), acondicionados em envelopes. Estes 1.000 individuos de
cada envelope representam a prole resultante do cruzamento entre duas plantas, sendo
um individuo selvagem (triplo heterozigoto) e um individuo apresentando as trés
caracteristicas recessivas (triplo recessivo). De forma que em cada envelope os 1.000
individuos sdo divididos em 8 classes fenotipicas diferentes. Embora o nimero de
fendtipos e a quantidade total de individuos em cada envelope seja a mesma, 0 nimero
de individuos de cada classe fenotipica varia em cada grupo. Isto acontece, porque em
cada envelope o individuo triplo heterozigoto parental difere na configuracdo dos trés
genes no cromossomo, se eles estdo no arranjo cis ou trans. Como pode ser observado

no esquema abaixo:
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Envelope 1 Envelope 2 Envelope 3 Envelope 4

+ + + + + If + a + + a If

Esquema 1: Esquema mostrando os cromossomos dos diferentes individuos triplo heterozigotos. Onde a
forma lobada é representada pela letra f (do inglés fasciated); o pedicelo verde pela letra a (green) e
presenca de folha pelas letras If (leafy).

11.2 Dos Relatérios e Questionario

Junto com os modelos, foram elaborados relatorios (envelopes 1, 2, 3 e 4 do
anexo) e um questionario individual (anexo 2), os quais foram utilizados como forma de
avaliacdo da eficiéncia do método. Para a elaboracdo dos relatérios foram realizadas
modificacbes em um relatorio ja existente, utilizado pela professora responsavel pela
disciplina IB 455 (Genética Geral) em suas aulas praticas, em um modelo com
Drosophila. A unica diferenca em cada relatério, o qual deveria ser respondido em
grupo, encontra-se no procedimento 2, onde ha pequenas alteracdes nas posi¢oes dos
genes para se realizar as simulagdes de crossing e encontrar o gene central, como pode

ser observado nos anexos.

11.3 Da aplicagéo

Os modelos foram aplicados em duas turmas préaticas da disciplina I1B455 do
curso de Ciéncias Bioldgicas, ap6s os discentes terem participado de uma aula tedrica
sobre 0 mesmo assunto. Cada turma foi dividida em 3-4 grupos (3-4 alunos por grupo)
pela professora responsavel, cada grupo recebeu um envelope, contendo os mil
individuos do modelo, e um relatério. Em seguida, a professora apresentou as
informagdes necessarias para a aplicacdo da prética.

Apds cada grupo realizar a contagem de todos os fendtipos encontrados em cada
envelope, os alunos avaliaram as classes fenotipicas para interpretar qual dos trés genes
seria 0 gene central, além disso, foi solicitado no relatorio, dentre outras questdes, que
calculassem a distancia entre os genes. Cada componente do grupo também recebeu um
questionario contendo questbes referentes ao assunto, o qual foi elaborado

especificamente para o presente trabalho.
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111. RESULTADOS E DISCUSSAO

111.1 Anélise dos relatérios

Conforme descrito em material e métodos, cada grupo de alunos recebeu um

envelope contendo um cruzamento-teste diferente e um relatério contendo 3

procedimentos relacionados ao cruzamento, conforme consta nos anexos (Figura 9).

Figura 9: Aplicacdo do modelo: contagem dos individuos e separacdo dos fen6tipos

O gabarito dos procedimentos do relatdrio referente ao envelope nimero 1 é

apresentado abaixo:

A tabela a seguir corresponde a execucdo do procedimento nimero 1. Apesar de

representar aqui apenas o relatério nimero 1, a Unica diferenca deste para os demais é

observada nas colunas “Fen6tipo” e “Cromossomo materno”, isso se deve a mudanga na

configuragdo dos genes (cis e trans) no cromossomo do individuo parental triplo

heterozigoto e consequentemente nas classes fenotipicas da prole (presentes em cada

envelope).

Procedimento numero 1 “Separe 0s tomates em grupos fenotipicos e organize os valores

na tabela abaixo:”

Fenotipo Cromossomo | Numero % Tipo
materno

Selvagem + + + 440 85,1 Sem
Lobado, pedicelo verde, com folha f alf 441 Crossing
Pedicelo verde, com folha + a lf 39 6,7 Crossing
Lobado f + + 28 entre f-a
Com folha + + |If 45 7,8 Crossing
Lobado, pedicelo verde f a + 33 entre a-If
Pedicelo verde + a + 2 0,4 Crossing
Lobado, com folha f + If 2 duplo

Tabela 1: Tabela preenchida com os resultados obtidos do cruzamento-teste entre um individuo triplo
heterozigoto e um individuo triplo recessivo proposto pelo presente trabalho.
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No item seguinte do relatorio, os alunos tiveram a oportunidade de realizar

simulacdes de crossing duplo e observar os fendtipos resultantes.

