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Problema básico de estadística

a) Calcule la media y la varianza muestrales de las medidas de altura del siguiente 
grupo de individuos:

X1: 160 cm

X2: 170 cm

X3: 180 cm

b) Estime la media y la varianza de la población de procedencia de los tres 
individuos e indique el error de la media.
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Mejora de cruzamientos o híbridos (vegetal)







La mutación tiene una contribución relevante a la respuesta a la selección.

RESULTADOS DE SELECCION:
10 líneas isogénicas de Drosophila se seleccionan para menor número de quetas



¿Respuestas tardías debidas a mutación?





Gen de efecto mayor: 



Obtención de líneas (individuos) para análisis de QTLs
(Quantitative Trait Locus)  

- Las líneas pueden ser líneas endogámicas (preferentemente en 
vegetales). Un método de obtención son las RILs (Recombinant Inbred 
Lines)





Las RILS permiten la elaboración de mapas genéticos que combinan marcadores 
moleculares (microsatélites en este caso) y caracteres de interés



Principio de análisis de QTLs: 
Se buscan regiones cromosómicas que tengan relación con la expresión 
del carácter.



Problema de mapeo de QTL

Se cruzaron dos líneas A y B de Phaseolus que difieren para un gran número de marcadores. En 
concreto, para tres microsatélites estrechamente ligados, la línea A tiene constitución c-h1-g2, 
mientras que la línea B es b-h2-g1. Sobre el mapa de microsatélites que se representa, diga si 
hay un QTL para altura de la planta en la región genética donde se localizan estos marcadores. 
Los valores medios de las distintas combinaciones son los siguientes (media+1DT de error):

media de  RILs c: 200cm + 10cm, media de RILs b: 180cm + 10cm
media de  RILs h1: 220cm + 10cm, media de RILs h2: 160cm + 10cm
media de  RILs g2: 210cm + 10cm, media de RILs g1: 170cm + 10cm

.

cb       12.65cM               h      7.87cM       g



Problema de mapeo de QTL (continuación)





Problema de mapeo de QTL

Se cruzaron la línea A, resistente a una raza de un hongo y la línea B, sensible al hongo. En 
concreto, para tres microsatélites estrechamente ligados, la línea A tiene constitución c-h1-g2, 
mientras que la línea B es b-h2-g1. Sobre el mapa de microsatélites que se representa, diga si 
hay un QTL para resistencia en la región genética donde se localizan estos marcadores. Los 
números de RILs resistentes y sensibles asociados a cada marcador fueron los siguientes:

.

cb       12.65cM               h      7.87cM       g





Aplicación a otras estructuras familiares:
El principio básico de mapeo con RILs se pueden aplicar a otros sistemas:

-Análisis de F2, segregaciones familiares y genealogías (mejora vegetal y 
animal)

-Análisis de grupos de individuos no emparentados muestreados de la 
población (humanos). Exige el genotipado para un número muy grande de 
marcadores (GWAS – Genome Wide Association Study) a no ser que se 
tenga información previa de posibles marcadores asociados.



Obtención de recombinantes mediante retrocruzamientos 
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Carácter cuantitativo

Caracteres cuantitativos en humanos:

QTL 
Analisis

Muestra poblacional

Secuenciación
masiva Arrays de SNPs



Se desea probar que el snp rs4500960 localizado en el gen TBR1 está asociado al 
rendimiento escolar. En un estudio de 293723 individuos se obtuvieron los siguientes 
valores de rendimiento asociados a cada genotipo:

-Determine si el snp es un marcador del rendimiento y calcule su probabilidad.

rendimiento +- error

TT 99.6 +- 0.22

TC 102 +- 0.44



Rendimiento escolar:
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Caracteres cualitativos en humanos:



Se cree que la variación genética para el gen TNF está asociada a la susceptibilidad a 
la sepsis severa. En un estudio para encontrar marcadores genéticos que permitan 
predecir la evolución de la enfermedad, se establecieron tres grupos de individuos 
(sanos, con sepsis y con sepsis severa) que se analizaron para determinar su 
genotipo para el snp rs1800629 localizado en la región del promotor y que presenta 
los alelos G/A. La tabla da la clasificación de los individuos para los dos caracteres:

-Determine si el snp es un marcador de la enfermedad y calcule el odds ratio.

Sanos Sepsis severa

GG 912 369

GA 61 56

AA 2 2



Septicemia



GWAS en humanos:


