Genética General. Grupo A. Cuarto parcial. 29 de Abril de 2016.

Apellidos Nombre Firma:

1/4- Se dispone de tres lineas de ratones knockout que son nulos para los genes Ngb, Fos y Egrl
respectivamente. Estas lineas se derivaron de la misma linea de ratones normales. Los tres genes
estédn de alguna forma implicados en la funcidén visual y se quiere saber cédmo interacttan en la
acomodacién del ojo a las condiciones de luz y oscuridad. Se midié la expresién de cada uno de los
tres genes mediante PCR cuantitativa (gPCR) en ratones de las cuatro lineas (las tres lineas
knockout y la linea normal) sometidos a oscuridad o a condiciones de luz. Se extrajo ARN de las
retinas de estos ratones que se copidé a cDNA por transcripcién reversa y después se cuantificd
mediante gPCR utilizando primers especificos de cada gen. Los resultados se presentan en la figura.
Haga un esquema de la posible red de interacciones génicas. (2 puntos)
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- Normalmente, los tres genes incrementan su expresién en presencia de luz.

La funcién de Ngb es necesaria para la expresién normal de los genes Ergl y Fos

La funcidén de Ergl es necesaria para la expresidén normal de Fos pero no para la expresién de Ngb
No es necesaria la funcién de Fos para la expresién normal de Ngb y Ergl

Ngb -> Ergl -> Fos

(se aceptan variaciones sobre esta solucidén que vengan de una interpretacién personal justificada
de la significacién de algunas de las diferencias en altura entre las barras del histograma)



2/4- E1 alineamiento de una secuencia de 70pb del gen mitocondrial que codifica el tRNA de la

serina en cinco especies (hombre, chimpancé, gorila, orangutan y gibdén) es el siguiente:
sitios informativos: * * * * *
Hu: acttttaaag atccattggt cttaggcccc acaagaactg ctaactcatg cccccatgtc tgacaacatg
Ch: acttttaaag atccgttggt cttaggcccc ataagaactg ctaattcatg tccccatgec tgacaacatg
Go: acttttaaag atccattggt cttaggcacc gtaagagctg ctaactcatg cccccatgec tgacaacatg
Or: gcttttaaag atccettggt cttaggcacc acaagaactg ctaactcteg ctcccatgtc tgacaacatg
Gi: acttctaaag atccattggt cttaggcacc acaagaactg ctaactcacg atcccatgtc taacaacacg

(se resaltan en negrita las diferencias con la secuencia humana)
A partir de estos datos, elabore una filogenia por el procedimiento que quiera. Si
método de distancias, utilice directamente la proporcidén de diferencias entre secuencias
necesario que aplique la correccidédn de Jukes-Cantor o cualquier otra). (2 puntos)
Método de maxima parsimonia. Decidimos arbitrariamente resolver para los cuatro primeros y afiadir
después el gibén. Otros ordenes de eleccidén podrian dar resultados diferentes (no se garantiza que
el arbol filogenético obtenido sea el de menor numero de mutaciones).
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Nos quedamos con este




3/4- Elabore el esquema de un experimento para obtener mutantes de efecto materno que afecten al

desarrollo de Drosophila. (2 puntos)
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El esquema de cruzamientos se repite miles de veces.
Simbolos:

d: un solo macho

d d : varios machos

l; y 1,: letales recesivos

B: alelo dominante de un gen que causa un fenotipo visible

Cromosoma azul: cromosoma con inversiones que anulan la recombinacién en hembras.

cn bw: cromosoma doble mutante para los alelos recesivos cinnabar y brown que determinan
conjuntamente el ojo blanco cuando ambos estadn en homocigosis.

*: posible mutacidén de desarrollo.

Se aceptan otros esquemas.



4/4- Se dispone de tres lineas puras de maiz que producen granos de color amarillo (L1, L2 y L3).
Cuando se cruzan entre si las lineas L1 y L2, las mazorcas Fl resultantes presentan granos de color
amarillo. Cuando se cruzan las plantas Fl1 con la linea L3, las mazorcas resultantes presentan el
aspecto de la fotografia: mazorcas amarillas con algunos granos moteados. Dé una explicacién
genética indicando los posibles genotipos de las lineas. (2 puntos)
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Las manchas corresponden a mutaciones somaticas que ocurren a muy alta frecuencia en algunos granos
cuando se mezclan los genomas de las tres lineas. Esto se debe a un transposén que se moviliza en
el dltimo cruzamiento con la L3. Posiblemente, el transposén causa por insercidén la mutacidén del
gen C en una de las lineas (Ll o L2). Este transposén no se mueve de esta localizacién en la linea
(L1 o L2) y llamaremos a ese mutante C*. Ademads, ya que el moteado solo se observa por cruzamiento
con la linae L3, esta debe tener un elemento activador (Ac) de la escisién de ese transposén
causando la recuperacidén de la funcién del gen de C* a C. Este elemento Ac no estd presente en Ll

ni en L2. Ademds, las otras lineas deben tener un gen C no funcional por otras razones. Una
posibilidad es que las lineas sean:

Ll: C*C* Pr+Pr+ (amarillos)
1L2: ¢ C Pr Pr (amarillos)
Fl: C*C- Pr+Pr_ (amarillos)
L3: CC Pr Pr Ac (transposén completo seguramente en varias posiciones del genoma)

Descendencia de F1 x L3:
cc prpPr Ac (amarillos)
cc Pr+Pr_ Ac (amarillos)
c’c” pr’pr” ac (moteados en rojo)
C*C_ pripr” Ac (moteados en purpura)

Se aceptan otras explicaciones.



