9, 4, LOD analizis

9.4.1 A rekombindcids gyakorisiag meghatirozasa LOD modszerrel

Ha a rekombindcio gyakorisiagat (R) meg tudjuk hatirozni a kromoszémén két

hely (két lokusz, két mutacid, két gén) kdzitt, akkor a genetikai térképezési
fiiggvény (Haldane fiiggvény) szerint a két hely kozoit az dtlagos crossing over
gvakorisagot is kiszdmithatjuk, azaz a M (Morgan), ill. ¢M (centimorgan)
dimenzidkat. Ha pedig az M ¢értéket tudjuk, akkor a két hely fizikai tavolsagaval
egyencsen aranyos genetikai térképtavolsigot (d) mérdszama van a keziinkben.
Killsnbozd a, b, ¢, stb. helyek, pl. a’/a’, b'/b, ¢'/c stb. allélparokkal jelzett
lokuszok kozdtt meghatarozoit genctikai trképtavolsagok () ismeretében
dsszedllithatd genetikai térkép a kétfaktoros (kétpontos) térképezési logikaval,
azaz az additivitasi elvvel. Ha a Ry, — d,p, Ry — diyo, Ry — d.. eselében
d,.=d, + dy.. akkor az a-b-c helyek sorrendje a kromoszéméin & — b —c.

A genetikai térkép anndl részletesebb, azaz annil nagyobb a felbontdsa, minél t5bb
térkép pontot (azaz allélikus viltozatokkal bird helyet) tartalmaz.

Emlékeztetiiil a genetikai térképezési (Haldane) Riggvény R, ,=1/2(1-¢™ )

ahol R a rekombindcié gyakorisaga tetszéleges a és b hely kozitt és ahol o a
crossing overek atlagos gyakorisiga & és b hely kiozitl. Ne feledjik, hogy
rekombinans elrendezéshez csakis paratlan szdmi crossing overek vezetnek,

A rekombinicié gyakorisiga (R) meghatarozhaté kozvetlenill pl. teszteld
keresziezéssel (teszt cross), mint a rekombindns utod (gamétik) per dsszes utdd
{(rekombinans + nem rekombindns, azaz sziildi) (gaméta), amelvek a tesztelendd

heterozigota meiozisa sorin keletkeznek.
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A rekombindcids pyakorisag egy prabalkozasokon alapuld kizelitd eljarissal is
meghatarozhatd, Bz a LOD médszer. LOD= 10 alapt logaritmus odds. A mddszer
1955 ota ismert (Morion), de ellerjedését valdjaban a szamitdgépek muveleti
sebességének fejlodésének készonhetjilk. Mint latni fogjuk 1-nél kisebb szamok
sokadik hatvinyait kell meghatarozni hozzd, A LOD értékek és a rekombindcid
esélyére kapoit fligevények dltaldban nem tal kifejezett m axamumot adnak, Ez a
maximum a rekombindcié gyakorisaganak azon legvalésziniibb értéke, amellyel a
vizsgdlt populdcié genotipusos eloszldsa a legjobban magyarizhatd, A LOD-dal
kapott R gyakorisagokat (megfeleld litydgéssel, lisd a példdkat) a térképszerkesztd
programok (pl. Mapmaker) a legvalosziniibb géntérképeklké rakjik bssze. Azaz az
R értékekbol levezetett d értékeket (1. fentebb a térképezési Haldane fiiggvényt) a
kétfaktoros térképezési logika (additivitasok) alapjin rendezik.
Harom kiilonbiz alap ,élet helyzetre” hozunk példakat:
1. Legvaltsziniibb rekombinacios gyakorisag meghatirozasa esalhdfak
adataibal.
2. Legvaldszinilibb gyakorisig meghatirozisa kdzeli rokon fajokbél
szarmazo fajhibridek visszakeresziezésével (inter specifikus back
CrOSs). '
3. Legvalosziniibb rekombindcids gyakorisag meghatarozasa ugyanazon
_faj tavoli alfajainak keresztezésébil szirmazd inter se Fy

populiciobal.
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9.4.1.1 Kapesoltsag és rekombindiciés gyakorisig szamitasa

