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PRESENTACION

La importancia de la Genética en Acuicultura se empezó a recono
cer a principios de los años 80 y desde entonces la necesidad y utili
dad de la misma en el cultivo de organismos acuáticos ha ido en 
aumento. Esto se debe a que la Genética de peces y moluscos interac
ciona con su cultivo en aspectos muy importantes de alto valor comer
cial como son los caracteres relacionados con tasas de crecimiento, 
mejora en la conversión de alimento, resistencia a enfermedades, adap
tación a condiciones ambientales específicas, calidad de la carne, tole
rancia a bajas concentraciones de oxígeno, resistencia a bajas tempera
turas y tolerancia a concentraciones de metales pesados. Estos caracte
res son objeto de estudio de la Genética Cuantitativa, sin embargo para 
su total comprensión y estudio también se necesitan considerar otros 
aspectos de la Genética, fundamentalmente la Genética de Poblaciones, 
teniendo presente que el cultivo de organismos acuáticos siempre ocu
rre en comunidades o poblaciones y no de manera aislada.

Además de los cuantitativos también los caracteres cualitativos pre
sentan interés comercial porque controlan la mayoría de los caracteres 
de interés en peces ornamentales. Estos caracteres siguen una Genéti
ca Mendeliana y es necesario considerar los distintos tipos de control 
genético que existen, así como estudiar la herencia conjunta de varios, 
sus interacciones y posible ligamiento con el objetivo último de elabo
rar mapas de genes. Otro aspecto de suma importancia en la Mejora 
Genética es la existencia y cuantificación de variabilidad en las pobla
ciones, así como la detección y análisis de mutaciones cromosómicas y 
genómicas. Finalmente existen grandes expectativas en la aplicación de 
técnicas de Ingeniería Genética a la mejora en Acuicultura por lo que 
también se hace necesario el estudio de la Genética Molecular del 
ADN, a nivel de composición, estructura y organización.

El libro que se presenta está enfocado a resolver cuestiones prácti
cas y casos concretos planteados durante el cultivo y mejora de orga
nismos de interés en Acuicultura. Se ha pensado cómo un soporte prác
tico a la asignatura Genética en Acuicultura de la Licenciatura en Cien
cias del Mar pero puede ser de interés también para otras asignaturas 
relacionadas con la Genética y para otras Titulaciones (Ciencias Bioló
gicas, Veterinaria, Tecnología de Alimentos, Medio Ambiente, etc.).

El libro se ha estructurado en 6 grandes bloques temáticos con espe
cial incidencia en Acuicultura considerando los aspectos descritos ante
riormente. La ordenación de los bloques y de los apartados dentro de 
cada bloque ha seguido un orden creciente de complejidad para facilitar 
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la comprensión por el alumno, además todos los problemas planteados 
están resueltos. Los problemas tipo de cada apartado se explican con 
detalle para que el alumno entienda la metodología aplicada en la reso
lución y los demás sólo presentan la solución para incentivar al alumno a 
resolver el problema y comprobar si está bien resuelto o no.

Los autores confían en la utilidad de este libro para los estudiantes 
de Genética en Acuicultura, pero también para estudiantes de distintos 
campos de la Genética y para profesionales interesados en la inciden
cia y utilidad de la Genética en aspectos prácticos de mejora en la pro
ducción. Finalmente nuestro mayor deseo sería que sirviera no sólo 
para resolver cuestiones directamente relacionadas con el contenido 
del libro sino también para fomentar en los lectores el interés por la 
Genética y por la investigación en general.
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CAPÍTULO I

Caracteres cualitativos

Mendelismo.Modificaciones del Mendelismo.Ligamiento y recombinación.





1 .- En una determinada especie de mamífero marino se ha detectado 
la presencia de individuos albinos. Se supone que este carácter es rece
sivo frente al tipo silvestre. ¿Qué proporción de albinos se encontrarían 
en una F2 de un cruzamiento de albino con un homocigoto silvestre? ¿Y 
si hiciese un cruzamiento prueba con individuos de la Fi?

Solución

Silvestre: +
Albino: a

Parentales

Fi

++ x dd

+a
100% normales

Fi +« x +d

F2 ++ +d +d Cid 

normales albino 
3 1

Cruzamiento prueba +d x dd 
I 

+d +d dd dd 
normales albinos 

50% 50%

2 .— El color de la concha de un molusco bivalvo puede ser rosado uni
forme o rosado bandeado. El cruzamiento entre una línea consanguí
nea rosada uniforme y otra rosada bandeada produjo descendientes 
rosados uniformes solamente. Cuando estos individuos se cruzaron 
entre sí se obtuvieron 236 moluscos uniformes y 73 rosados bandea
dos. Deducir el modo de herencia del carácter color.
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Solución

Uniforme: B
Bandeada: b

El alelo uniforme es dominante sobre el bandeado. Por los cruzamien
tos podemos confirmar el modo de herencia.

xBB x bb Bb Bb

Bb BB Bb bb

Uniforme>Bandeada 236 77

No significativo

Grades 
de 

libertad
Probabilidad

0.95 0.90 0.80 0.70 0.50 0.30 0.20 0.10 0.05 0.01 0.001

1. 0.004 0.02 0.06 0.15 0.46 1.07 1.64 2.71 3.84 6.64 10.83
2. 0.10 0.21 0.45 0.71 1.39 2.41 3.22 4.60 5.99 9.21 1382
3. 0.35 0.58 1.01 1.42 2.37 3.66 4.64 6.25 7.82 11.34 16.27
4. 0.71 1.06 1.65 2.20 3.36 4.88 5.99 7.78 9.49 13.28 18.47
5. 1.14 1.61 2.34 3.00 4.35 6.06 7.29 9.24 11.07 15.09 20.52
6. 1.63 2.20 3.07 3.83 5.35 7.23 8.56 10.64 12.59 16.81 22.46
7. 2.17 2.83 3.82 4.67 6.35 8.38 9.80 12.02 14.07 18.48 24.32
8. 2.73 3.49 4.59 5.53 7.34 9.52 11.03 13.36 15.51 20.09 26.12

9. 3-32 4.17 5.38 6.39 8.34 10.66 12.24 14.68 16.92 21.67 27.88
10. 3.94 4.86 6.18 7.27 9.34 11.78 13.44 15.99 18.31 23.21 29.59

Significativo

Tabla de valores de la distribución x

Puede ser un gen dominante, para comprobar la veracidad de nuestra 
hipótesis se realiza un test de contraste mediante la prueba %2 de Pear
son asumiendo un nivel de significación de 0.05. Para ello se compa-
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ran las frecuencias observadas y esperadas para cada clase fenotípica y 
se obtiene el valor de %2 según la fórmula:

x2= £
(O - E)2

E

OBSERVADOS ESPERADOS

Uniformes 236 3/4=231.75
Bandeadas 1/4= 77.25

En este caso los grados de libertad se calculan restando 1 al número de 
clases fenotípicas. Para un grado de libertad: no significativo, o sea, se 
confirma la hipótesis de un gen con un alelo dominante y uno recesi
vo controlando el color.

3 — Se ha observado que en una determinada especie de peces tropi
cales existen dos fenotipos para el color del cuerpo que se han deno
minado punteado y marfil. Cuando se cruzan entre sí peces punteados, 
generalmente producen peces del mismo fenotipo en la descendencia 
y cuando se cruzan peces marfil entre sí siempre producen este feno
tipo. El cruzamiento de peces punteados con peces marfil produce 
peces punteados, pero cuando estos peces se cruzan de nuevo por 
peces marfil se obtienen aproximadamente el mismo número de los 
dos fenotipos en la descendencia. ¿Cómo es el control genético de 
estos caracteres?
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Solución

Punteado: P Marfil: p

El fenotipo punteado es dominante sobre el tipo marfil, como se puede 
deducir al cruzar ambos fenotipos y obtener toda la descendencia pun
teada. Además, que del cruzamiento se obtenga un 100% de marfiles y 
en el caso de los punteados no, indica la recesividad del alelo que con
fiere el carácter marfil. Los cruzamientos descritos se explican con las 
siguientes correspondencias:

Genotipo

PP 
Pp 
PP

Fenotipo

Punteado 
Punteado 
Marfil

4 .— En una piscifactoría se está criando una especie de tilapia, Tilapia 
mossambica, y en los estanques se han podido diferenciar tres tipos de 
individuos en función del color: Oro, Negro y Bronce. Se realiza un 
cruzamiento entre ejemplares de líneas consanguíneas para los carac
teres negro y oro. La descendencia en la Fi es de 100% color bronce y 
en la F2 tenemos 55 individuos negros, 98 tipo bronce y 49 tipo oro. 
¿Cuál es la herencia del carácter color en esta especie?

Solución

Del primer cruzamiento podemos ver que se trata de un carácter que 
viene determinado por dos alelos codominantes, ya que al cruzar indivi
duos homocigotos para dos caracteres, en la descendencia no aparece nin
guno de estos fenotipos. Para comprobarlo vemos si en la F2 las propor
ciones se ajustan al modelo 1:2:1 para los caracteres negro: bronce: oro, 
con una % . Se obtiene un valor de 0.53 para dos grados de libertad, que 
implica que no es significativo. Luego se cumple la hipótesis predicha.
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5 .— Para una especie de crustáceo la presencia de una mancha circu
lar en el caparazón está determinada por un alelo que presenta domi
nancia incompleta frente a la ausencia de dicha mancha mientras que 
los heterocigotos tienen tan sólo un punto en la coraza. En un estan
que se han cruzado una pareja de individuos. En la descendencia se 
han obtenido 37 individuos con mancha, 71 con un punto y 34 sin 
nada. ¿Cuál era el genotipo de los padres?

Solución

Para un carácter que presenta dominancia incompleta la proporción 
que se obtiene 37:71:34 se aproxima a una típica 1:2:1. Haciendo todos 
los cruzamientos posibles la única posibilidad es que sea un cruza
miento entre dos individuos heterocigotos. Para ver si segrega correc
tamente vemos si se ajusta correctamente a las proporciones esperadas 
con el método de % , en el que se confirma la hipótesis.

6 — En la F2 de un cruzamiento obtenido a partir de peces rojos y con 
bandas y peces azules y sin bandas se han obtenido 23 peces azules y 
sin bandas, 60 rojos sin bandas, 67 azules con bandas y 210 rojos con 
bandas. Razonar las relaciones de dominancia entre los fenotipos y el 
control genético de los mismos.

Solución

Rojos: R / Azules: r

RRBB

Bandas: B / Sin bandas: b

x rrbb

Rr Bb
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Vemos si la proporción de individuos en la descendencia se aproxima 
a una esperada, considerando que el control se da por dos genes inde
pendientes y con un alelo dominante y uno recesivo (9:3:3:1).

Fenotipos Esperados Observados

RB 9/16= 202.5 210
Rb 3/16= 67.5 60
rB 3/16= 67.5 67
rb 1/16= 22.5 23

Para comprobar la veracidad de nuestra hipótesis se realiza un test de 
contraste mediante la prueba % .
En este caso el valor de x es 1.12, menor que el obtenido en la tabla 
para un nivel de significación de 0.05, teniendo en cuenta que los gra
dos de libertad de la prueba son 3 (n2 clases fenotípicas menos uno). 
Por lo tanto la diferencia entre las distribuciones observada y esperada 
según la hipótesis planteada no es significativa y aceptamos que los dos 
caracteres están controlados por genes independientes.

7 .— La presencia de bandas laterales negras en el barbo de Sumatra, 
Barbus tetrazona, presenta herencia intermedia, mientras que la exis
tencia de escamas es un carácter dominante frente a la ausencia de las 
mismas. Deducir los fenotipos esperados y sus frecuencias a partir de 
la F2 obtenida de un cruzamiento ente barbos con bandas laterales y 
escamas con barbos sin bandas y sin escamas.

Solución

Bandas: B / No bandas: b Escamas: E / No escamas: e

BB EE x bb ee
i

BbEe

18



BE Be bE be

BE BBEE BBEe BbEE BbEe

Be BBEe BBee BbEe Bbee

bE BbEE BbeE bbEE bbeE

be BbEe Bbee bbEe bbee

Resumiendo:

BB E_ : Bandas y escamas 3/16
Bb E_ : Bandas intermedias y escamas 6/16
BB ee : Bandas sin escamas 1/16
Bb ee : Bandas intermedias sin escamas 2/16 
bb E_ : Sin bandas con escamas 3/16 
bb ee : Sin bandas sin escamas 1/16

8 - En el plati, Xiphophorus maculatus, el color del cuerpo está con
trolado por dos genes St y R que presentan dominancia completa. El 
alelo St produce micromelanóforos y el recesivo st no. El alelo domi
nante R produce xantóforos mientras que el recesivo no los produce. 
La presencia o ausencia simultánea de estos pigmentos produce los dis
tintos fenotipos que a continuación se muestran.

Genotipos Fenotipos

St_ R_ 
St_ rr 
stst R_ 
stst rr

Normalmente pigmentado
Gris
Dorado
Incoloro
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En los casos siguientes determínese el genotipo de los padres:

a) Peces normalmente pigmentados cruzados entre sí producen una 
descendencia compuesta por 91 normalmente pigmentados, 29 gri
ses, 31 dorados y 9 incoloros.

b) Grises cruzados con dorados producen 1/2 grises y 1/2 pigmenta
dos.

c) Pigmentados cruzados con dorados producen 1/8 incoloros, 1/8 
grises, 3/8 dorados y 3/8 normalmente pigmentados.