Procedimento 2 “Encontre o gene central. Para isto, faca simula¢cdes quanto as
possibilidades de combinacgdes desses trés genes no genitor triibrido, alterando apenas o

gene central:”

Resultados do crossing Fendtipo

+ + +

— Pedicelo verde,

Com folha, lobado.

If a f
+ + + + If + Com folha,

— Pedicelo verde, lobado.
a If f a + f
+ + + + f + Lobado,

- Com folha, pedicelo verde.
If f a If + a

IMPORTANTE: Vocé tera encontrado o gene central quando o fenétipo de uma das

simulages coincidir com o fendtipo da classe fenotipica de menor frequéncia.

No item 3 os discentes tiveram a chance de reforgar o conhecimento adquirido

na resolucéo do procedimento 1, como pode ser notado nas letras a, d e e.

Procedimento 3 “Construa um mapa utilizando a linha abaixo:”

a) Em qual configuracdo estd o cromossomo do individuo triplo heterozigoto
parental?
Resposta: Configuracéo cis.

b) Posicione o gene central no meio da linha;

c) Coloque os outros genes nas duas extremidades;
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d) Calcule a distancia entre o primeiro gene e o0 gene central (regido 1),
somando a porcentagem de crossing simples para esta regido e crossing
duplo;

e) Proceda da mesma maneira para encontrar a distancia entre o gene central e
0 terceiro gene.

Regiéo | Regido Il
/ \/ \
f a If
0 7,1u.m. 15,3u.m.
\ / \ /
7,1 um. 8,2 u.m.

Apos a aplicacdo do modelo, os relatérios e questionarios individuais foram
corrigidos e analisados, comparando-se o percentual de acerto para cada procedimento
ou questdo nas duas turmas praticas (P01 e P02) da disciplina 1B455. Os resultados da

analise dos relatdrios séo apresentados no grafico 1.

100% -
90% -
80% -
0, |
0% Acertos
60% -
= 70-100%
50% -
m 30-70%
40% - .
m até 30%
30% -
20% -
10% -
0% T T T T T

PO1-Q1 PO1-Q2 PO1-Q3 P02-Q1 P02-Q2 PO02-Q3

Percentual de alunos

Grafico 1: Demonstrativo do percentual de acertos no relatorio aplicado nas turmas praticas P01 e P02
em relacdo aos procedimentos 1, 2 e 3 ( Q1, Q2 e Q3).

Como é possivel notar no grafico, tanto os alunos da turma P01, quanto os da

P02 obtiveram acima de 70% de acertos no procedimento 1. Neste procedimento, o
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grupo que ndo atingiu a porcentagem total de acertos foi devido a ndo descricdo correta
de alguns fenotipos.

No procedimento 2 foi solicitado que fossem feitas simulagdes para se encontrar
0 gene central, e que se dissesse o fendtipo do individuo apds o resultado do crossing.
Neste caso nota-se que a turma POl apresentou um melhor desempenho no
procedimento envolvido. Nesta turma, um dos grupos ao encontrar o gene central, ndo
realizou as outras simulagdes, consequentemente nao descrevendo o fenétipo, deixando
assim boa parte do procedimento sem o desenvolvimento. Na P02, um dos grupos nédo
realizou as simulacdes de forma correta, consequentemente os fendtipos também nao
foram apresentados corretamente.

O procedimento 3 também apresentou resultados satisfatdrios, as duas turmas
ficaram enguadradas no valor de 70-100% de acertos, sendo que, 0s que erraram algo,
tiveram um percentual de acerto de quase 90%. Nesse item havia cinco atividades a
serem executadas, uma delas dependia do procedimento 2, pois pedia que eles
colocassem o0 gene central alocado no centro da linha. Outras dependiam do
procedimento 1, pois pedia que eles colocassem 0s outros genes alocados nas
extremidades e dissessem a distancia entre eles e o gene central. Também foi solicitado
a configuracdo do individuo triplo heterozigoto. Boa parte dos grupos que nao
acertaram esse procedimento integralmente deixaram esse item em branco. Além disso,
OCOrreu um erro no item “c” que solicitava o posicionamento dos outros genes nas
extremidades da linha. Neste caso um grupo da turma PO1 colocou o gene f nas duas

extremidades, deixando assim o gene If fora do mapa.

