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X L mi : cepa de fago lambda doble mutante ¢
Heavy (placas pequenas) mi (placas mate)
crecida en cultivo de coli con C13 y N15

Light cepa normal crecida con C12 y N14
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Segregacion tipica de un gen en ascas ordenadas
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Ascas con disposiciones infrecuentes
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Reparacion de roturas de doble cadena

Union de sitios no homologos.
Suele llevar a deleciones e inserciones Recombinacién homéloga

© Ku70/Ku80 © RADSI @ Phosphorylated

l DNAPKCS () raps4 by ATM

® Constitutive
[ XRCC4-LIGA-XLF (CDBRCA2Z  phosphorylation




Double-strand cut

Modelo de rotura ;
de dOble Cadena al Exonuclease trims the

cut strands
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Linkage equilibrium Linkage disequilibrium




Desequilibrio de ligamiento entre pares de snp proximos:

/ . . .
,# Frecuencia de Frecuencia . Frecuencia de
9 los haplotipos alélica 4 los haplotipos

40% ' 42%

30% 31%
11% 26%
9% 99%
80/0
98%
Grupo 1 Grupo 2
En equilibrio de ligamiento: 2°= 512 En equilibrio de ligamiento: 2%= 16
haplotipos, haplotipos,




Desequilibrio de ligamiento entre pares de snp proximos:

NUMEROS ABSOLUTOS PROPORCIONES
Locus 1 Locus 1
alelo 1 alelo 2 alelo 1 alelo 2

nll =150 n21=15 |165 alelo1|x11=0,389|x21=0,039|q1=0,428

nl2=0 n22 =221 |221 alelo2| x12=0 |x22=0,572|92=0,572
150 236 T=1386 pl1=0,389 p2=0,611 1

n21=nUmero de genomas con el alelo 2 x21=n21/T
del Locus 1y el alelo 1 del Locus 2 D =(x11 * x22) - (x21 *x12) =0,223
r2=D2/(pl*p2*ql *q2)=0,855
X2(1gl) = 328,6 >>3,84 (altamente significativo)
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Frecuencias de recombinacion entre snp obtenidas de

espermatozoides individuales
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