Solución

a) Stst Rr x Stst Rr
b) StSt rr x stst Rr 
c) Stst Rr x stst Rr

9 .— La pigmentación del cuerpo y ojos en los molly (Poecilia sphenops) 
está controlado por los genes M y N. Los distintos fenotipos vienen 
determinados por el número de alelos del color (M y N), tal y como se 
puede ver en la siguiente tabla.

Fenotipo

Genotipo Ne de alelos 
de color

Clase Color del cuerpo

MMNN 4 IVb Totalmente negro; iris oscuro
MM Nn; Mm NN 3 IVa Totalmente negro; iris oscuro
MmNn 2 Illb Fuertemente moteado; iris claro
MM nn; mm NN 2 Illa Fuertemente moteado; iris claro
Mm nn; mm Nn 1 II Suavemente moteado, iris claro
mm nn 0 I Gris, sin manchas, iris claro
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¿Si se cruzan ejemplares MM NN por Mm Nn, cuántos fenotipos distin
tos, y en qué proporciones, aparecerán?

Solución

MM NN x Mm Nn 
i

MN Mn mN mn

MN MM NN MM Nn Mm NN Mm Nn

4 a lelos 3 a lelos 3 a lelos 2 alelos
del color del color del color del color

Se producirán dos fenotipos distintos.

3/4 completamente negro e iris oscuro.
1/4 fuertemente moteado e iris claro

10 - El albinismo del goldfish, Carassius auratus, está controlado por 
los genes My S. Los individuos con el alelo dominante M son oscuros, 
los peces sin este alelo y con al menos un alelo 5 presentan un color 
dorado claro, y los peces en homocigosis para los alelos recesivos de 
ambos genes son albinos.

a) ¿Qué tipo de interacción existe entre estos genes?
b) Los ejemplares albinos de esta especie no son rentables porque no 

se venden bien en el mercado. Un acuicultor quiere que en su pro
ducción no aparezca ningún albino, y por ello cree que cruzando 
siempre peces oscuros no obtendrá nunca albinos. ¿Conseguirá 
siempre su objetivo?
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c) Si se cruzan un macho oscuro de genotipo Mm ss con una hembra 
también oscura de genotipo MmSs, ¿qué probabilidad hay de que 
en la descendencia se obtengan ejemplares albinos?

d) Si se cruzan una pareja de reproductores, uno de ellos oscuro y 
otro claro, se obtienen la mitad de peces oscuros, 1/4 claros y 1/4 
albinos. ¿Cuál es el genotipo de los reproductores?

e) Si se cruzan dos hermanos claros que tenían su padre albino, ¿cuál 
será la proporción fenotípica de la descendencia?

Solución

a) Interacción epistática dominante. Este tipo de interacción presenta 
en la F2 unas proporciones fenotípicas: 12 oscuros: 3 claros: 1 albino.
b) No, porque cuando los ejemplares oscuros porten alelos recesivos 

de ambos genes, en la descendencia podrían aparecer albinos.
c) (1/2) x (1/4) = 1/8
d) Mm ss x mmSs
e) mm Ss x mmSs

mS ms

mS mm SS mm Ss
ms mm sS mm ss

Se obtiene un 25% de albinos

11.— El patrón de escamas de la carpa está controlado por los genes S 
y N. El alelo N en homocigosis es letal para la carpa. El gen S controla 
el patrón de las escamas y N lo modifica. Los distintos fenotipos de 
cada combinación de genes aparecen en la siguiente tabla.
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FenotipoGenotipo

S_ nn Scaled
S_ Nn Line
ss nn Mirror
ss Nn Leather

NN Letal

a) El cruce de 2 carpas line produjo en una planta de cultivo 24 del 
fenotipo line y 10 scaled. Determinar el genotipo de los reproduc
tores utilizados.

b) En una piscifactoría francesa se cultivan carpas Une, mirrory leat
her. El piscicultor desea producir carpas con fenotipo de escamas 
normales porque en el mercado existe más demanda de las mis
mas y por tanto son más rentables. A este piscicultor le envían 
una remesa de carpas scaled procedentes de una línea de carpas 
cultivadas durante varias generaciones. El piscicultor realiza 
varios cruces entre las carpas scaled y observa que obtiene des
cendientes mirror. Explicar el resultado. ¿Podría el dueño de la 
piscifactoría conocer el genotipo de las carpas reproductoras nor
males que le enviaron?

c) El dueño de una pequeña empresa de carpas tiene tanques donde 
cultiva carpas leather y scaled. Este joven empresario quiere abrir
se más al mercado y desea producir en una sola generación los 4 
fenotipos del patrón de escamas de la carpa. ¿Podría hacerlo?

d) ¿Qué patrón de escamas no debe tener jamás una planta de culti
vo de carpas si el dueño quiere tener una producción máxima, 
minimizando el número de carpas muertas por generación?

e) El cruce entre una carpa hembra con patrón de escamas line y un 
macho scaled produce 3/8 de carpas line, 3/8 con el mismo feno
tipo del padre, 1/8 leather. ¿Cuál era el genotipo de los padres?

Solución

a) Podrían ser SS Nn x SS Nn
b) Las carpas que le vendieron eran 5$ nn.

Cruzando las que le vendieron con las mirror que tenía en la pis
cifactoría podría haber deducido el genotipo de los reproductores: 
Si hubieran sido SS nn, toda la descendencia habría presentado 
patrón scaled.
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Al cruzar las que le vendieron con las mirror habría obtenido mitad 
scaled y mitad mirror.

c) Podría conseguirlo si los reproductores scaled fueran Ss nn, de lo 
contrario obtendría en la Fi sólo los fenotipos line y scaled, y no 
los 4 posibles fenotipos.

d) No debería tener ni Une ni leather, ya que llevan el alelo N, que es 
el que produce la muerte cuando se encuentra en homocigosis.

e) & Nn x & nn

12.— El color de los ojos del Astyanax fasciatus puede ser negro, 
marrón y rosa. Estos fenotipos están controlados genéticamente por los 
genes ab y bw de acuerdo a lo mostrado en la siguiente tabla.

Genotipo Fenotipo

abab__ Ojos rosa
+_ +_

+_ bwbw
Ojos negros
Ojos marrones

a) El cruzamiento entre un individuo con ojos negros por otro con 
ojos rosa, cuyos padres eran marrones, produce una descenden
cia con la mitad de ojos rosa y la otra mitad de ojos negros. Dedu
cir el genotipo de los padres.

b) Determinar la proporción de descendientes con ojos rosa cuando 
se da un cruce entre un macho de ojos marrones, cuya madre era 
de ojos rosa, con una hembra de ojos negros, cuyo padre tenía los 
ojos marrones y la madre ojos rosa.
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Solución

a) ab+ ++ x abab bwbw

b) ab+ bwbw x ab+ bw+

2/8 =1/4 ojos rosa

ab bw ab + + bw + +

ab bw ababbwbw abab +bw ab+ bwbw ab+ bw+
+ bw ab+ bwbw ab+ bw+ ++ bwbw ++ +bw

13.— El patrón de bandas del barbo de Sumatra, Barbus tetrazona está 
controlado por los genes A y B. Los distintos fenotipos que se pueden 
expresar con la interacción de estos dos genes son:

Genotipos Fenotipos

A_ bb 

aa B_
Bandas incompletas

A_ B_ Bandas completas
aa bb Mitad bandeado

a) El cruce entre un macho con bandas incompletas y una hembra 
con bandas completas produce una descendencia de 3/8 de ban
das completas, 4/8 con bandas incompletas y 1/8 mitad bandeados. 
Deducir el genotipo de la hembra progenitora.
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b) Un cruce entre hembra con bandas completas doble heterocigota 
con un macho mitad bandeado, produce una progenie de la cual se 
escogen los ejemplares de fenotipo bandas completas y se vuelven 
a cruzar con la madre. Deducir la descendencia de ambos cruces.

Solución

a) Macho puede ser Aa bb ó aa Bb. 
La hembra tiene que ser Aa Bb

b) aa bb X Aa Bb

F1 Aa Bb Aa bb aa Bb aa bb

Completo Incomp. Incomp. Mitad 
bandeado

Este ejemplar se cruza con la madre. Por tanto la descendencia sería:

Aa Bb x Aa Bb 
i

AB Ab aB ab

AB A4 BB AA Bb Aa BB Aa Bb

Ab AA Bb AA bb Aa Bb Aa bb

aB Aa BB Aa Bb aa BB aa Bb

ab Aa Bb Aa bb aa Bb aa bb
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14.— El patrón de escamas en el goldfish, Carassius auratus, está con
trolado por los genes Dpi y Dp2. Los peces con escamas pigmentadas 
son homocigotos recesivos para ambos genes, el resto de genotipos 
producen peces con escamas transparentes. Si se cruzan dos goldfish 
que tienen los siguientes genotipos: Dpidpi Dp2 dp2 x dpidpi dp2dp2.

a) ¿En cuántas generaciones se puede empezar a producir una línea 
de peces con escamas pigmentadas?

b) ¿Y si se cruzan individuos Dpi Dpi dp2dp2 x DpiDpi dp2Dp¿

Solución

a) En la segunda generación, ya que en la Fi habrá individuos con 
escamas pigmentadas, y como son homocigotas para los dos 
genes, a partir de ellos podremos conseguir una línea de peces con 
escamas pigmentadas.

b) Nunca, porque no existe ningún alelo dpi, y por tanto jamás se 
podrían llegar a producir individuos homocigotos para ese gen, lo 
cual es una condición imprescindible para poder producir peces 
con escamas pigmentadas.

15 — El color de la carne del salmón es de gran interés de cara al con
sumo. La carne roja del salmón es muy apreciada por los consumido
res frente a la carne blanca. El salmón es incapaz de sintetizar carote- 
noides y por eso los criadores de salmones tienen que añadirlo en la 
dieta, aún así, algunos salmones no logran tomar el color rojo desea
do. Por esto es de gran importancia el conocimiento del control gené
tico del color rojo de la carne de los salmones. Se sabe que el control 
del color de la carne del salmón chino está determinado por los genes 
A y B. Cuando el gen A y/o B son homocigotos recesivos, el salmón 
tiene la carne blanca. El color rojo se produce sólo cuando el salmón 
tiene al menos el alelo dominante A y el dominante B. Los posibles 
genotipos y fenotipos son:
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Genotipos Fenotipos

A_ B_ Carne roja

aa__
Carne blanca 

bb

a) ¿Cómo se podría producir una línea de salmones de carne roja?
b) ¿Cómo se podría minimizar la posibilidad de tener miembros de la 

descendencia con carne blanca?
c) Se cruzan dos reproductores rojos y se observan 90 salmones de 

carne roja y 73 de carne blanca. ¿Que posibilidades hay de esco
ger entre esta progenie salmones que puedan producir una línea 
de salmones rojos?

d) Hallar los genotipos y las proporciones fenotípicas del cruce entre 
un salmón blanco homocigoto para el gen A/a y heterocigoto para 
el gen B/b con otro salmón rojo homocigoto para el gen B/b y 
heterocigoto para el A/a.

Solución

a) No se puede producir porque no se pueden reconocer los ejem
plares aa bb.

b) Cogiendo siempre como reproductores a salmones rojos, ya que 
siempre portarán los alelos A y B necesarios para producir nuevos 
salmones rojos.

c) Esa descendencia procede de un cruce entre Aa Bb x Aa Bb. Por 
tanto la descendencia tendrá los siguientes genotipos y fenotipos.

AB Ab aB ab

AB AA BB AA Bb Aa BB Aa Bb

Ab AA Bb AA bb Aa Bb Aa bb

aB Aa BB Aa Bb aa BB aa Bb

ab Aa Bb Aa bb aa Bb aa bb
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De los 9 genotipos que dan lugar a fenotipos de carne roja sólo 1 sería 
el adecuado para producir a partir de ellos una línea de salmones rojos. 
Por tanto la probabilidad es de 1/9.

d) aa Bb x AaBB

AB aB

aB Aa BB aa BB
ab Aa Bb aaBb

1/2 carne roja
1/2 carne blanca

16 — El gen B controla la formación de melanina en los melanóforos 
en los peces medaka, Oryzyas ¡atipes. Los distintos fenotipos vienen 
determinados por la acción de tres alelos B, B’ y b. La relación entre 
ellos es de dominancia: B>B’>b.

Genotipo Fenotipo

B_ Producción completa de melanina 
(pigmentados)

BB'y B’b Moteado

bb Producción mínima o nula 
de melanina
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a) El cruce entre dos medakas produjo 19 pigmentados, 10 moteados 
y 9 sin melanina. Deducir genotipo y fenotipo de los progenitores.

b) Se cruzaron medakas y se obtuvo una descendencia de 1/2 mote
ados y 1/2 pigmentados. Los moteados se cruzaron entre sí y se 
obtuvieron todos moteados. Los pigmentados se cruzaron de 
nuevo entre ellos y se obtuvieron 3/4 pigmentados y 1/4 motea
dos. Deducir los genotipos de todos los cruces.