'. 4. Legyen a' allél domindns a” allél felett (jeldljik a*> @), valamint 5" allél
 domindns & allél feleu Geldljik b > 67)

 Legyen a” allé] fenotipusos megjelenése A (jelaljik a' — A)

a allél fenotipusos megjelenése a (jeldljiikk @™ — a)

Ennck megfeleléen: 5* — B, 5 — b

Lepyen a és b gén (azaz a”/a’, b'/67) kapesolt

~ Vegyiink két csaladot, amelyben 3 generacié ismert.

~ Legyen: ,+” a valészinlisége a rekombinéns gaméta képzddésének, tehat

wi-r" annak az esélye, hogy nem-rekombindns, azaz sziiléi gamétla

képzdik.
1. csalad 2. csalad
Fenotipus: b AR TR R B
- o | aha illewve L A
Genotipus: S =+ |o'p B pe “h
a
ab { — AB ah - e L_-l
Pl
AB AB ab nb Ab AR aBb Ab oAb Ab ab aB ali
a'h ah a'k abh’ &b’ ab'
ab’ ab’ ah ab a'h abh ab = a% % &b b &b
ﬁ%ﬁ%ﬁ:ﬁﬁ ib ab ab ah ub ab
()00 1 (10 r ({1010« (10)(l1)
pi=(1-1)’r’ p=(1-ry’r
Heterozigdta sziil 7 gamétija Heterozigota sziilé 6 gamétdja
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Mi a valdsziniisége annak, hogy az 1. ill. a 2.csaldd killén-killén ilyen arinyban
jelenitsen meg rekombinins gamétit és nem — rekombindns (azaz szilti
kombinaciot, haplotipusi) gamétat a heterozigota szilotol?

Megoldas: odds,, azaz p;=(1yr* 7 gaméta alapjan

odds,, azaz p;=(11)tr 6 gaméta alapjan

Mi a valoszinlisége annak, hogy a 2 csalad dsszevontan (amely Gsszesen 11
gamétat reprezental, amelyek heterozigdta szil6tdl, ,meiozishdl”, szarmaznak)

ilyen ardnyban jelenitsen rekombindns és nem- rekombinans utddokat.

Megoldas: az osszesitett ,,0dds™ a két ,,odds” szorzata: p x

pux pz=p =(1-1)’r" x (11 =(1-1)'°r
Most szamoljuk ki p értéleét kaltnbdzo r értékekre. Az értekeket vonatkoztassuk
= 0,5-nél kapotl éri¢kre, azaz osszuk ¢l az egyes p érickeket p(r:0,5) értékkel.
Eziltal megkapjuk a relativ odds értékeket (relativ esélyeket). Azaz a kildnbdzd r
értékekné] hinyszoros az esély ahhoz képest mintha r = (0,5 lenne, azaz amikor & és
b nem kapesolt, hanem szabadon kombinélg‘;dik,
Wegyilk a 10 alapu logaritmusat czen értékeknel: LOD { logaritmus odds vagyis a

relativ esélyek 10 alapi logaritmusa).
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r plodds) relativ odds LOD (log odds)

0.5 0.000122 1 0
04 0.000387 3170169 0.501082
0.3 (0.000763 6.247900 0.795734
0.2 0.000859 7036874 0.847380
0.05 748E-05 0.613106 -0.212460
.02 6.54E-06 0.053547 -1.271260
LOD
1
0.5 [ 7/\
0 : _'_f
05 F 0,25 05
A - s
-1.5

Amint a tAblazatbdl kitlinik a LOD értéke a 3-as kiiszibértéktdl (azaz amikor
1000-szer valészinilibb, hogy a két hely kapesolt mint az, hogy nem kapesolt) még
1 legmegbizhatobb r értéknél is (r=0.3) messze van. Tehat a minta nagysaga a
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térképezést nem engedi meg. Ez nem meglepd, hiszen minddssze 13 gamétarol

tudtunk itéletet mondani és kizittik a nem sziildi kombindciét hordozok szima
jelentds (3 a 13-bél) . Minden esetre ezek az adatok azt érzékeltetik, hogy az a

és b pének kapcsoltak ¢s a rekombinacié gyakorisipa valahol a 20 és 40 Yo-05
érték 1agas kirzetében elképzelhetd.