I11.2-Analise dos questionarios.

Quando os alunos finalizaram o relatério, receberam um questionério individual,
onde demonstrariam o nivel de entendimento tendo contato com algumas questdes
importantes.

A primeira questdo solicitava o seguinte “Considerando trés genes ligados em
um mesmo cromossomo: Em um cruzamento entre um individuo triplo-heterozigoto
com outro triplo-recessivo, quantas classes fenotipicas séo esperadas na prole?” ¢ tinha

as seguintes opgdes:

()4
(X)8
()16
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Na segunda questdo encontrava- se o seguinte enunciado “Justifique a causa das

classes recombinantes aparecerem em menor proporc¢do.” Com suas respectivas opgdes:

() A menor proporcdo de classes recombinantes ocorrem ao acaso.

(X) Quando os genes estdo ligados no mesmo cromossomo, 0s eventos de
recombinacdo nem sempre ocorrerdo entre estes e a combinacdo original sera
mantida nos gametas.

() O menor nimero de individuos nas classes recombinantes ocorre devido a

grande distancia existente entre os 3 genes em estudos.

100%
90%
80%
70%
60%
50%
40%
30%
20%
10%

0% : x
PO1-Q1  PO1-Q2  P02-Q1  P02- Q2

Respostas

m Incorretas

m Corretas

Percentual de alunos

Grafico 2: Demonstrativo do percentual de respostas ao questionario aplicado individualmente nas
turmas P01 e P02 em relagéo as questes 1 e 2 ( Qle Q2).

No gréafico 2, nota-se que na questdo numero 1, o entendimento relacionado ao
numero de fendtipos resultante do cruzamento de um individuo triplo heterozigoto e um
triplo recessivo, se deu em 100% dos casos.

A questdo numero 2 dependia de uma maior atencdo por ser uma questdo
objetiva mais longa e que dependia de conteldo abordado na teoria. Como pode ser
observado no gréafico 2, a turma P02 apresentou melhor desempenho na questdo 2.
Considerando que o questionario foi aplicado ao final da aula, o indice de erros pode
estar relacionado ao cansaco dos alunos. Isso foi notério na P01, primeira turma de
aplicacdo do modelo, pois alguns ajustes foram necessarios no decorrer da aula, o que
fez com que a mesma se estendesse além do horéario esperado.

Com relagdo a questao 3 do questionario “Destaque 0s pontos positivos e 0s

pontos negativos na pratica de mapeamento utilizando o modelo dos tomates™, onde 0s
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alunos colocaram as opinides sobre o modelo, foi observado uma critica negativa
unanime relacionado ao numero de individuos, “A contagem € cansativa por causa da
quantidade de tomates”. Talvez esse seja um ajuste que o modelo deva sofrer, afinal
uma aula precisa ser prazerosa.

Quanto aos pontos positivos, foi possivel observar que mesmo havendo uma
critica em massa quanto ao numero de tomates, de uma forma geral os alunos
apreciaram o modelo e muitos mencionaram que o mesmo foi eficiente no processo de
aprendizagem. Alguns comentarios mencionados encontram-se destacados abaixo:

“Mais didatico e facilita o entendimento”
“Material bem pratico facilitando a visualizagdo da aula tedérica”

“Facilita a compreensdo das classes e suas recombinagdes. Bom exercicio de

fixagdo do conteudo”

“Nos ajudou a desenvolver o raciocinio, pra mim funcionou também como uma

aula de revisdo da teorica”

111.3- Consideracdes finais
De uma maneira geral, os resultados aqui evidenciados foram bons. Como

relatado acima, os discentes perceberam que o modelo ajudou no processo ensino
aprendizagem.

Ainda que algumas questdes aqui propostas tenham deixado lacunas, néo
podemos desprezar o fato que os alunos foram para a pratica sem haver estudado
previamente, apenas com o0s conteldos expostos na aula teodrica. Além disso, ndo
podemos descartar a possibilidade de haver alunos que ndo tiveram contato com esse
assunto no ensino basico, o que também poderia gerar uma maior dificuldade.