Solución

a) 
Bb x B'b 

i

BB' Bb bB' bb

Pigmentados Moteado Sin melanina

b) B'B' x B'B'

l
BB'x BB'

I
BB BB'B'B B'B'

i/Á 1/4
pigmentados moteado

17.— El color del cuerpo del pez ángel, Pterophyllum scalare, está con
trolado por un gen con 4 alelos. La combinación de los mismos pro
duce los fenotipos siguientes.
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Genotipo Fenotipo

DD Negro
DD mármol intenso
Dd oscuro intenso
Dd'* dorado oscuro
D b" mármol oscuro
Dd mármol claro
D”^ mármol azabache
d d plateado
dd,K plateado
d*b dorado

Deducir el fenotipo de los paténtales si en la progenie se han obtenido:
a) Peces de fenotipo mármol intenso, oscuro intenso, mármol azaba

che y plateados en idénticas proporciones.
b) 9 negros, 21 mármol intenso y 10 mármol oscuro.
c) 3/4 partes de la progenie color plata y el resto dorado.
d) En una piscifactoría se desea poder producir peces marmóreo aza

bache en cualquier momento. En los tanques de la empresa exis
ten peces marmóreo claro y peces dorado oscuro. ¿Podría conse
guir su objetivo?, ¿Cómo?

Solución

a) Dd? x Dd
b) DD x DD
c) d d* x d d"'
d) Para poder disponer de peces mármol azabache (D"(f) se necesi

tan líneas de peces mármol oscuro (DD} y dorados (d'^d*). Por 
ello se cruzan los peces mármol claro y en la descendencia se 
obtendrá un 25% de peces ángel que serán marmóreo oscuro 
(D"b"). Por otro lado se cruzan entre sí los peces dorados oscuro 
y se obtendrán 1/4 de peces ángel dorados (d'^db Con estas líne
as puras sólo tendría que cruzar individuos de cada una de ellas y 
en la descendencia todos serían mármol azabache.

31



18- En el pez tropical, Xiphophorus helleri, el alelo Se produce un 
fenotipo punteado de la aleta caudal. La penetrancia del alelo varía 
entre 30-80%.
a) Si se cruza un Xiphophorus heterocigoto con uno normal. ¿Cuál es la 

probabilidad de que la descendencia presente el fenotipo punteado?
b) Si se cruzan dos peces heterocigotos, calcular el rango de la des

cendencia que presentará el fenotipo punteado.

Solución

a) Se se x se se

Se se se se
50% 50%

Por tanto, si la penetrancia varía entre el 30-80%:

100 —► 30-80
50 —► X

X = 15-40% de la descendencia tendrá la aleta caudal punteada.

b) Se se x Se se

v
Se Se Se se se Scj se se

100 —► 30-80%
75 —► X

X = 22.5% - 60% de la descendencia tendrá la aleta caudal punteada.
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19 — En el pez Poecilia latipinna, el moteado negro del cuerpo está 
controlado por el gen M. El alelo M de este gen presenta codominan- 
cia respecto al alelo m. De esta manera los fenotipos que aparecen son:

Genotipo Fenotipo

MM
Mm 
mm

Muy moteado 
Ligeramente moteado 

Sin manchas

Al cruzar machos levemente moteados con hembras muy moteadas se 
obtuvo una descendencia con 40% de peces muy moteados. Interprete 
este resultado.

Solución
MM x Mm

MM ▼ Mm

Proporción teórica
Proporción real

50% 50%
40% 60%

Por tanto el gen que controla el color presenta una penetrancia menor 
que 100%. Para calcularla:

50% —► 100% de penetrancia 
40% —►

X = 80% de penetrancia

20 .- En una planta de producción de peces ornamentales se dispone 
de dos líneas consanguíneas, una formada por peces de color rojo y 
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con bandas laterales y la otra línea azul y sin bandas. En un cruza
miento entre peces procedentes de cada una de las dos líneas se obtu
vieron todos los descendientes de color rojo y con bandas. Cuando 
estos peces se cruzaron con peces de la línea consanguínea azul y sin 
bandas, los resultados del cruzamiento fueron:

Rojos con bandas Rojos sin bandas Azules con bandas Azules sin bandas

81 39 36 64

¿Qué tipo de herencia tiene cada uno de los dos caracteres? ¿Son inde
pendientes? En caso contrario calcular la distancia entre ellos.

Solución

Supondremos que los caracteres rojo/azul y con bandas/sin bandas 
están controlados por dos loci independientes. El cruce de las dos líne
as consanguíneas produce individuos diheterocigotos y pone de mani
fiesto las relaciones de dominancia de los caracteres rojo y con bandas 
frente a los recesivos azul y sin bandas, respectivamente. El cruce en la 
Fz, según la hipótesis planteada, debe generar las proporciones 1:1:1:1 
para las distintas clases fenotípicas rojo con bandas: rojo sin bandas: 
azul con bandas: azul sin bandas.

Si hacemos la prueba %' suponiendo que los genes son independientes 
y comparamos la distribución de frecuencias esperada y observada, 
obtenemos un valor \ = 80.09, que establece una diferencia significa
tiva entre ambas distribuciones para el nivel de significación impuesto 
de 0.05. Por lo tanto la hipótesis es falsa, los genes no son indepen
dientes. Para considerar que estén ligados se debe eliminar la posibili
dad de que alguno de los genes segreguen de manera anormal debido 
a efectos producidos por otros genes (epistasia, penetrancia, etc.). Para 
ello se consideran ambos loci por separado y de nuevo se realizan 
pruebas de contraste de hipótesis mediante el test % de Pearson. Los 
valores que se obtienen son los siguientes: %' (locus del color) = 1.82, 
X (locus pigmentación bandeada) = 0.89. Estos valores se restan del 
obtenido en la primera prueba y se obtiene de nuevo una diferencia 
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significativa (%' =77.38) entre las distribuciones esperada, si los genes 
fueran independientes considerando además el efecto de la segrega
ción, y la observada. Por lo tanto los genes están ligados.

Considerando que se trata de un cruzamiento prueba, la fracción de 
recombinación se calcula según la fórmula:

p= Na Recombinantes/ Ns Total Individuos = 39+36/220 = 0.34.

La distancia entre ambos genes es de 34 unidades Morgan.

21 .- En una especie de Tilapia 2 genes ligados controlan el color (A/a: 
pigmentado/transparente) y el carácter bandas (B/b: con bandas/sin 
bandas). Sabiendo que los genes se encuentran en repulsión, que los 
machos son aquiasmáticos y que en el 70% de las meiosis de las líne
as germinales femeninas se da un sobrecruzamiento entre los loci, cal
cular las frecuencias fenotípicas en los descendientes de una Fz a par
tir de dos líneas consanguíneas.

Solución

En primer lugar deben calcularse la distribución de los alelos en los 
gametos que ofertan los parentales. Los machos son aquiasmáticos y los 
genes se encuentran en fase de repulsión, por lo tanto sólo son capaces 
de ofertar los gametos Ab y aB, ambos en proporción 0.5. Por otro lado, 
las hembras ofertarán los mismos gametos (parentales) y los gametos 
recombinantes AB y ab, que procederán de aquellas meiosis en las que 
se dé sobrecruzamiento entre cromosomas homólogos. Dado que la fre
cuencia de recombinación es 0.35 (2p=0.7), los gametos Ab y aB (paren
tales) son ofertados por las hembras en la proporción 0.325 y los game
tos AB y ab (recombinantes) en la proporción 0.175.
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Tras la realización de todos los cruces posibles entre los distintos game
tos aparecen las siguientes proporciones de clases fenotípicas: Pigmen
tado con bandas : 0.5; Pigmentado sin bandas : 0.25 y Transparente con 
bandas: 0.25 (proporciones 2:1:1).

22 .- En una especie de crustáceo en la que los machos son aquias- 
máticos, el carácter antenas arqueadas está controlado por el gen rece
sivo a y el color transparente del cuerpo por el gen b, también recesi
vo. La F¿ de un cruzamiento entre hembras de antenas arqueadas y 
cuerpo transparente y machos homocigotos de fenotipo normal, pro
dujo 1282 individuos de fenotipo normal, 52 de color negro, 54 de 
antenas arqueadas y 393 de antenas arqueadas y cuerpo transparente.

a) ¿Están ligados o son independientes estos dos loci?
b) Compruebe la hipótesis mediante la prueba de % .
c) En el caso de que los dos loci estén ligados, determine la frecuen

cia de recombinación en hembras (los machos son aquiasmáticos).

Solución

Suponiendo que los genes son independientes y una vez considerado 
el efecto de la segregación de ambos genes, el valor de % para la prue
ba de contraste de hipótesis es de 570.76, significativo para un nivel de 
significación fijado previamente en 0.05. Por lo tanto, los genes están 
ligados. La frecuencia de recombinación es del 6%.

23— Los resultados fenotípicos de una Fz procedente de un cruza
miento entre doradas homocigotas para los alelos dominantes de los 
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genes A/a y B/b e individuos homocigotos recesivos para esos mismos 
genes, fueron los siguientes: 102 AB, 52 Ab, 48 aB y 6 ab. A partir de 
estos datos determinar si los dos genes están ligados o son indepen
dientes y en caso de que estén ligados la distancia entre ellos y si están 
en fase de acoplamiento o repulsión.

Solución

2
Los genes no son independientes (resultado test de Pearson: % = 11.9) 
y segregan correctamente (x = 10.9), por lo tanto están ligados. La fre
cuencia de recombinación es p= 0.34 y la distancia genética entre 
ellos es, por tanto, 34 unidades Morgan y los genes están en fase de 
repulsión.

24. — En una planta de producción de rodaballos, Scophtalmus máxi
mas, se sospecha del ligamiento entre los genes que controlan el color 
del cuerpo {A/a, oscuro/claro) y el responsable de la producción de 
una enzima indispensable para la asimilación de un compuesto pre
sente en los piensos {B/b, producción/no producción de la enzima). Se 
cruzan individuos diheterocigotos con homocigotos recesivos para los 
loci, obteniéndose la siguiente segregación fenotípica: oscuros y pro
ductores de la enzima: 123; oscuros y no productores de la enzima: 45; 
claros y productores: 115 y claros y no productores: 37. ¿Están los loci 
ligados? En caso afirmativo estimar la fracción de recombinación. En 
caso negativo proponga una hipótesis que explique los resultados, 
junto con un experimento que la compruebe.

Solución

Los loci no están ligados. Las proporciones son pequeñas cuando apa
rece el alelo b, que podría ser semiletal y disminuir la viabilidad de los 
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individuos que lo poseen. Para comprobar la hipótesis se puede reali
zar un cruce entre heterocigotos para el locus B/b y comparar las pro
porciones fenotípicas observadas con las esperadas, en concreto las 
proporciones de individuos bb deberían ser anormalmente bajas.

25— Sabiendo que la distancia entre los genes A/a y B/b es de 18.32 
M y que entre B/b y C/c es de 13-64 M. Calcular las frecuencias gamé- 
ticas del trihíbrido ABC/abc, suponiendo una interferencia entre los loci 
del 40%.

Solución

El coeficiente de coincidencia se calcula a partir de la interferencia, y 
tiene un valor de 0.6. A partir de dicho valor podemos calcular la pro
porción de gametos dobles recombinantes (Z: proporción de gametos 
AbC, aBc) según la fórmula:

C = 0.6 = (dobles recombinantes observados)/(dobles recombinantes 
esperados) = Z/0.18 0.13; Z = 0.014.

A partir de la distancia genética entre los loci A/a y B/b y la distancia 
entre este último y el loci C/c, podemos calcular las proporciones de 
los gametos recombinantes sencillos (X: proporción de gametos Abe y 
aBC; Y: proporción de gametos ABc y abO según las fórmulas:

0.18 = X+Z, X = 0.166
0.13 = Y+Z, Y = 0.116

Por último, calculamos la proporción de gametos paténtales (P: pro
porción de gametos ABC, abe) según la expresión:

P = 1 - (X+Y+Z) = 0.704.
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26.— El cruzamiento prueba para los genes A/a, B/b, y C/c entre una 
hembra de Dicentrarchus labrax heterocigota y un macho recesivo 
produjo las siguientes clases fenotípicas:

ABC 126

abe 100

ABc 35

abC 30

Abe 57

ABC 48

AbC 15

Abe 10

Calcular el orden, la fase en que se encuentran los genes, las distancias 
entre ellos y si existe interferencia.

Solución

Los genes están en fase de acoplamiento (ABC/abc). La distancia gené
tica entre los loci A/a y B/b es de 30 unidades Morgan, entre B/b y C/c 
de 21 unidades Morgan y entre A/a y C/c de 39 unidades Morgan. La 
interferencia entre los loci es del 8%.

2/1 — En una determinada especie de bivalvos en que los machos son 
aquiasmáticos se realizaron los siguientes experimentos:

a) Al cruzar una hembra triheterocigota para los loci A/a, B/b y C/c 
(que presentan dominancia incompleta) con un macho triple rece
sivo, se obtuvo la siguiente descendencia:
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ABC 26

ABc 101

AbC 99

aBC 24

Abe 25

Abe 102

AbC 98

Abe 25

b) Al hacer el cruzamiento recíproco, es decir, una hembra triple rece
siva con un macho del mismo genotipo que la hembra del cruza
miento indicado en el apartado anterior se produjo la siguiente 
descendencia:

ABc 48

AbC 51

aBc 52

abC 49

¿Están ligados los loci considerados? Calcular la distancia entre los loci 
ligados.