25. Vegyiink két csaladot, amelyekben azonosak az utodok a 24. mintapéldaban
latottakhoz. Minden egyéb feltétel is azonos, Kivéve: a 2, csaladban nem ismert a
heterozigdta sziild fizisa, azaz az, hogy cisz, vagy Lransz heterozigdta,
Enneck oka az, hogy nem ismertek a nagysziilok.

1. csalad (1. mintapéldat) 2. csalad

Nem ismert AB-r6l, hogy cisz
vagy transz heterozigota?

ab (O AB (cisz) S
W ABQ-T{J e

YoYo aTe == M
i nddoon

= (1.1’
pu=(1-1) Ab Ab Ab ab aB aB

az Osszesitett odds = pyx p2 cisz. r ¢t r(lt)r T

sz (-r) (1-r} (1-0) () (1-1) (1-1)

cisz ¢és transz esély atlaga

_ (= +(=r¥'r

Pz 5
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I N0 L (e i I (R e | o
prxpz=p= (-0’ | 2 J 2

Szimitsuk ki LOD értékeit r valtozd ériékeinsl:

r plodds) relativ odds LOD(log odds)
0.5 0.000122 1 0

04 0.000232 1.898187 0.278339

0.3 0.,000394 3.229339 (L509114

02 0.000431 3.532181 0.548043

0.05 31.74E-05 00.306555 -0.513490

0.02 3.27E-06 0.026773 -1.572290

Amint a tablazatbdl kitlinik, a LOD 3 kiiszob értékiél még a legbiztatobb r értékndl
15 (=0.2 és 0.3) messze vagyunk. Még az el5z0 példankndl is kisebb és alig
elkillnithetd a legnagyobb érték, tehét az adatok a tovabbi térképezéshez nem
elegek, hiszen csak 13 gamétardl ludtunk itéletet mondani. Raadésul az egyik
esetben a heterozigota fazisat (cisz vagy transz) nem tudtuk, igy a cisz és transz
szimtani atlagdval kellett szimolnunk, Ennek ellenére talin , beleérezhetjiik” az
adatokba, hogy az a és b

pének kapesoltak és kozottik a rekombindcié gyakorisiga 0,1- 0.4 értékek tagas
kirzetében elképzelhetd,

2. a) irja fel a p (odds) kepletét az alabbi csaladra.
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b) Szamolja ki a LOD értéket r = 0,2-re
¢} Kapesolt-e, vagy nem a és b lokusz

Ab aB

AB —{ ] ab

YejulululeluteYelu

Ab aB aB aB ab AB ab aB Ab Ab

Megold:as:

a)p = (1-0)'r

b) log|(0,8)"0,2)/ log(0,5)"" = 1.44

c) Lehetnek kapesoltak, mert LOD értéke 0-nal nagyobb, noha 3-nal sokkal
kisebb. Mindbssze 10 gamétabol nem lehet preciz értéket szimolni.

27. Lod értékei @ és b lokuszra, nagyszdmi utodbol sok r ériékre kiszamitva az
alabbi lefutast jelzik.

A eset ' B eset

oo

£ “'I:I T T T LI
i 01 0 03 04 05

11102 03 04 03
02 -H:
009 0,19

0.03
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Megbizhatoan jelzi-e a figgvény azt, hogy @ és b lokuszok kapcsoltak-c, vagy

Egy fiiggetlen vizsgalatban « és b lokusz rekombindcidjat egy masik és ettl
en, de azonos nagysagi populéicidban is mérték, Milyen lefutdst tart
szinfinek LOD-ra, A esetre és B esetre,

a) Rajzolja le az On szerinti legvaldsziniibb lefutist A esetre, B esetre.

b) Mekkora biztonsaggal allitja ezt.
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3. Waldszind lefutdsok A esetre éz B esetre

A eset I eset
4 4
L
L i
r 5
D
LS o ¥ sty ne Bl s e
ol 0.2 03 04 05 0.4 0
09 0, 0.03
e 0.09  0.19 oo

A esetben a maximum 95% biztonsdggal = 0,09 és 0,19 kizeé esne.