Acredito que a proposta da criacdo de um modelo didatico para o ensino do
mapeamento genético teve resultados positivos. Como todo modelo em fases de ajustes,
este tambem foi um pouco trabalhoso, porém menos dispendioso, o que é bom inclusive
para o ensino publico. As caracteristicas dos desenhos ficaram bastante distinguiveis o
que facilitou a separagdo dos diferentes fenétipos pelos alunos.

Penso que algo a ser repensado para praticas futuras, € o nimero de tomates,
pois, apos contar um grande numero de individuos, os alunos acabam ficando cansados
para resolver o relatorio e depois de tudo isso ainda resolver um questionario, isto torna

a pratica um pouco exaustiva.
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Fundamentada nos resultados aqui obtidos, posso assegurar que uso do modelo
foi eficiente e 0 mesmo pode ser utilizado como uma ferramenta complementar em

apoio as aulas tedricas.
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IV. ANEXOS ANEXO 1
Mapeamento de trés pontos- Envelope 1

Para 0 mapeamento de trés genes em tomate (Solanum lycopersicum), serdo
consideradas as seguintes caracteristicas: fruto com forma lobada (do inglés fasciated —
f), pedicelo verde (green- a) e presenca de folha (leafy— If). Os tomates selvagens

apresentam fruto com forma lisa, pedicelo pdrpura e auséncia de folhas.

ab%

fasciated, green e leafy Selvagem

Para realizacdo do mapeamento, considere um cruzamento entre um tomate fascieted,

green e leafy (f, a, If) com um tomate triibrido (+++/f, a, If):

P: X
Selvagem lobado, verde e com folhas

1. Separe os tomates em grupos fenotipicos e organize os valores na tabela abaixo:

Prole:

Fendtipo Cromossomo | Numero %
materno

Tipo
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2. Encontre o gene central. Para isto, faca simulacdes quanto as possibilidades de

combinagOes desses trés genes no genitor triibrido, alterando apenas o gene

central:
Resultados do crossing
Fendtipo

+ + +

If a f

+ + +

a If f

+ + +

If f a

IMPORTANTE: Vocé terd encontrado o gene central quando o fenétipo de uma
das simulacdes coincidir com o fenoétipo da classe fenotipica de menor

frequéncia.

3. Construa um mapa utilizando a linha abaixo:

f) Em qual configuragdo esta o cromossomo do individuo triplo heterozigoto
parental?

g) Posicione o gene central no meio da linha;

h) Coloque os outros genes nas duas extremidades;

i) Calcule a distancia entre o primeiro gene e o gene central (regido 1),
somando a porcentagem de crossing simples para esta regido e crossing
duplo;

J) Proceda da mesma maneira para encontrar a distancia entre o gene central e

0 terceiro gene
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Mapeamento de trés pontos- Envelope 2

Para 0 mapeamento de trés genes em tomate (Solanum lycopersicum), serdo
consideradas as seguintes caracteristicas: fruto com forma lobada (do inglés fasciated —
f), pedicelo verde (green - a) e presenca de folha (leafy — If). Os tomates selvagens

apresentam fruto com forma lisa, pedicelo purpura e auséncia de folhas.

@

*

A%

fasciated, green e leafy Selvagem

Para realizacdo do mapeamento, considere um cruzamento entre um tomate fascieted,

green e leafy (f, a, If) com um tomate triibrido (+++/f, a, If):

Selvagem lobado, verde e com folhas

1. Separe os tomates em grupos fenotipicos e organize os valores na tabela abaixo:

Prole:

Fendtipo Cromossomo | Numero %
Materno

Tipo
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2. Encontre o gene central. Para isto, faca simulacdes quanto as possibilidades de

combinacOes desses trés genes no genitor triibrido, alterando apenas o gene

central:
Resultados do crossing
Fendtipo

If + +
+ a f
+ If +
a + f
If + +
+ f a

IMPORTANTE: Vocé terd encontrado o gene central quando o fenétipo de uma
das simulacdes coincidir com o fenoétipo da classe fenotipica de menor

frequéncia.