Solución

Del experimento b) podemos deducir que los 3 genes no están ligados 
pero tampoco son independientes. El locus A/a segrega de forma inde
pendiente mientras que los loci B/b y C/c están ligados. Del experi
mento a) podemos obtener la distancia entre los loci ligados, que es de 
20 unidades Morgan.
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28.- En cierto macrófito que se cultiva para la alimentación del gana
do, el alelo dominante C de un gen da lugar al color oscuro mientras 
que su alelo recesivo c da lugar a un color muy claro. Otro gen domi
nante R determina un aspecto liso, su alelo recesivo r origina la apari
ción de algas de aspecto rugoso. Un tercer gen dominante P produce 
una proteína de alto valor nutritivo para el ganado. Un espécimen 
homocigoto de color claro, liso y que no produce la proteína según los 
análisis por inmunotransferencia se cruza con otro de color oscuro, 
rugoso y que produce la proteína. Con la Fi se hace un cruzamiento 
prueba con un alga clara, rugosa y que revela ausencia de la proteína 
en los análisis. La descendencia muestra la siguiente composición feno- 
típica: 113 algas claras, rugosas y productoras de la proteína; 4 oscuras, 
lisas y productoras; 2708 claras, lisas y no productoras; 626 claras, lisas 
y productoras; 2 claras, rugosas y con ausencia de la proteína; 116 
oscuras, lisas y sin la proteína; 2538 oscuras, rugosas y productoras de 
la proteína y 601 oscuras, rugosas y no productoras.

a) Diseñar el mapa genético de estos tres genes.
b) Calcular el coeficiente de coincidencia en el caso de existir liga

miento entre los tres genes.

Solución

a) Los tres genes están ligados, las proporciones 2 y 4 se han produ
cido por dobles sobrecruzamientos. El orden de los genes es C/c- 
R/r-P/p. La distancia genética entre C/cy R/res de 3 unidades Mor
gan, entre C/c y P/p 21 y entre R/ry P/p 18.

b) El coeficiente de coincidencia es del 18%.

29 — En los machos de cierto crustáceo con alto valor comercial se da 
una situación peculiar: no hay recombinación entre cromosomas homó
logos. Un crustáceo hembra, producto de un cruzamiento entre dos 
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crustáceos homocigotos para los alelos de tres genes distintos situados 
sobre un mismo cromosoma, cuyo fenotipo es abe se cruza con un 
macho homocigoto para los tres alelos recesivos y los resultados se 
muestran en la tabla siguiente:

Fenotipo Ne descendientes

+ + + 9
+ + c 339
+ b + 71
a + + 85
+ b c 79
a + c 
a b + 
abe

63
373

3

¿Cuál era el genotipo del crustáceo hembra y cuál el de sus padres? ¿Cuál 
es la posición relativa de estos tres genes sobre el cromosoma y su dis
tancia en el mapa genético? ¿Cuál sería el resultado de este cruzamiento 
si el heterocigoto fuera el macho y el homocigoto recesivo la hembra?

Solución

El genotipo del crustáceo hembra era ++c/ab+, donde a, by c son ale
los dominantes. Los padres poseían el genotipo ++c/++c y ab+/ab+. El 
locus c/+ está en posición central. El resultado del cruzamiento si el 
heterocigoto fuera el macho y el homocigoto recesivo la hembra es: 
511 individuos con fenotipo ++c y 511 individuos con fenotipo ab+.

30 .- ¿ Cómo diferenciaría un carácter ligado al sexo de un carácter de 
herencia citoplasmàtica?
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Solución

Si hacemos el siguiente cruzamiento y vemos la segregación del carácter:

Hembra con carácter dominante x Macho con carácter recesivo.

Si obtenemos en la descendencia una proporción 1:1 de dominante: 
recesivo, es porque la herencia es ligada al sexo.
Si obtenemos en la descendencia todos los individuos de fenotipo 
dominante, no podemos diferenciarlo, puesto que puede darse con los 
dos tipos de herencia. Entonces, haciendo un retrocruzamiento, si 
siguen saliendo todos de fenotipo dominante implica una herencia cito
plasmàtica. Si el carácter no se mantiene en toda la descendencia quie
re decir que dicho carácter está ligado al sexo. (Se aconseja realizar los 
cruzamientos propuestos, para una mejor comprensión).

31 .— El alga unicelular Chlamydomonas reinhardi tiene dos tipos 
sexuales: mt+ y mt-. Su ciclo sexual es el siguiente:

¿uuspuias

Existen clones resistentes / y susceptibles 5' a estreptomicina. Los cru
zamientos mt- x Smt+ producen todos los descendendientes resis
tentes, mientras que los cruzamientos S mt-x ^mt+ producen todos los 
descendientes susceptibles. En ambos casos la segregación del carácter 
sexual es 50% mt+: 50% mt- Los retrocruzamientos por 5* mt- de los 
individuos ¿mt+ de la Fi son 50% Smt+: 50% / mt-. Los retrocruza- 
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mientos por / mt- de los individuos 5 mt+ de la Fi son 50% ^mt+: 50% 
mt-. ¿ Qué tipo de transmisión parece más probable para ambos tipos 

de caracteres?

Solución

Para el tipo sexual la segregación es 1:1. Luego la herencia es cromo
somica.
Para la resistencia o sensibilidad a la estreptomicina se ve que hereda 
siempre el carácter de la mt+, con lo que la herencia es citoplasmàtica.

32 .— Se encontró que un determinado carácter se hallaba controlado 
por un gen situado en el cromosoma X. Sin embargo, al estudiar las 
proporciones obtenidas en diferentes cruzamientos, eran siempre igua
les en machos que en hembras. ¿Cuál es la explicación?

Solución

Que está situado en la parte del cromosoma X que es común al Y, es 
decir en la región apareante.
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33 .— Supongamos que en las tortugas marinas el carácter del tamaño 
de los huevos estuviera determinado genéticamente por un solo gen y 
que se observa que las tortugas que producen huevos grandes, siem
pre dan lugar a hijas que presentan el mismo carácter. ¿Cómo explica
rías este tipo de herencia?

Solución

El gen que determina el carácter se encuentra en el segmento diferen
cial del cromosoma X.

34 .- En los guppies, Poecilia reticulata, un gen recesivo ligado al cro
mosoma X determina el fenotipo para cola transparente frente al alelo 
dominante que determina el fenotipo caudalis. Calcular las proporcio
nes fenotípicas esperadas en la Fz de los siguientes cruzamientos:
a) Hembra transparente con macho caudalis
b) Hembra homocigótica caudalis con macho transparente.

Solución

a) XX X 

i
X Y

Fl: XX
i

X Y

F2: XX
X Y

XX
X Y

-Hembras caudalis: 25%
-Hembras transparentes: 25%
-Machos caudalis: 25%
-Machos transparentes: 25%
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-Machos transparentes: 25%

b) XX X Xa Y

Fl: XX X Y
-Hembras caudalis: 50%

F2: XX Xa Xa -Hembras transparentes: 0%
X Y Xa Y -Machos caudalis: 25%

35 — En una especie de pez con determinación del sexo XX/XY, sien
do el masculino el sexo heterogamético, el color del cuerpo depende 
de un locus situado en el segmento apareante de los heterocromoso- 
mas. En dicho locus hay dos alelos: el alelo dominante produce color 
azul (A) y el recesivo negro (a). La distancia de este locus al punto de 
unión de los segmentos diferencial y homólogo es de 40 Morgans. Se 
cruza un macho de color azul (cuyo padre era de color negro) con una 
hermana suya de color azul. Se desea saber la distribución de fenoti
pos en una descendencia de 500 individuos:

Solución:

El segmento apareante es el brazo o zona de los cromosomas X e Y 
que son comunes.

Segmento apareante Zona no apareante

Locus del color del cuerpo
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Si el padre del individuo que queremos cruzar era negro y éste es un 
carácter recesivo su genotipo sería X K lo cual indica que el genoti
po del macho azul sólo puede ser Xa Y«, y su hermana igual, ya que no 
pueden ser homocigotos para el alelo A. Por lo tanto, un cruzamiento 
entre ellos es:

Xa Ya X XX

Gametos: No recombinantes l/2(l-p)X Ya 50%X 50%X
Recombinantes 1/2 p X Ya

________________ Xa (0.3) Ya (0.3) Xa (0.2) Ya (0.2)

Xa (0,5) Xa Xa (0.15) Xa Ya (0.15) Xa X (0.1) Xa Ya (0.1)

X (0,5) XX (0.15) Xa Ya (0.15) X X (0.1) Xa Ya (0.1)

Con estos valores de frecuencias, para 500 individuos, se obtendrán: 
Hembras azules: 200
Hembras negras: 50
Machos azules: 175
Machos negros: 75

36.— Un acuarófilo está criando una especie de peces tropicales y quie
re conocer el control genético de dos caracteres de estos peces. Por un 
lado el color del cuerpo puede ser naranja o negro, y por otro lado, 
algunos tienen una mancha en la aleta caudal. Para ello realiza el 
siguiente cruzamiento:
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Hembra negra sin mancha x Macho naranja y con mancha y obtiene 
los siguientes resultados:

Fi: -Hembras: todas de cuerpo naranja y con mancha.
- Machos: todos cuerpo de color naranja y sin mancha.

F2: -27 naranja y con mancha
- 24 naranja y sin mancha
- 9 negros y con mancha
- 7 negros y sin mancha

(En la F2 no hay diferencia entre machos y hembras).

Determinar la herencia de estos caracteres.

Solución

Como aparecen cuatro fenotipos, podemos decir que hay al menos dos 
genes controlando estos dos caracteres. Al no tener diferencias en el 
color en cuanto a sexos podemos decir que el color es autosómico. 
Además, el hecho de que en la primera generación todos sean naranja 
implica una dominancia sobre el negro.
En la presencia de mancha existen diferencias entre sexos en la Fi, lo 
que sugiere un ligamiento al sexo, al X. Como las hembras de Fi tienen 
mancha todas, esto es dominante frente a la ausencia de mancha. Todas 
estas afirmaciones se confirman en la F2, ya que las proporciones 51:16 
en el color son muy próximas a una 3:1 de un carácter dominante auto
sómico. Y la proporción de ejemplares con mancha es 36:31, próximo 
a una proporción 1:1 de un gen ligado al X.

37 .— Se ha descrito una enfermedad que destruye los ovarios de hem
bras de un tipo de tilapia, permitiendo que los testículos rudimentarios 
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se desarrollen. Existen evidencias de que además, un gen dominante 
ligado al sexo B es el determinante del genotipo rayado, y se quiere 
analizar el control genético de estos caracteres para lo cual una hem
bra rayada e invertida sexualmente fue cruzada con una hembra sin 
rayas. ¿Que proporciones fenotípicas se esperan en Fi y F2 ?

Solución

La determinación sexual en este tipo de tilapia es del tipo ZW y la 
inversión sexual no cambia esta constitución cromosómica. Aún más, 
por lo menos un cromosoma sexual (Z) es esencial para la vida.

Padres: BW x bW

Hembra rayada invertida Hembra sin rayas, normal, 
sexualmente a macho funcional

Fi:

B W

b Bb bW

Macho con franjas Hembra sin franjas

BW WW

Hembra con franjas Mortal

Las proporciones son 1/3 machos ( todos con franjas): 2/3 hembras 
(la mitad con franjas y la mitad sin ellas).

Fz: Son posibles dos tipos de combinaciones y cada una contribu
ye a la mitad de las proporciones esperadas.

Ia: Bb
Macho con franjas

x bW
Hembra sin franjas
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Proporción esperada 
para la descendencia

Corrección para la 
frecuencia de 
combinación

Proporción de F2 total

1/4B6 1/2 1/8 machos con franjas
1/4 bb 1/2 1/8 machos sin franjas
1/4BW 1/2 1/8 hembras con franjas
l/4bW 1/2 1/8 hembras sin franjas

2a. Bb x
Macho con franjas

BW
Hembra con franjas

Proporción esperada 
para la descendencia

Corrección para la 
frecuencia de 
combinación

Proporción de F2 total

1/4B5 1/2
2/8 machos con franjas

1/45& 1/2

1/4BVT 1/2 1/8 hembras con franjas

1/4W 1/2 1/8 hembras sin franjas

Resumen de F2:

Machos con franjas 3/8
Machos sin franjas 1/8
Hembras con franjas 2/8
Hembras sin franjas 2/8
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38 .— En un pez, la glucosa -6- P deshidrogenasa puede presentar dos 
variantes de distinta movilidad electroforética, codificadas por los ale
los Ai y A¿. El color está determinado por la pareja alélica B/b (B pro
duce color negro y b color claro). Ambos pares de alelos se encuentran 
en el segmento diferencial del cromosoma X. Un grupo de hembras 
que produce las dos variantes enzimáticas Ai y A¿ , y con una colora
ción en mosaico ( 50% negro, 50% claro) se cruza con machos que sólo 
producen la variante enzimàtica A¿ y de color claro. La descendencia 
masculina fue la siguiente:

Variante enzimàtica Color del cuerpo Ns de machos

Ai negro 40
Ai claro 11
A2 negro 10
A2 claro 39

Además, nacieron 100 hembras. Se desea saber qué proporción de los 
diversos fenotipos se espera que aparezcan en dichas hembras.

Solución

Los peces son mosaicos en hembras porque en el 50% de las células se 
inactiva un cromosoma X, para compensar la dosis gènica. El cruza
miento que ha dado la descendencia descrita es el siguiente:

Ai A¿ Bb x A2 b

Como existen 4 fenotipos en los machos, esto implica que hay sobre
cruzamiento en la madre. A partir de frecuencias de la descendencia en 
machos podemos saber la distancia entre los dos loci, para predecir el 
porcentaje de hembras.
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Los recombinantes deben ser los de menor frecuencia, luego son los 
grupos de 10 y 11 individuos.
Á2 B y Ai b
Si estos individuos han surgido por recombinación, entonces la dispo
sición de los alelos en los cromosomas maternos era al revés, como 
planteamos anteriormente.