B esetben a maximum 95% biztonsaggal r = 0,0 és 0,03 kizé esne.

A maximumtd] visszalépve 1 LOD-nyit a gorbél két ponton metssziik.

A esetben r = 0,09-nél és r=0,19-nél, tchat a , létyogés™ 1= 0,09 - 0,19,
Ezen intervallumba esne 95% biztonsageal a fliggetlen mérés maximuma,
I esetben r = 0-ndl & r = 0,03-nal, tehit a 16tyogés r= 0,0 - 0,03,

Ezen intervallumba esne 95% biztonsiggal a figgetlen mérés maximuma.
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94.1.2. Kapesoltsig ¢és rekombindcios gyakorisag szamitasa inter-specifikns

visszalcereszterésbil (back-cross-bdl)

Tetelezzilk fel, hogy van két kézeli rokonsagban lévh dllatfaj, A &) és B faj.
Gondolhatunk példaul hdzi macskdra, halisz macskira és leopard macskara,
szarvasmarhara és bantengra, gimszarvasra és milura (David atya szarvasa), bama
medvére és jeges medvére, hizi egérre (Mus musculus) és Mus spretusra cségora és
lorpe csimpénzra stb. Az A és B fajban a gének és a mikroszatellitik, genetikai
markerek sorrendje még nem valtozott. Géntérképiik tehat megegyezik.
Feladatunk éppen a két faj géntérképezésének meghatirozisa 2 faktoros
térképezéssel, amihez rekombiniciés gyakorisagokat kell meghatirozni. A két
fajban a gének nukleotid sorrendjei ¢és az allélikus valtozatok is nagyon hasonlék
lehetnek, mivel még nem telt el elég id6 a két faj elvalasa dta. A géntérkép (azaz a
pénck, mikroszatellitik, genetikai  markerck  sorrendjének) valtozisihoz
inverzioknak, transzlokacioknak kell fellépni, amelyek megtorténtéhez és
rigziiléséhez nem telt még el elégséges id6. Egy transzlokaci6, vagy inverzid
rhgeiiléséhez 20-25 millio év volt szilkséges pl. az emldstk evolicioja soran, Mas a
helyzet mikroszatellitikkal jelzett lokuszok sokasagin.

A valos geénekkel ellentétben, amelyekre a funkeid megtartisa miall erdteljes
szelekeids nyomas nehezedik, a mikroszatellitdk jelentds részére nem nehezedett
szelekeids nyomds, hiszen élettani milkddeselkkhez nem kithetik, A mikroszatellita
lokuszok kivetkezmények nélkill halmozhattak mutdciokat, pl. CA dinukleotid
inszercidkat, delécidkat,

Vegyilk & mikroszatellita lokuszt, amelynek allélikus varideidit ugyanazon primer
parmal specifikusan amplifikdlni tudunk egy PCR reakciéban A és B fajban
egyardnt. Az A fajban mondjuk a;, a; a3, a B fajban as, a5 a; allél vaniciok
amplifikalhatok, amelyeket hosszuk alapjin egyértelmiien azonositani tudunk.
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Tehat a hossz ismeretében azonnal azt is tudjuk, hogy melyik fajrol van sz6, A-rol,
vagy Batl. Elmondhatjuk a fenticket sok mas, akdr tdbb ezer mikroszatellita
lokuszrol, igy b, e, 4 stb. lokuszokrol is. Genetikai analizishez, térképezéshez,
térkép pont szempon(jabdl nagyon érzékeny markerekhez jutottunk. Mikdzben a
mikroszatellita allélek varidcidit jelentt valtozdsok szdma a két faj DNS
szekvencidjanak elenyészd részél érintik, a két faj, A és B, teljes szekvencidja
szinte korlatlan homolégidkat biztosit a crossing overek, igy a rekombinicio

megvalosuldsahoz. a-b, a-c, b-c, a-d, b-d stb lokuszok kozott.