3. Construa um mapa utilizando a linha abaixo:
a) Em qual configuragdo estd o cromossomo do individuo triplo heterozigoto
parental?
b) Posicione o gene central no meio da linha;
c¢) Cologue os outros genes nas duas extremidades;
d) Calcule a distancia entre o primeiro gene e o gene central (regido I), somando
a porcentagem de crossing simples para esta regido e crossing duplo;
e) Proceda da mesma maneira para encontrar a distancia entre o gene central e 0

terceiro gene.
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Mapeamento de trés pontos- Envelope 3

Para 0 mapeamento de trés genes em tomate (Solanum lycopersicum), serdo
consideradas as seguintes caracteristicas: fruto com forma lobada (do inglés fasciated —
f), pedicelo verde (green - a) e presenca de folha (leafy — If). Os tomates selvagens

apresentam forma lisa, pedicelo parpura e auséncia de folhas.

fasciated, green e leafy Selvagem

Para realizacdo do mapeamento, considere um cruzamento entre um tomate fascieted,

green e leafy (f, a, If) com um tomate triibrido (+++/f, a, If):

Selvagem lobado, verde e com folhas

1. Separe os tomates em grupos fenotipicos e organize os valores na tabela abaixo:

Prole:

Fendtipo Cromossomo | NUmero % Tipo
materno
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2. Encontre o gene central. Para isto, faca simulacdes quanto as possibilidades de

combinacOes desses trés genes no genitor triibrido, alterando apenas o gene

central:
Resultados do crossing
Fendtipo

+ a +

If + f

a + +

+ If f

+ + a

If f +

IMPORTANTE: Vocé terd encontrado o gene central quando o fenétipo de uma
das simulacdes coincidir com o fenoétipo da classe fenotipica de menor

frequéncia.

3. Construa um mapa utilizando a linha abaixo:

a) Em qual configuragdo estd o cromossomo do individuo triplo heterozigoto
parental?

b) Posicione o gene central no meio da linha;

¢) Cologue os outros genes nas duas extremidades;

d) Calcule a distancia entre o primeiro gene e o gene central (regido 1),
somando a porcentagem de crossing simples para esta regido e crossing
duplo;

e) Proceda da mesma maneira para encontrar a distancia entre o gene central e

0 terceiro gene.
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Mapeamento de trés pontos- Envelope 4

Para 0o mapeamento de trés genes em tomate (Solanum lycopersicum), serdo
consideradas as seguintes caracteristicas: fruto com forma lobada (do inglés fasciated —
f), pedicelo verde (green - a) e presenca de folha (leafy — If). Os tomates selvagens

apresentam fruto com forma lisa, pedicelo pdrpura e auséncia de folhas.

fasciated, green e leafy Selvagem

Para realizacdo do mapeamento, considere um cruzamento entre um tomate fascieted,

green e leafy (f, a, If) com um tomate triibrido (+++/f, a, If):

P: X

Selvagem lobado, verde e com folhas

1. Separe os tomates em grupos fenotipicos e organize os valores na tabela abaixo:

Prole:

Fendtipo Cromossomo | Numero %
materno

Tipo
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2.

b)

d)

Encontre o gene central. Para isto, faca simulagdes quanto as possibilidades de

combinacOes desses trés genes no genitor triibrido, alterando apenas o gene

central:
Resultados do crossing
Fendtipo
+ + f
If a +
+ + f
a If +
+ f +
If + a

IMPORTANTE: Vocé terd encontrado o gene central quando o fenétipo de uma
das simulacdes coincidir com o fenoétipo da classe fenotipica de menor

frequéncia.

Construa um mapa utilizando a linha abaixo:
Em qual configuragdo estd o cromossomo do individuo triplo heterozigoto
parental?
Posicione o gene central no meio da linha;
Coloque os outros genes nas duas extremidades;
Calcule a distancia entre o primeiro gene e o gene central (regido I), somando a
porcentagem de crossing simples para esta regido e crossing duplo;
Proceda da mesma maneira para encontrar a distancia entre o gene central e o

terceiro gene.
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ANEXO 2

Mapeamento de 3 pontos — Questionério aula préatica

1. Considerando trés genes ligados em um mesmo cromossomo: Em um
cruzamento entre um individuo triplo-heterozigoto com outro triplo-recessivo,
quantas classes fenotipicas sdo esperadas na prole?

()4

()8
()16

2. Justifique a causa das classes recombinantes aparecerem em menor proporgao.
( ) A menor proporcdo de classes recombinantes ocorrem ao acaso.
( ) Quando os genes estdo ligados no mesmo cromossomo, 0s eventos de
recombinagdo nem sempre ocorrerdo entre estes e a combinacdo original sera
mantida nos gametas.
() O menor numero de individuos nas classes recombinantes ocorre devido a

grande distancia existente entre os 3 genes em estudos.

3. Destaque 0s pontos positivos e 0s pontos negativos na pratica de mapeamento

utilizando o modelo dos tomates.
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