La fracción de recombinación (p) se obtiene de estos individuos:

21p = —= 0,21100

Ahora haciendo el cruzamiento tal y como se planteó:

Gametos de la madre frecuencia Gametos del padre frecuencia

Ai B l/2(l-p) = 0,395 A2 b 1
A2 b l/2(l-p) = 0,395
Ai b 1/2 p = 0,105
A2 B 1/2 p = 0,105

Proporción de hembras que se esperan, a raíz de los valores obtenidos, 
en un grupo de 100 hembras.

Ai A2 Bb = 39,5 
A2 A2 bb = 39,5 
A, A2 bb = 10,5 
A2 A2 Bb = 10,5

39 — En el pez ciprinodóntico Oryzias latipes es posible convertir 
machos normales en hembras funcionales mediante tratamientos hor
monales y hembras en machos también funcionales. Se dispone de 
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peces obtenidos de una población natural en la que los machos son 
rojos y las hembras blancas. Se hacen cruzamientos según indica la 
tabla siguiente:

DescendenciaCruzamientos

H. Blancas H. Rojas M. Blancos M. Rojos

H. Blancas x M. Rojos 1479 8 4* 1684
H. Blancas x H. Blancas —>M 405 0 0 0
M. rojos -> H x M. Blancos (*) 94 0 109 206
M. Rojos —>H. x H. Blancas —> M 615 12 7 664

¿Cuáles son los determinantes genéticos de los machos y de las hem
bras? Decir si el color es independiente del sexo, si va completamente 
ligado al sexo o si va parcialmente ligado al sexo.

Solución

De los cruzamientos podemos ver la determinación del sexo. En el 
segundo cruzamiento, al mezclar hembras entre sí, sólo obtenemos 
hembras en la descendencia. Luego la determinación es XX/XY siendo 
el masculino el sexo heterogamético.
El gen que determina el color no es independiente del sexo, si fuese inde
pendiente se repartiría por igual en la descendencia. Está parcialmente 
ligado al sexo, porque si lo estuviese totalmente unos alelos irían a los 
machos y otros a las hembras. En cuanto a la relación de los alelos el rojo 
es dominante frente al blanco. Los fenotipos menos frecuentes de los cru
zamientos 1 y 4 aparecen por recombinación.

40.— En cierta especie de bivalvo con determinación del sexo XX/XY, 
donde los machos son el sexo heterogamético, los fenotipos concha 
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rugosa, valvas asimétricas y carne oscura son generados por tres alelos 
recesivos a, by c de tres genes ligados. El cruce entre hembras de con
cha rugosa y carne oscura y machos de valvas asimétricas y el poste
rior cruce entre individuos de la F, arrojaron los siguientes resultados:

Fi: Hembras normales (concha lisa, valvas simétricas y carne blanca) y 
machos de concha rugosa y carne oscura.

F2: Según la tabla siguiente:

Clases fenotípicas Na hembras N2 machos

Concha rugosa 49 2

Valvas asimétricas 0 428

Carne oscura 49 48

Normal 451 23

Concha rugosa y 

valvas asimétricas
0 47

Concha rugosa 

y carne oscura
451 428

Valvas asimétricas y 

carne oscura
0 1

Concha rugosa, 
valvas asimétricas 
y carne oscura

0 23

Total: 1000 1000

a) ¿Están los genes ligados al sexo o son caracteres autosómicos?
b) ¿Cuáles son los genotipos de los parentales y los individuos de la Fi?
c) ¿Cuál la frecuencia de recombinación entre los tres genes?
d) ¿Cuál es la disposición de los tres genes en el cromosoma?
e) Calcula los coeficientes de coincidencia e interferencia.
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Solución

a) Los genes están ligados al sexo, de manera que el locus +/b se 
encuentra en el segmento apareante de los cromosomas sexuales, 
y los otros dos loci en el segmento diferencial del cromosoma X.

b) Los genotipos de los parentales son: X«« X+ca/Xb^ Yb. Mientras que 
los individuos de la Fi son: X^ca Xh^ /X^« Yb.

c) La frecuencia de recombinación entre los loci +/b y +/c es p=4,9%, 
entre +/c y +/a es p=9-8% y entre +/b y +/a es de p=14%.

d) El locus +/c ocupa la posición intermedia entre los otros dos loci.
e) Los coeficientes de coincidencia e interferencia son del 62% y 38% 

respectivamente.
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CAPÍTULO II

Genética Molecular

Análisis de ácidos nucleicos.La división celular.La función de los genes en las células.Efecto de los mutágenos en la expresión de los genes.
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41 — ¿Cuál de las siguientes caracterizaciones de las bases en un DNA 
bicatenario es totalmente correcta?

Tipo de base Estructura de Enlaza con Forma
doble anillo dos puentes 

de hidrógeno

Sí1.-Timina Pirimidina No
2.-Adenina Purina Sí T No
3.-Guanina Purina No C No
4.-Citosina Pirimidina Sí T Sí

Solución

La caracterización de la timina es totalmente correcta.
La caracterización de la adenina está mal debido a que sí forma dos 
puentes de hidrógeno con la timina.
Respecto a la caracterización de la guanina, no es correcta porque su 
estructura es de doble anillo.
Por último, la citosina está mal porque no se une con la timina, sino 
con la guanina mediante tres enlaces de hidrógeno.

42.— Una cadena simple de tetranucleótidos contiene la secuencia de 
bases A-T-G-C.

a) ¿Puede saber si se trata de DNA o RNA?.
b) Si fuese DNA, ¿cuál sería la secuencia de bases de la cadena com

plementaria?
c) Si se formase una molécula de RNA complementaria a esta cadena, 

¿cuál sería su secuencia de bases?

61



Solución

a) Se trata de DNA porque tiene timina (en el caso de que fuera RNA 
estaría sustituida por uracilo).

b) A-T
T-A
G-C
C-G

c) A-U
T-A
G-C
C-G

43 .— Si un tipo de “mensaje” biológico estuviese codificado por la 
secuencia particular de bases de un tetranucleótido, ¿cuántos tipos dife
rentes de mensaje podría llevar un organismo que tuviera tetranucleó- 
tidos con todas las posibles secuencias de bases?

Solución

Si ese tipo de mensaje tiene 4 nucleótidos y está codificado por palabras 
de 4 letras, estos tetranucleótidos codificarían para 4 = 256 mensajes.

44 .— Las proporciones de bases en el material hereditario de cuatro 
organismos diferentes son las siguientes:
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Organismo Timina Citosina Uracilo Adenina Guanina

Dorada 31.0 18.4 - 31.5 19.1

Goldfish 24.6 25.5 - 24.3 25.6

Xenopus 36.2 14.1 - 35.8 13.9

Reovirus 22.0 28.0 28.0 22.0

Virus de 
la gripe

- 24.5 32.5 23.0 20.0

¿Qué puede deducirse de estos datos con respecto a la constitución del 
material hereditario de esos organismos?

Solución

Como consecuencia de la complementariedad de bases en el DNA 
(A=T, G=C), y aplicando la ley de Chargaff, debe cumplirse en una 
doble cadena de ácidos nucleicos que A/T = 1; G/C = 1 y por tanto 
A+G/T+C = 1. En el caso de RNA debe sustituirse la T por U.

-Dorada-, X/T = 1.01
G/C = 1.03

Por tanto se trata de DNA bicatenario.

-Goldfish-, A/T = 0.98
G/C = 1.00

Por tanto se trata de DNA bicatenario.

-Xenopus-, X/H = 0.98
G/C = 0.98

En este caso es también DNA bicatenario.
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Reovirus: A/U = 1
G/C = 1

Se trata de RNA de doble cadena.

Virus de la gripe: A/U = 0.70
G/C = 0.81

Se trata de un virus con RNA monocatenario.

45 — Una doble hélice de DNA de composición

A-T 
T-A 
C-G 
G-C

produce RNA que tiene una proporción de bases de 25% A, 25% U, 25% 
C, 25% G. ¿Puede distinguirse si el RNA se ha formado a partir de una 
o de ambas cadenas de este DNA?

Solución

Tanto si proviene de una de las cadenas como de las dos, el porcenta
je de cada base seguiría siendo de 25%. Por tanto no podemos distin
guirlo.
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46 .— Si la proporción de (A+T) respecto de (G+C) en un determinado 
DNA es 1, ¿Indica esto que el DNA está más probablemente constitui
do por dos cadenas complementarias de DNA, por una simple cadena, 
o se necesita más información?

Solución

Que A+T /G+C sea igual a 1, significa que cada una de las bases pre
senta una proporción del 25%. Si esto es así, entonces A+G / T+C tam
bién es igual a 1. Pero esto no quiere decir que estemos ante una molé
cula de DNA bicatenaria, ya que podría ser monocatenaria y presentar 
esa misma relación, debido a que presentan idénticas proporciones 
entre las 4 bases. Por todo esto, no podríamos decir nada respecto a 
ese DNA y necesitaríamos más información para poder deducir algo.

47 .— En la siguiente tabla se presentan las relaciones de las distintas 
bases en ciertas fracciones de ácidos nucleicos extraídos de siete espe
cies distintas. Para cada una escriba el tipo de ácido nucleico implicado 
(DNA o RNA) y si se encuentra en forma de doble cadena o sencilla.

Especie A G T c u A+T/G+C A+G/T+C

A 23 27 23 27 - - -
B 27 23 TI 23 - - -

C 23 23 TI TI - - -

D 23 27 27 23 - -

E 23 TI 23 TI - -

F - - - - - 1.00 0.67
G - - - - - 0.67 1.00
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Solución

Para determinar si se trata de RNA o DNA debemos mirar si hay U o T. 
Con respecto a la composición de bases, en las moléculas bicatenarias 
la A se une con la T, y la G con la C. Por esto:

Especie A) —> DNA doble cadena.
Especie B) —> DNA de doble cadena.
Especie C) -» DNA desnaturalizado, de cadena simple.
Especie D) —> RNA de cadena doble.
Especie E) —> RNA de cadena simple.
Especie F) —> DNA de cadena simple.
Especie G) —> DNA de cadena doble.

48 .— ¿Cuál de las siguientes proporciones de la composición de bases 
confirma el modelo de DNA de Watson y Crick? ¿Cuál lo contradice? 
Razonar la respuesta.

a) G+C/A+T = 1
b) G+A/C+T = 1
c) pirimidinas / purinas = 1
d) (G+C+A)/T = 1
e) (G.A)/C - T

Solución

a) Es irrelevante, ni confirma ni contradice
b) Lo confirma
c) Lo confirma
d) Lo contradice
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e) (GA / C) = T => GA = T C => G debe ser igual a C y T igual a A=> 
Lo confirma.

49 .— El DNA de dos tipos diferentes de células de dos especies distin
tas tienen idéntica proporción de G+C.

a) ¿Quiere esto decir que los dos DNAs tienen la misma secuencia de 
nucleótidos?

b) ¿Y la misma proporción de nucleótidos?
c) ¿La misma longitud?
d) ¿La misma temperatura de fusión?

Solución

a) No, pueden tener secuencias distintas, por ejemplo, estas dos 
secuencias

Secuencia 1: GACCTCCGTA
Secuencia 2: AGTATGGCGC

Tienen en ambos casos un 60% de G+C pero distintas secuencias.

b) Sí, porque una vez fijada G+C quedan fijadas el resto de propor
ciones. Por ejemplo, si G+C es igual a 60% en ambos casos, enton
ces esto implica que A+T es igual a 40% también en ambos casos. 
Y como G= C entonces G= 30 y C= 30; y por otro lado A= 20 y 
T= 20. Por tanto la proporción de nucleótidos es la misma en 
ambos DNAs.

c) No tienen porqué tener la misma longitud, ya que lo que tienen 
igual son las proporciones de bases, y no la cantidad total de las 
mismas.
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d) Sí tienen la misma temperatura de fusión, porque ésta depende de 
la proporción de enlaces G+C en la molécula de DNA (un par de 
bases G-C tiene tres enlaces de hidrógeno mientras que un par de 
bases A-T sólo tiene dos, cuanto mayor sea el contenido de G-C 
de una molécula dada de DNA, mayor será la temperatura reque
rida para desnaturalizar este DNA).

50 — ¿Qué se puede concluir sobre los ácidos nucleicos de la tabla que 
se muestra a continuación? ¿Qué molécula tendrá mayor punto de fusión?

Molécula %A %T %G %C %U

A 23 23 27 27 0

B 26 0 35 20 19

C 17 17 33 33 0

Solución

Para determinar si se trata de RNA o DNA debemos mirar si hay U o T. 
Por tanto la molécula B es RNA.

Con respecto a la composición de bases, en las moléculas bicatenarias 
la A se une con la T, y la G con la C. Eso se cumple en las moléculas 
A y C, pero no en la B. Por tanto, las cadenas A y C son de DNA de 
cadena doble y la molécula B es RNA monocatenario.
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Por último, la temperatura de fusión aumenta según la cantidad de G- 
C, por tanto la temperatura de fusión de la molécula C será mayor que 
la de la molécula A.

51.— En la gráfica siguiente se representan las curvas de desnaturaliza
ción por temperatura de los ácidos nucleicos de 4 organismos. ¿Qué 
conclusiones puede obtener de estos datos?