28, A és B kozeli fajban a génck, mikroszatellita lokuszok és egycéb genetikai
matkerck sorrendje azonos, de magit a sorrendet, azaz a géntérképet nem ismerjiik.
A markerek kiizott crossing over megtorténhet, rekombinicids gyakorisigokat lehet
szamolni, 2 faktoros térképezés valosithaté meg. A és B fajra legyen €rvényes a
Haldane szabaly ( nem dsszetévesztendd a Haldane fliggvény ami, a térképezési
fliggvény), A Haldane szabdly szerint: A és B faj keresztezésekor létrejivd AB
hibrid egyedek heterogamétas (pl. XY) szexusa sterilis, a homogamétas (pl . XX)
fertilis. Jelen esetben az AB o legyen XY (tehat sterilis) az AB § (XX) fertilis, A
hibrid AB ¢ visszakeresztezve barmely kiinduldsi faj &' egyedével (A & vagy B &)
utddok sziletnek. Ezeket az utddokat nevezzik interspecifikus back cross
utdédoknak. Nem nehéz felismerniink a hasonldsagot a teszteld kereszlezés (leszt
cross) ¢és az interspecifikus back cross kizdtt.

Legyen A és B [ajok haploid kromoszdma szima 2.

A ¢s B epyedeket keresztezziik az aldbbi korcografia szerint:
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. AQ Bo"

1. lépés:
P adagel g gl g
¢ 141 X 545
b |1 ] 5 5
aylay, bi/by, cifey as/as, bs/bs, cofles
2. lépés:
sth O’ O’ sib
Fl 9 2 all 5
AB
i [} 1 5
hibrid o e
fertilisek b |1 5 sterilisek
ay/as, by/bs, ¢pfes

3. Kpés: Fy AB § visszakeresztezése pl. A faj §-mel.

AB Q Ad
a |1 5 l 1 il
¢ 1 X o c
b |1 5 1 1 b
ﬂ;fﬂs, h]."'bj, C-|||'IC-5 alful, b|fbg, ijﬂ|
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4. lépés: Kovessiik eldszor a ¢s b lokuszok kdzotli rekombinaciot

AB Q Ad

a |1 5 1 1 a
x X

b |1 5 1 | b
ayfas, by/bs ayfay, by

x: a crossing over lehetséges helye, amely
rekombindns gamétat eredményez

AB A
Gamétak Q al 5 1 5 al
lehetséges
phets s b1+ §54= 51 1 b1
valoszinliség (1-r) (1-r) r r 1
nem rekom- rekombindns
bindng
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P, kombindcid P kombindcid R, kombinicid R, kombindcio
5 lépiés: [

Wowod 4 | 141 o R S I | 1 B
F;bﬂﬂ]{
CIDSS
utedok b | 141 T S| L . (R

varideiol

valoszinliség (1-r) {1-r) r r
epyedszim
(idealizdlt) 40 40 L 1
o, lépés: LOD szimitas

0dds(py) = (1-6)""r"

LOD maximuma virhatdan r= 0,2-nél lesz

10, Kiindulvaa 28. példabdl és kdivelve a és b lokuszokon 1évi allélok
driklidését, milven dsszegzett odds képlettel (azaz p,.,=7) irhatd le az az
mterspecifikus back cross Fy populacio, amelyben az alabbi megosezlist
tapasztaljuk:
Py tipusiiak 24
Py tipustiak 19
By tipustiak 1
Ry tipusiak 3
Megoldds: p,., = (1-1)"r’
30, Kiindulva a 28, példabdl és kivetve & &s b lokuszokon 1évd allélok Gritklését
egy 107 egyedbil allé back cross Fa populacio lett az eredmeny.

a) Irjon fel egy olyan hasadasi mintazatot, ami a valésagban is eldfordulhat,

ha tp, = 0,05-nél LOD maximumot ad.
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Megoldas: pl: P, Py R, R
54 47 2 4
49 54 3 I
50 52 3 2
stb,

31. A szarvasmarha és a ritka banteng keresztezhett és a fajhibrid 7 egyedek
fertilisek. A fajhibrid & visszakeresztezve szarvasmarha vagy banteng 5-mel F;
back cross utddok sziiletnek. A gimszarvas és a rendkiviil ritka milu szintén
kereszlezhetd és a fajhibrid & egyedek fertilisek (megszegve a Haldane szabalyt).
A fajhibrid & keresztezheld gimszarvas, vagy milu tehenekkel, és F, back cross
utddolk sziiletel,

Mindkeét interspecifikus keresziezésben a mesterséges megtermékenyités
megvalosithatd. A fajok haziasitott kirmyezetben tenyészthetok,

L. Melyik fajhibrid kombinécié eldnydsebb a kérodzok alap géntérképének
elkészitéséhez.

2. A fenti lehetdségen 10l milyen lehetGséget 1atna a szarvasmarha géntérkép
szerkesziéséhez a LOD kihaszndlisdval.

Megoldis:

[. A gimszarvas/milu fajhibrid elény@sebb, mert akér egyetlen hibrid &' is sok back
cross megtermékenyitést tesz lehetdvé. Gimszarvas tehén ui. béven van a  back
cross” barjak kihordasihoz.

2, Szarvasmarha esetében pl. a csalddfik dsszevont adataibdl szamolt LOD érickek

segilsépgével.
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'f 32. Terjiink vissza a 28, mintapéldara. Most két nem kapcsolt, azaz szabadon
kombindlodd mikroszatellita allélpdr drokladését kiivessiik: a és ¢ lokuszok

- alléleit

,? A faj kegyen aj/ay, ¢iie; B faj legven adas, csfes

Bz AB fjhibrid § egyed tehét ayas, ciles

Y inferspecifikus visszakeresziezés legyen AB § x A &

- 1. Milyen mikroszatellitikat hordoznak az interspecifikus back cross F, nemzedék
i

2. Egy 100 egyedbd] 4llé interspecifikus back cross F; populicié idealizilt esetben
milyen hasadési mintazatot ad?

3. Milyen odds (p) képlettel irhatd le ez az F, nemzedék?

4. frjon le egy életszerd hasadssi mintézatot F, populdciora.

Megolds:

L afay, eile; vagy asia;, eie; vagy aya;, edc; vagy as'a;, es'c;
o 25 25 25 25
THE e

 hpddul 22 27 28 23
29 28 21 22
32 25 15 28 sib.

9.4.1.3. Kapesoltsag és rekombindcios gyakorisig szdmitisa tavoli alfajok
keresztezésével, F; populiciobil

- Vegyink egy ndvény fajt, amely dnbeporzd, s amelynek A és B alfajait
1 elierjedestikben nagy foldrajzi tavolsag valasztja el. Legyen A alfaj pl. eurazsiai, B
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alfaj pl. amerikai. A két alfaj az izolaltsdgban szdmos helyen a genomban eltér
polimorfizmusokat halmozott fil.

Példaul: A alfaj populacidiban az a lokuszon a,, a,, a; allélok talalhatok, B alfaj
populicitban a;, as, a;. Mondjuk ugyanez vonatkozik b lokuszra is, azaz A alfaj b,
b, by; B alfaj populicidi bs, be, b; allélikus variacidkat hordoznalk.