Solución

Las curvas 2, 3 y 4 corresponden a ácidos nucleicos de doble cadena. 
La curva 4 indica que la cadena de ácidos nucleicos presenta dos tipos 
de secuencia.
La curva 1 representa una cadena sencilla plegada sobre sí misma.
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52 — ¿Qué podría deducirse de las curvas de reasociación, procedentes 
de varias fuentes de ácidos nucleicos, que aparecen en la figura?

i io io2 io3 io4 io5 io6 io7 io8 io9 ioK

Valores Cot (segundo X moles / litro)

Rápida Lenta

Velocidad de reasociación

Solución

Para simplificar las comparaciones tomamos el valor Cot que tiene cada 
DNA cuando se ha completado la mitad de la reasociación, que es lo 
que se conoce como Coti/2. Este valor es una medida de la complejidad 
del DNA en términos de la longitud de pares de bases necesarias para 
que la secuencia se repita ella misma.

Los ácidos nucleicos que se reasocian más rápidamente, es decir, la 
curva de la izquierda de la gráfica, que tienen un Coti/2 más bajo, son 
aquellos que constan sólo de cadenas complementarias de un mismo 
nucleótido repetido. Éste es el caso por ejemplo de las cadenas poli-A 
y poli-U.

Conforme las curvas tienen un Coti/2 más elevado significa que su com
plejidad es mayor. Así, valores de Coti/2 altos indican secuencias únicas 
relativamente raras, y los valores bajos secuencias muy repetidas, como 
puede ser el caso del DNA satélite.

En la parte superior de la gráfica podemos ver el número de pares de 
bases para velocidades específicas de reasociación. Así la curva 2 equi
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vale a una secuencia que se repite cada 300 nucleótidos aproximada
mente, y la curva 5 a una secuencia que se repite aproximadamente 
cada 5-10 nucleótidos de longitud.

53 .— Una muestra de DNA de origen desconocido tiene un valor Coti/z 
de 500. ¿Cuál es la longitud del DNA de copia única de dicha muestra?

Velocidad de reasociación

Solución

Para poder deducirlo es necesaria una figura como la del problema 
anterior. Se puede observar que un valor Cotvz de 500 se encuentra 
entre el Coti/z de Oceanospirillum y el del DNA de lenguado. Usando 
la escala superior se puede ver que un valor Cotvz de 500 corresponde 
a una secuencia de copia única de algo menos de 2-10 pares de bases.
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54 .- La tabla siguiente indica la temperatura a la que se separan la 
mitad de los nucleótidos apareados (Tm), y el valor del producto de la 
concentración inicial por el tiempo al que se reasocian la mitad de los 
nucleótidos previamente separados (Cot), de las muestras de DNA bica
tenario que se indican.

DNA bicatenario Tm Cot

Reovirus 83 0.40

Herpesvirus 92 0.092

Halobacterium mediterránea 90 6.5

Vibrio anguillarum 87 4.3

Satélite de dorada 94 0.00091

Escribir las muestras en orden decreciente de contenido G+C. Si T4 tie
ne 2-10 pares de nucleótidos en secuencia única, calcular los que tienen 
los demás. Escribir los resultados en orden decreciente de complejidad.

Solución

Cuanto mayor es la temperatura de desnaturalización, mayor conteni
do en G+C tiene el DNA.
Por esto, en orden decreciente de contenido de G+C:

Satélite de dorada > Herpesvirus > H. mediterránea > Vibrio anguillarum > Reovirus

Para determinar los nucleótidos en secuencia única se puede aplicar 
una regla de tres. Teniendo en cuenta que el fago T4 tiene un valor 
Coti/2 = 0.40 y 2-10 pares de nucleótidos en secuencia única.
Entonces, a partir de este dato se puede calcular el resto:

Herpesvirus: 210pb —> Coti/2=0.40
0.092 -+ X

X = 46000 pb
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Igualmente el resto de muestras de DNA sería:

H. mediteraneii = 3250000 pb.

V. anguillarum = 2150000 pb.

Satélite de dorada = 455 pb.

55 — Procedente de un ovni se ha encontrado un organismo extrate
rrestre que presenta una cinética de reasociación para su DNA como la 
que se muestra en la figura:

a) ¿Cuántas clases de secuencias presenta su DNA y qué fracción del 
genoma representa cada una de esas clases de secuencias?

b) ¿Qué valor de Cot puro presentaría el DNA de reasociación más 
rápida? ¿Y el de reasociación más lenta?
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c) Si bajo las mismas condiciones estándar de reasociación el DNA de 
E. coli, que está formado por 6-10 pares de nucleótidos, presenta 
un Cot=6 ¿Cuál será la complejidad del DNA de reasociación más 
rápida? ¿Y la del DNA de reasociación lenta?

d) Si el tamaño del genoma haploide de este organismo es de 2.5-10 
pares de nucleótidos ¿cuántas copias de cada secuencia presentará el 
DNA de reasociación más rápida? ¿Y el DNA de reasociación lenta?

Solución

a) Existen 3 tipos de secuencias:

1- De reasociación rápida, que corresponde a secuencias altamen
te repetidas. Se encuentran en una proporción del 10% del total 
del genoma.

2- De reasociación intermedia, que se corresponden con secuencias 
moderadamente repetidas. La proporción respecto al total es de 
50%.

3- De reasociación lenta, y que corresponden a secuencias únicas. 
Presentan una proporción de 40%.

b) El valor Cot de la mezcla para las secuencias altamente repetidas, 
según vemos en el gráfico, es de 10 ’.

El valor Cot puro para estas secuencias es de 0.1x10’ = 110 \

El valor Cot de la mezcla para las secuencias únicas, según vemos 
en el gráfico, es de 10?.

El valor Cot puro para estas secuencias únicas es de 0.4x10 = 400.

c) Para hallar la complejidad de cada una de las fracciones del DNA 
extraterrestre, usamos como referencia el de E. coli, tomando los 
valores de Cot puro de cada uno de las respectivos tipos de 
secuencias.
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Reasociación rápida: 6-10 pb -> Cot = 6
X Cot = 110 3

Por tanto X = 1000 pb

Es decir, esa fracción de DNA se comporta como una secuencia de 1000 
pb repetida muchas veces.

Reasociación lenta: 6-106 pb —> Cot = 6
X Cot = 400

Por tanto X = 400-10* pb.

d) Reasociación rápida: como representa un 10% del total del geno- 
ma, tiene:

9 80.1 x 2.510 = 2.510 pares de bases en total.

Como la complejidad es de 1000 pb, entonces: 

8 52.5 10 / 1000 = 2.5 10 copias de esa secuencia.

Reasociación lenta: representa el 40% del total, por tanto:

9 90.4 x 2.510 = 110 pares de bases en total.

En este caso la complejidad de la secuencia era de 400-10 , entonces:

2.5io” / 400-106 = 0.625 copias.

Por tanto, se puede considerar como de secuencia única.
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56 — Las 5 proteínas histónicas son muy similares unas a otras en todos 
los eucariotas. Los genes de las histonas están repetidos un número de 
veces en el genoma eucariótico. Cada DNA de histona de erizo de mar 
bandea en una región distinta de un gradiente de CICs y puede ser ais
lado y purificado.
Usando la anterior información describir un experimento para localizar 
en los cromosomas los genes de las histonas en dorada y en el hombre.

Solución

1 - Se separan los genes que codifican para histonas en un gradiente 
de ClCs.

2 - A partir de estos genes se sintetizan RNAm y se marcan radiactiva
mente.

3 - Ahora habría que realizar experimentos de hibridación:

Se fijan las células en metafase en un portaobjetos y se tratan con ribo- 
nucleasa y con NaOH. Posteriormente, se incuba con los RNAs marca
dos. El tratamiento anterior con ribonucleasa elimina todo el RNA que 
pudieran tener las células y evita así hibridaciones inespecíficas. El 
NaOH sirve para desnaturalizar el DNA de los cromosomas para que 
hibride con el RNA marcado.

Se lava la preparación y se trata de nuevo con ribonucleasa para eli
minar todo lo que no haya hibridado. Luego se hace una autorradio- 
grafía. Los puntos en que aparezcan las manchas serán los lugares en 
los que estarán los genes que codifican para las histonas.

57 — La mayoría de los dinoflagelados presentan gran número de cro
mosomas, grandes cantidades de DNA por célula, tamaño uniforme de 
los cromosomas y aparente carencia de histonas. Una propiedad carac
terística es el estado de condensación permanente de los cromosomas.

76



Se ha visto que se pueden encontrar mulantes nutricionales con una 
frecuencia semejante a bacterias, que su cinética de reasociación es típi
ca de eucariotas, y que el componente de DNA con un Cot medio más 
alto no puede estar repetido más de 10 veces por célula. ¿Apoyan o 
contradicen estos datos la naturaleza politénica, propuesta por algunos 
autores, de los núcleos de los dinoflagelados?

Solución

Lo contradicen debido a :
- Cinética de reasociación típica de eucariotas.
- No hay más de 10 veces repetido
- Frecuencia semejante a bacterias: si fueran politénicos los cromosomas 

estarían muy repetidos y aparecerían mulantes en baja frecuencia.

58 — Se extrae DNA de los distintos organismos indicados en la tabla y 
se desnaturaliza calentándolo a 100 SC. Las cadenas sencillas se fijan en 
un soporte de agar y a través de él se hace pasar DNA de salmón mar
cado radiactivamente, disociado y fragmentado. Se deja incubando una 
noche a 65 aC, se lava el agar con solución salina, que arrastra las cade
nas sencillas, y se calcula la proporción de DNA de salmón retenido en 
el agar midiendo la radiactividad que permanece en el agar.

Procedencia del DNA % de fragmentos de DNA de salmón 
incluido en el agar marcados y atrapados en el agar

Salmón 30

Trucha 23

Tilapia 14

Carpa 19

Ratón 1.5

Vibrio anguillarum 0.4

Agar sin DNA 0.4
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Calcular del modo más exacto posible la proporción de las secuencias 
de salmón que se encuentran en cada uno de los otros DNAs. ¿Qué 
organismo se encuentra más próximo evolutivamente al salmón?, ¿Cuál 
más alejado?

Solución

Cuando hacemos pasar el DNA de salmón, marcado radiactivamente, 
por las distintas matrices de agar, que contienen cadenas sencillas de 
DNA de distintos organismos, estamos comprobando la homología de 
esos DNAs. De tal manera que cuanto más parecidos sean, más canti
dad de DNA quedará retenido por causa de la hibridación entre 
secuencias homologas. Por esto, las especies más cercanas evolutiva
mente, tendrán mayor número de secuencias comunes, mayor DNA 
retenido y, por tanto, se detectará más radiactividad en el agar.

La estimación máxima que se puede obtener es del 30%, ya que el DNA 
de salmón hibridado con él mismo da un valor de 30. Por tanto, éste 
será el valor de 100% de homología. El resto de los valores lo referire
mos a éste. Por otro lado, también existe una “señal” de fondo, de 0.4, 
que es lo que retiene el propio agar.

Por todo esto, para obtener el grado de homología entre los distintos 
organismos, restaremos a cada valor obtenido 0.4 y este valor lo com
pararemos con el valor del salmón (con la corrección del agar).

Trucha: — x ioq = 76.35% de homología
30 - 0.4

Tilapia: --------- x 100 = 45.94% de homología
30 - 0.4

Cama- 19 - 0.4 carpa.---------- x 100 = 62.83% de homología
30 - 0.4

Ratón: ---- x 100 = 3-71% de homología
30 - 0.4

0.4-0.4
V. anguillarum:----------- x 100 = 0.00% de homología

30 - 0.4
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Por esto, la especie más próxima evolutivamente al salmón es la trucha 
y la más alejada V. anguillarum.

59 .— De los macronúcleos del protozoo Tetrahymena pyñformis se ais
ló una preparación de DNA compuesto por moléculas lineales, bicate- 
narias, de 68 pm de largo (Fig. 1). Tras desnaturalización parcial (sepa
rándose sólo las regiones ricas en pares AT) se observan al microsco
pio electrónico moléculas como las de la Figura 2 de 68 pm. Tras la 
desnaturalización parcial y renaturalización, se observan con frecuencia 
moléculas cruciformes (Fig. 3) en las que la longitud total es 68 pm y 
los brazos de la cruz son iguales dos a dos. Cuando se desnaturaliza 
totalmente la preparación, se diluye varias veces y se deja reasociar, se 
obtienen moléculas de 34 pm de largo (Fig. 4). Tras la desnaturaliza
ción parcial de estas moléculas de 34 pm de largo se obtienen las molé
culas representadas en la Figura 5.

Escribir una secuencia de 20 pares de nucleótidos que tenga una 
estructura como un modelo reducido de este DNA.

Figura 1 Figura 2A Figura 2B

Figura 3

Figura 5A
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Solución

Para poder escribir la secuencia debemos considerar los siguientes aspectos:

-El primer bloque central (ver Figura 2) debe ser rico en A-T.
-Los 2 bucles laterales (Figura 3) también son ricos en A-T.
-La Figura 4 tiene la mitad de la longitud de la normal (68pm), o sea, 

la cadena se reasocia consigo misma, doblándose por la mitad, para 
lo cual dabe ser complementaria de la otra. Por tanto, debe tratarse de 
una secuencia palindrómica.

Por todo esto, una secuencia que cumple estas características podría ser:

GATGCCATTA TAATGGCATC

60 .— En una especie de Salmo, la cantidad de DNA por célula diploi
de es aproximadamente de 6.4-10 pares de nucleótidos.

a) Sabiendo que un par de nucleótidos ocupan 3.4 À, ¿Cuál sería la 
longitud de la doble hélice formada por este DNA?.

b) Esta especie tiene 29 pares de cromosomas. ¿Cuál es la longitud 
promedio del DNA por cada cromosoma?.

c) La longitud promedio de cada cromosoma de trucha en metafase 
es aproximadamente de 6 mieras. ¿Cuál es la relación entre la lon
gitud del DNA extendido y el DNA condensado?.

d) Suponer que la trucha tiene 10 células. ¿Cuál sería la longitud del 
DNA de un individuo con esta cantidad de células?

Solución

a) Si un par de nucleótidos ocupan 3-4 Á, sólo tendremos que multi
plicar por el número total de pb del genoma de esta especie para 
conocer la longitud total del DNA por célula.
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3.4 Á x 6.4109pb = 21.76 109 Á por célula.

961.— El DNA de V. anguillarum es una molécula bicatenaria de PM= 2.5-10 , 
cuyo tiempo de generación es de 40 min. A partir de estos datos 
deducir:

O -10
Como 1A es igual a 10 metros, haciendo el cambio de unidades obte
nemos que:

Longitud promedio de DNA por célula es de 2.18 metros.

b) Esta especie tiene en total 58 cromosomas (29x2 cromosomas). El 
DNA total de cada célula está concentrado en 58 cromosomas, por 
tanto, cada cromosoma tiene:

2.18 m
------------------------= 0.037 m de DNA en cada cromosoma 
58 cromosomas

c) Como la longitud promedio de cada cromosoma en estas especies 
es de 6 pm, la relación entre el DNA extendido y el DNA conden- 
sado es de:

37000 pm ,
------------- = oloo.o veces mas condensado

6 pm

d) Como vimos antes una célula tiene aprox. 2.18 m de DNA, por tan
to, si suponemos que esta especie del género Salmo tiene 10 célu
las, entonces la longitud total del DNA será:

2.18 m/célula x 10* células = 2.181Q8 m = 2.1810 Km de DNA .
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a) ¿Cuál sería la velocidad media de formación de cada nueva cade
na durante la replicación de esta molécula?

b) Si la doble hélice se va abriendo para que las dos cadenas se vayan 
separando a medida que tiene lugar la replicación. ¿Cuál sería la 
velocidad de giro del DNA?

Solución

a) PM de un nucleótido = 300

, , Iv 6Ns de bases =----------  = 8'10
300

4 io' serán de una cadena

4106 ,
= 110 Nucleótidos por minuto40 H

b) Como cada 10 nucleótidos hay un giro

4106

10 = 4-10 giros

410
40

= 10000 r.p.m.

62 .— Durante el desarrollo de los erizos de mar, justo después de la 
fecundación, las células se dividen cada 30 a 40 minutos. En el adulto, 
las células se dividen cada 10 a 15 horas. La cantidad de DNA por célu
la es la misma en cada caso, pero obviamente el DNA es replicado más 
rápidamente en las células en desarrollo. Proponga una explicación 
que justifique la diferencia en el tiempo de replicación.
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Solución

Además de la cantidad de DNA, la división celular depende de otros 
procesos, como el grado de diferenciación, de manera que durante las 
primeras fases del ciclo de vida, las células todavía no están diferen
ciadas y se dividen rápidamente porque deben formar las distintas 
estructuras y órganos del cuerpo. En la fase adulta, con el organismo 
ya formado, las células ya están diferenciadas y no necesitan dividirse 
tan rápidamente y, por tanto, su replicación es más lenta.

63 .— ¿Llevan la misma información biológica cada una de las dos cade
nas complementarias del DNA?

Solución

No, porque de las dos cadenas, sólo una de ellas, llamada no codifi
cante o antisentido, sirve de molde a la cadena codificante. La cadena 
codificante y el RNA transcrito tienen la misma secuencia si se sustitu
ye T por U en el RNA.

64 .— Ciertos datos sugieren que cada molécula de mRNA del embrión 
de Xenopus laevis es transcrita parcialmente de secuencias de DNA úni
cas y parcialmente de secuencias de DNA repetitivas, y que la fracción 
transcrita de las secuencias repetitivas tiene alrededor de 50 ó 60 
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nucleótidos. Dado que las moléculas de RNA pueden ser marcadas en el 
extremo 5’ con P, diseñar un experimento para demostrar si las secuen
cias de mRNA transcritas de DNA repetitivo se localizan generalmente 
en los extremos y o 5’ de las moléculas de mRNA.

Solución

Marcamos el RNA en el extremo 5' y lo cortamos en fragmentos. Lo 
dejamos reasociar y medimos el Cot. Si en los Cot bajos hay radiactivi
dad, significa que las secuencias repetidas se encuentran en el extremo 
5'. Si la radiactividad se presenta en los Cot altos, es que se encuentran 
en el extremo y.

65 — En un planeta existe una gran variedad de organismos vivos y su 
información genética está contenida en un ácido nucleico que contie
ne dos bases distintas: el ácido barbitúrico y la 2,6-amino purina (de 
distinto peso molecular). Se purifica el DNA de varios organismos de 
este planeta y se centrifuga en gradiente de densidad.

o.............. o......... ..
H

H
nh» 111 i i i i l i iN

O^ N OI i I i IH2N N N 
H H

a) ¿Tendrán todas las muestras la misma densidad o distinta?.
b) Se estudian las temperaturas de desnaturalización ¿Serán iguales o 

distintas?
c) Se centrifugan en gradiente de densidad muestras desnaturalizadas, 

¿Tendrán la misma densidad o distinta?
d) Las proteínas de este planeta tienen los mismos tipos de aminoá

cidos que las terrestres. Si el código genético consta de codones de 
longitud constante, ¿cuál es el número mínimo posible de bases 
por codón?
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Solución

a) Tendrán la misma densidad.
b) Las temperaturas de desnaturalización serán iguales entre distintos 

organismos.
c) Distinta porque tienen distinto peso molecular
d) 5, porque para poder codificar para los 20 aminoácidos hacen fal

ta como mínimo codones de 5 bases (2 ).

66.- Brown y Gordon han obtenido ciertos mulantes homocigóticos de 
Xenopus laevis que viven normalmente hasta el estado de renacuajo, 
dejan entonces de desarrollarse y mueren irremisiblemente unos días 
después. Sus células carecen de nucléolos, mientras que las células de 
los organismos normales tienen dos nucléolos. Los autores hicieron 
vivir a estos mulantes y a individuos normales en medio con carbono 
radiactivo durante 20 horas, desde la fase de neúrula hasta el comien
zo de respuestas musculares, y después otros dos días más en medio 
no radiactivo; extrajeron los RNAs de ambos y los centrifugaron en gra
diente de sacarosa. Estudiaron la cantidad de material en cada banda 
(por su absorción a 260 nm) y su radiactividad. Los resultados obteni
dos se muestran en la tabla siguiente:

28S 18S 4S

Cantidad 
relativa

Radiacti
vidad

Cantidad 
relativa

Radiacti
vidad

Cantidad 
relativa

Radiacti
vidad

Mutantes 1.4 no 0.7 no 0.5 SÍ

Normales 2.4 sí 1.5 sí 0.6 sí

a) ¿En qué consiste el defecto de los mulantes?
b) ¿Por qué viven normalmente al principio y luego mueren?
c) ¿Qué genes están localizados en el nucléolo?

85



Solución

a) Ausencia de nucléolos
b) Al principio viven porque pueden utilizar los RNA de reserva que 

contienen, pero cuando se agotan las reservas ya no pueden sin
tetizar más porque carecen de nucléolos y mueren.

c) En el nucléolo se encuentran los genes que sintetizan para los 
RNAr 28S y 18S.

67 — ¿Cuáles son las diferencias entre un cromosoma y una cromátida?

Solución

En los organismos eucariotas, un cromosoma es una molécula lineal de 
DNA asociada a proteínas, que alcanza su máximo grado de conden
sación durante la mitosis o meiosis.
En el ciclo celular existe una fase S o de síntesis en la que cada cro
mosoma se duplica, consiguiendo una copia idéntica a la que está uni
da por un centròmero. Cada una de las dos copias se denomina cro
mátida y el conjunto de ambas es un cromosoma. Posteriormente, 
ambas cromátidas se separaran por mitosis o meiosis, quedando cada 
una como un nuevo cromosoma en dos células distintas.
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68 — ¿Cuál es la diferencia entre cromátidas hermanas y no hermanas? 
¿Y entre cromosomas homólogos y no homólogos?

Solución

Cromátidas hermanas son aquéllas que constituyen un mismo cromo
soma y han surgido una como copia de la otra. Las cromátidas que no 
son copias unas de otras son no hermanas.
Cromosomas homólogos son cada uno de los integrantes de las pare
jas de los organismos diploides y que proceden cada uno de un paren- 
tai. Los cromosomas que no pertenecen a la misma pareja no son 
homólogos.

69 — ¿Cómo se relacionan la mitosis y la meiosis con las leyes de Men
del de la segregación y de la transmisión independiente?

Solución

El proceso de la mitosis no se puede relacionar de forma directa con las 
leyes de Mendel. De acuerdo con la ley de segregación de Mendel cada 
gameto recibe uno solo de los dos alelos que tiene los genes de los orga
nismos diploides. Esta separación de alelos es posible gracias a la sepa
ración de cromosomas homólogos en la meiosis. En cuanto a la trans
misión independiente, que establece que los alelos de un gen pueden 
segregar independientemente de los alelos de otros genes, se puede ver 
en la meiosis por el entrecruzamiento que sufren los cromosomas.
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70.— En un organismo con 6 cromosomas (2n = 6). ¿Cuántas combina
ciones distintas de cromosomas maternos y paternos pueden aparecer 
en los gametos?

Solución

Este problema puede resolverse empíricamente haciendo una lista de 
todas las combinaciones posibles. Por ejemplo, sean A, B y C los cro
mosomas maternos y D, Ey F los paternos. Dos combinaciones en los 
gametos podrían ser A B F y DEC. Resulta más fácil recordar que el 
número de combinaciones es igual a 2 , donde n= número de pares 
de cromosomas. En este caso n= 3 , por lo que esperamos 8 combina
ciones diferentes.

71.— En la trucha arco iris 2n= 58. Indique cuántos cromosomas encon
trará en:

a. Una célula muscular
b. Un eritrocito
c. Un cuerpo polar
d. Un espermatozoide
e. Un oocito secundario

Solución

a. 58; b. 0; c.29; d.29; e.29
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72 — ¿ Cómo podría surgir un mosaico XO/XXY? ¿Y un mosaico XX/XXY

Solución

Un mosaico XO/XXY puede surgir por no disyunción del cromosoma Y 
en una célula durante la segmentación temprana en un individuo XY.

Un mosaico XX/XXY puede surgir si una de las células durante la seg
mentación temprana en un cigoto XX es fecundada nuevamente por 
un espermatozoide portador de un cromosoma Y.

73-— Explique qué sucesos genéticos deben ocurrir para que se pro
duzca un individuo XYY.

Solución:

La primera división meiótica en el macho es normal y produce células 
normales con dos cromátidas X o dos cromátidas Y. Durante la segunda 
división meiótica en la célula con dos cromátidas Y, ambas cromátidas 
migran juntas al mismo polo y terminan en el mismo espermatozoide.

74 .— Indique qué tipos de óvulos se producirán si tiene lugar una no 
disyunción de los cromosomas sexuales en la segunda división meió
tica de una hembra.
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Solución:

Se producirán óvulos XX, O y X (normal)

75 .— Una especie de rana tropical posee 50 cromosomas pequeños y 
otra especie de zonas templadas posee 38 cromosomas más grandes. 
Los híbridos entre estas dos especies son estériles, pero estudios cito- 
lógicos de su meiosis han revelado tanto cromosomas apareados como 
no apareados.
a) Justifique la esterilidad de los híbridos.
b) ¿Cómo puede explicar los cromosomas apareados?

Solución:

a) Debido a que el número diploide es distinto para cada especie, 
los gametos tendrán 25 y 19 cromosomas, respectivamente. Inclu
so si los 19 cromosomas de la especie de zonas templadas fuesen 
idénticos a los 19 cromosomas de la especie tropical, algunos de 
los cromosomas no podrían aparear y los gametos y cigotos que 
pudiera producir serían desequilibrados.

b) Debe existir cierta homología entre los grandes cromosomas de 
la rana tropical y los cromosomas pequeños de la rana de zonas 
templadas. La cual permite que alguno de los cromosomas se 
apareen.
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76.— Un espermatozoide maduro de salmón tiene una cantidad c de 
ADN. Determine cuánto ADN (c, 2c, 4c, etc.) tendrá una célula somá
tica si está:
a) en la fase Gi
b) en la fase G2
c) ¿Cuánto ADN habrá en una célula al final de la meiosis I?

Solución

a) 2c: En Gi habrá una cantidad de ADN 2c porque la replicación del 
ADN no ha tenido lugar, y en una célula somática la cantidad de 
ADN es el doble que en un espermatozoide.

b) 4c: En G2 habrá una cantidad 4c de ADN, porque la replicación ya 
ha tenido lugar.

c) 2 c: Al final de la meiosis I, una célula tendrá una cantidad 2c de 
ADN. Ya que partiendo de 4c y tras una división, tendremos dos 
células con 2c.