Tételezziik fel, hogy a és b lokuszok kapcsoltak és ugyanakkor ko-dominénsak.
Ennek megfelelden legyen:

a; allél fenotipusos megnyilvanulisa A

14y allél fenotipusos megnyilvanulisa a

as allél fenotipusos megnyilvanulasa o

ag allél fenotipusos megnyilvanulisa a
by allél fenolipusos megnyilvanulisa B
b, allél fenotipusos megnyilvanulisa b
bs allél fenotipusos megnyilvanulasa 3

by allél fenotipusos megnyilvanulasa B

33. 1. 1¢pés : Keresztezzilk A és B tavoli alfajt. Az egyszerliség kedvéért:
A alfa) hordozza a/a;, by/by; alléleket

B alfaj hordozza as'as, bs'bs alléleket

Kovetkezésképp:

A alfaj sziilé fenotipusa AB

B alfaj sz(l0 fenotipusa Gp

Az T, hibrid egyedeket (2§ és 3¢ fenotipusa: Adt, BB
2. lépés ; Keresztezzilk F, hibrid egyedeket inter se.
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X: a crossing
over lehetséges

I 5 1 5 4 helye, amely

X x rekombininshoz
1 5 1 5-1 | p Yoo
PP P R R

petesejtek ¢s al 5 S el

himivarsejtek

variaci6i

valdsziniliség (l-r) (1-r) r r
L — FARLW - ]
nem rekom-  rekombindns
bindins

a) Punnett tablan dbrazoljuk a lehetséges zigotikat (genotipusokat)

b) frjuk be az egyes zigdta féleségek fenotipusdt

o) frjuk be az egyes zigotak létrejotiénck esélyét, mint r és (1-r) tényezék
:.t:,}. zatat, '

) frjuk le egy 100 egyedb] 4116 F, populdcio Idealizeilt hasadésat arra az
esele, ha 1= 0,2. Sorszamozzuk a Punnett tdbla mez6it (1).....(16)-ig.

i
iy

Aza, b, ¢., kérdésre a valaszt az aldbbi tablizat tartalmazza, amelybé! kitlinik,

'.1|1.'1

AP tipush gamétak zigotiva egyesillhetnek 4x(1-r)° eséllyel
AP és R tipust gamétdkra az esély 8x(1-r)r
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Az R tipust gamétik egyesiilési esélye 4xr’

4. lépés :

3 P, P, R R;
(1-r) (1-1) r
T
P, (1-1)° (l«fF | (Qor | ()
(1-1) B3
AB e ABB |AaB
P | (o | Qo | (or | (o
(1-1)
AUBB Ao Al |oBB
R, o | Qox | P 7
r AB
ABD AaB AGBB
R, (1t (o | r |
r R | OB
|AaB | ¥ AaBh 1 _
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5.1épés : A 100 egyedbil dll6 idealizalt F, populici6 hasadésa, ha r=0.2

N afi B R R R
l&? (1-r) (1-r) r r J
P, (D) ) 3) (4)
(1-1) 16 16 4 4
o [® [© M l®
(1-1) 16 16 4 4
R, [(9) (10) 1y a2
r 4 4 1 1
R, |(13)  [(14) (15) . 1(16)
r 4 | 4 1 1

Az lsszes 18bbi egyedsdl egyértelmiien itéletet mondhatunk:
Valamennyi Py/P; ill. Po/P; zigota (1-1)’-tel veend szimitasba
- Valamennyi Ry/R, ill. Ry/R; zighta r'-tel

315



Valamennyi Py/R,, Po/R,
} o zigota (1-rr-el

Pi/Ry, PyR;
Ez cddig 64 egyed, Gsszesilelt odds (p) értékiik :
l[l -r}‘!u x lr’ ]2 X [l[l—~r‘,|ur]"1 = (10)" x (1)*°
Maradhat még 100-64=34 cgyed, az AGBH fenotipusuak.
-Litjuk pl., hogy Py/P; zighta fele akkora eséllyel keletkezik, mint a P/P; zigota.
-Latjuk pl. azt is, hogy Ry/R; zigéta fele akkora eséllyel keletkezik, mint R,/Rq
zighla
-Ardnypart allithatunk fel:

16(AB) ; 1{AB) = 34-X(AUBB): X(AuBR)
X=2

Tehat 32 (AUBB) egyedet (1-r)* értékkel vesziink figyelembe

2 (AGBB) egyedet r* értékkel

Az bsszesitett odds (p) ezek utan:
p=(1-0"x@*x [0-»"Px [P} =0-0""x@®"

7. 1épés

frjuk fel a relativ odds szamolési képletét, har = 0,2
r=0,2-nél p=0,8"" x 0,2

r=0,5-nél p=0,5"" x 0,59 = 0,5

'Bm x0,2 a

relativ odds (p) = 2 -=5.51x10

LOD = 16.74
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Mivel eleve egy idealizalt F; adathalmazbdl indultunk ki, a figgvényiink is

~ r=0,2-nél adna LOD maximumot, tehdt a és b lokuszok koztt a rekombindcié
 gakorisiga 20%. (Idealizélt volt, mert a reciprocitas tokéletesen érvényesiilt, mert
 arckombindnsok pontosan 0,2 gyakoriséggal jelentek meg, mert a gamétdk
talilkozdsa tokeéletesen kivette a statisztikai varakozast, mert a @ és & meidzis

_. azonos volt stb.).

M. Az elbzd pelddt modositjuk életszeribbé. A 100 egyedbil 4ll6 F; populicid
a2 aldbbi fenotipus megoszlést adta.

AB cgyedek szama 14
ab egyedek szima 17
ABB egyedek szdma 6
AuB egyedek szima 9
Aaf egyedek szdma 8
aBB egyedek szima 10
AB egyedek szima 1
uB egyedek szama 0
AaBl _epyedek szdma 35

) Milyen odds (p) képletet 4llitana fel a LOD szamitishoz?

b} Miért kulesfontossigiiak a kodomindns genetikai markerek ebben a térképezési
 koreogrifidban?
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Megoldis:
a) AB [1-r?]"
G_r]ni
o) 1{1 =) IT

ABB
AOB [(} e r}r]hviiﬂ-lﬂ - (1 -1'}33 X r33

Aul
aBf
Al

} {rm}J-m: .

aB
A 35 A0BD megoszlisa:

31(AB + af3) : 1(AB + aB) = (35 - x) : x

—_— 3_5 —_—

X=m—=
32

1,1

Tehdt vegyiik 0gy, hogy a 35 egyedbdl:

34 P\/P, zigita és 1 Ry/R; zighla

odds (p) értékilk [a-»?]" , L ()’

Ezek utdn a 100 egyedbdl 4116 F; odds (p) képlete:
p=(-N2x (1 x P x P x [0-[* x (D) = (10" x @"
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b) Azért, mert ez esetben a heterozigdtdk haplotipusai egyérielmiien
megmondhatok a ,,Punnett tibla™ 3, 4, 9, 10; 7, 8, 10, 14 mezejében (lsd.
Mintapélda 4. és 5. [épését). Mindossze a kettos heterozigotik jelentkeznek
daszevontan (2, 5, 12, 15 mezdk). Dominans/recessziv viszonyban 9 kalegéria (1,
2,3,4,5,9, 12, 13, 15 mezbk) Ssszeolvad, tovabbaa 7., 10, 11,; 8, 14, 16 mezdk

I5.
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b)

un ok un cyh
1. osztaly i 4. osztaly ﬁ
unt cyh+ un* ok
in ok un cyh
2. osztaly % 5. osztaly ﬂ
oy oy unt cyh*+
un ok un cyh
g, W .

3. osztaly 6. osztaly

RN N n+ oy
> <y

un+ cyh* . es wyh
un+ cyh+

c) Ha a crossoverek szama kettére korlatozott, a hianyzé tetradok
meghatarozasara j6l hasznalhaté az alabbi 4bra:

B NCO ] sco |
a b a b
— X
a* b* a* b*
L oco | L oco |
a b a b
= = Sok—
a* b* a* b*
[Loco | Lo |
a b a b
a* b* ' a* b*
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