77 — Meristemos radiculares de Spartirla se trataron con una solución 
de cafeína al 0,1% durante una hora. Durante el periodo de recupera
ción se tomaron muestras a tiempos sucesivos. Los resultados obteni
dos son los siguientes:

Horas % Bimitosis Horas % Bimitosis

8 6.54 17 5.20
9 7.50 18 5.00

10 9.09 19 7.49
11 15.00 20 11.05
12 21.87 21 14.01
13 19.35 22 17.35
14 9.10 23 18.69
15 7.50 24 7.40
16 6.00
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a) Representar gráficamente estos datos y, a partir de ellos, deducir la 
duración del ciclo celular.

b) Sabiendo que los índices mitóticos y de fase son:

•Interfase 89-36%
•Mitosis 10.64%
•Profase 52.75%

-Metafase 13-68%
-Anafase 4.36%
-Telofase 29-11%

Calcular la duración de cada una de las fases.

Solución

«

25 -,

Ciclo celular

O -4------------------ 1----------------- 1------------------1----------------- 1------------------ 1----------------- 1
O 5 10 15 20 25 30

Horas

La duración del ciclo celular la podemos ver como la diferencia que 
hay entre los dos máximos de células binucleadas, que implicarían el 
mismo momento dentro de dos ciclos celulares consecutivos. Por lo 
tanto, el ciclo celular tendrá una duración:

Tzi.»? -Tís,69 =11 Horas

b) Para calcular el tiempo de cada fase basta con relacionar el por
centaje de dicha fase a la duración del ciclo completo, quedando: 
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-Interfase: 9 horas y 49 minutos.
-Mitosis: 1 hora y 10 minutos.
-Profase: 36 minutos
-Metafase: 9-6 minutos.
-Anafase: 3 minutos.
-Telofase: 20 minutos.

78.— Una población celular meristemática sincronizada de una espe
cie vegetal 2n= 2 cromosomas es sometida durante un periodo de 
interfase a la acción de la timidina tritiada.
a) ¿Qué tipo de células metafásicas y en qué proporción aparecerán en 
la tercera generación celular considerando como la primera generación 
la misma en que se incorporó el isótopo?

Solución
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1/4
Células sin cadenas 
lineales afectadas por 
la radiactividad

Células con 1 cadena 
lineal de un 
cromosoma afectada 
por la radiactividad

2/4

Células con 1 cadena 
lineal de cada 
cromosoma afectada 
por la radiactividad

79 - Tenemos un clon de células en cultivo artificial dividiéndose cada 20 
horas (tiempo medio de metafase a metafase ) y con un periodo S de 8 
horas. En el momento 8 horas pasamos las células a un medio con análo
gos pesados de los precursores del ADN; a la 1 hora lavamos y volvemos 
a poner en medio de cultivo normal. En adelante, cada hora tomamos una 
muestra del cultivo, la incubamos en timidina tritiada durante una hora, 
lisamos las células, extraemos su ADN, lo analizamos en gradiente de clo
ruro de cesio y determinamos el % de radiactividad que se encuentra a 
densidades mayores de lo normal, que se da en la siguiente tabla:

Hora (A la que se extrae el ADN): 
% Radiactividad (en densidad alta):

Hora (A la que se extrae el ADN): 
% Radiactividad (en densidad alta):

Hora (A la que se extrae el ADN): 
°/o Radiactividad (en densidad alta):

3 4 56789 10 11
0 0 1 0 0 1 1 0 0

12 13 14 15 16 17 18 19 20
00 00014 6 14

21 22 23 24 25 26 27 28

32 19 8 4 1 0 0 0

Decir si el resultado apoya la hipótesis de que la replicación de cada 
gen ocurre en todas las células en el mismo momento del periodo S, si 
apoya la hipótesis de que el momento de replicación no es fijo, sino 
que varía de unos ciclos a otros, o si el resultado es indiferente para 
estas dos hipótesis.
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Solución

El ADN que se replique entre t= 0 y t=l tendrá mayor densidad que el 
resto, al incorporar componentes pesados. El ADN que se replique 
mientras las muestras están en timidina tritiada, tendrán radiactividad. 
Aquellas muestras que presenten una alta densidad y radiactividad, son 
aquéllas que se replicaron la primera vez entre t= 0 y t=l y la 2a en la 
hora que estaba en medio reactivo. La mayor radiactividad se da a la 
hora 21, o sea, que las moléculas que se replicaron entre t= 0 y t= 1, 
se volvieron a replicar entre t= 20 y t= 21 , veinte horas más tarde. Por 
lo tanto, apoyan la hipótesis de que la replicación ocurra en todas las 
células en el mismo momento del periodo S.

80 .— Para el caso de una célula con dos pares de cromosomas dibuje 
un esquema de los siguientes procesos:
a) Metalase de la mitosis
b) Metalase I de la meiosis
c) Proíase II de la meiosis
d) Metalase II de la meiosis

Solución

En el siguiente esquema se pueden ver representados todas las lases de 
la mitosis y meiosis.

Interfase

Mitosis

NvW
Anafase
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Leptotena Zigotena Paquitena

81 .- Se ha descubierto que en Tilapia nilotica, con un sistema de 
determinación del sexo XX/XY, aparecen a muy baja frecuencia cario- 
tipos XXXX. Explicar posibles vías para la formación de cigotos XXXX.

Solución

Una no disyunción durante la meiosis tanto del macho como de la 
hembra puede producir gametos que se pueden unir para formar 
un cigoto.
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82.— El mecanismo de determinación del sexo en una determinada 
especie de pez es XX/XY, siendo el masculino el sexo heterogamético, 
pero los individuos XO son hembras funcionales. ¿Qué proporciones 
genotípicas sexuales cabría esperar que resultasen del cruzamiento de 
una hembra XO con un macho normal?. Si un pez XXY fuese fértil, 
¿Qué proporciones genotípicas resultarían del cruzamiento entre una 
hembra XO y un macho XXY

Solución

Padres: XO x XY
1

Fl: XX XY XO YO

Sexo Hembras Machos

Genotipos XX XO XY YO

Proporciones 1/4 1/4 1/4 1/4

Padres: XO x XXY
1 1

Gametos: X - O X - XY - XX - Y

Fe XX XXY XXX XY XO XYO XXO YO
l

Sexo Hembras Machos

Genotipos XX XXX XO XY XXY YO

Proporciones 2/8 1/8 1/8 2/8 1/8 1/8
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83 .- En el desarrollo normal la diferenciación sexual depende del 
genotipo, pero puede modificarse por la acción ambiental, en particu
lar por influencias hormonales en fases tempranas del desarrollo. Así, 
añadiendo estradiol al agua donde se criaban larvas de Xenopus laevis, 
se consiguió que todas se desarrollasen como hembras normales. Al 
cruzar algunas de estas hembras con machos normales se obtuvieron 
las siguientes descendencias.

Descendencia

Hembra na Hembras Machos
1 76 70
2 0 107
3 103 93
4 0 106
5 0 87
6 75 56
7 88 96

¿Que sexo es el heterogamético?

Solución

En las siete hembras se dan dos tipos de frecuencias similares. Una que 
da 50% machos y 50% hembras y otra que da 100% machos. Viendo las 
dos posibilidades de cruce según diferentes determinaciones sexuales, 
podemos ver cual es el sexo heterogamético.

Si el sexo heterogamético fuese el masculino, tendríamos dos cruza
mientos:

XY x XY

Macho normal Hembra funcional

25% Hembras 75% Machos

XY x XX

Macho normal Hembra normal 
s.__  _______ >

50% hembras 50% Machos

98



Si el sexo heterogamético es el femenino, se darían los cruzamientos:

XX x XX XY x XX

Macho normal Hembra funcional Hembra normal Macho normal 
< >  y

100% Machos 50% Hembras 50% Machos

La segunda posibilidad se ajusta más a las descendencias encontradas, 
luego el sexo heterogamético es el femenino.

84 .- En una determinada especie de pez la presencia en homocigosis 
de un gen recesivo autosómico (tra), transforma una hembra (XX) en 
un macho fenotípico. Todos estos machos “transformados” son estéri
les. El gen no tiene efecto en los machos (XY). Si se lleva a cabo un 
cruzamiento entre una hembra heterocigota en el locus tra y un macho 
recesivo homocigoto en el mismo locus, ¿cuál es la proporción sexual 
esperada en las generaciones Fi y Fz?

Solución

Padres: XX, + tra x XY, tra tra
Gametos: X+ - X tra X tra - Y tra

Fi: XX, + tra 
Hembras

XX, tra tra 
Machos 

Transformados

XY, + tra 
Machos

XY, tra tra 
Machos

Las proporciones fenotípicas de Fi son entonces 3/4 machos y 1/4 hembras.
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Fz: Los machos Fi transformados son estériles y de aquí que no contri
buyan con gametos para la generación Fa. Deben considerarse dos tipos 
de combinación:

Ia.- XX, + tra x XY, tra tra

Esto es lo mismo que la combinación precursora original y de aquí 
que se espera una proporción 3/4 machos y 1/4 hembras.

2a- Padres: XX, + tra x XY, + tra

X + X tra

x + XX++ XX+tra

X tra XX+tra XXtra tra

Y + X++ X+tra

Y tra X+tra Xtra tra

De esta manera, la descendencia de este tipo de combinación se pre
senta en las proporciones 3/8 hembras : 5/8 machos.
En total tenemos una proporción que debe ser corregida para cada com
binación como la mitad de las combinaciones posibles, obteniendo:

Machos: 1/2 • 5/8 + 1/2 • 3/4 = 11/16
Hembras: 1/2 • 3/8 + 1/2 ■ 1/4 = 5/16

85 - En una especie de pez se ha descubierto un gen similar al des
crito como doublesex. El alelo recesivo de este gen hace que se pro
duzcan machos y hembras con un desarrollo intersexual ¿Cuál será el 
sexo de sus descendientes?
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Solución

Por la característica de este alelo, si se cruzan individuos heterocigotos 
para este gen deben ser del tipo: +, dsx.
Un cruzamiento entre ellos sería:

Padres XX + dsx x XY + dsx

X + X dsx Y + Y dsx

x + XX++ XX+dsx XY++ XY+dsx

X dsx XX+dsx XXdsxdsx XY+dsx XYdsxdsx

En definitiva las proporciones que salen son:

Machos: 3/8
Hembras: 3/8
Intersexos: 2/8

86 .— La determinación del sexo en un tipo de crustáceo se lleva a cabo 
por el sistema XO. Al analizar las células somáticas de una hembra se 
encuentra que tiene 23 cromosomas. ¿De que sexo es este individuo? 
¿Y si tuviese un sistema de determinación ZO? Determine la frecuencia 
con que los diferentes tipos de gametos (número de autosomas y cro
mosomas sexuales) pueden ser formados en ese individuo. ¿Cuál es el 
número diploide del sexo opuesto?.
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Solución

Se trata de un macho ya que para este tipo de determinación sexual, el 
macho es aquel que presenta ausencia de uno de los cromosomas 
sexuales, teniendo número impar de cromosomas. En ese caso se tra
taría de una hembra.

1/2 (11 autosomas + 1 sexual): 1/2 (11 autosomas)

Si el que tiene 23 es un macho, la hembra debe tener un cromosoma 
más, que es el que determina al macho. Luego tendrá 24.

87 .— El pez Xhiphophorus maculatus, también llamado platis, tiene una 
determinación del sexo algo especial. Las poblaciones salvajes siguen el 
sistema XX/XY siendo los machos los heterogaméticos. Parece ser que un 
cromosoma extraño W proveniente de una antigua hibridación con Xhip
hophorus helleri para conseguir variedades de color se ha quedado en los 
ejemplares domésticos seleccionados. De esta forma las poblaciones 
domésticas presentan una determinación del tipo ZZ/ WZ, siendo Z en este 
caso el cromosoma Y de las poblaciones salvajes, y las hembras las hete- 
rogaméticas. Describa los posibles tipos de peces que nos podemos encon
trar, tanto en poblaciones naturales, domésticas o emees entre ambas: Sexo 
y genotipo. ¿Tendrían la misma proporción las descendencias de los em
ees de un macho salvaje con una hembra doméstica y una hembra salva
je con un macho doméstico? Explíquelo.
Hay una combinación de los tres cromosomas de entre las seis posibles 
que no se da. Razónelo.

Solución

a) Resumiendo, tenemos los siguientes tipos de peces: 
machos salvajes XY 
machos domésticos YY
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hembras salvajes XX
hembras domésticas WY 
hembra doméstica-salvaje WX

b) No tendrían la misma descendencia y esto lo vemos en los cruza
mientos:

XX x YY
Hembra salvaje Macho doméstico

100% Machos XY

WY x XY
Hembra doméstica Macho salvaje

25% machos XY 25% machos YY 25% hembras WX 25% hembras WY

c) El único genotipo que no se da es el WW y esto se debe a que el 
cromosoma W sólo se encuentra en hembras, ya sean salvajes o 
domésticas, con lo que, por lo general, no deben existir individuos 
WW, porque ello implicaría que el macho le da un cromosoma W.

88 .— En relación con el problema anterior, sabemos que en esta espe
cie el sexo lo determinan tres cromosomas: X, Y, y W. Pero si este 
panorama no fuese lo suficientemente complicado, se han descubierto 
líneas de cría con hembras 'WW y machos WY. ¿Cómo podría explicar 
la existencia de estos individuos?

Solución

De manera normal no es posible que existan individuos WW, ya que 
en los machos nunca aparece el cromosoma W y no puede darse la 
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homocigosis del W. Además, un individuo WY debe ser hembra. Una posi
bilidad para explicar la existencia de estos dos tipos de individuos es la exis
tencia de machos funcionales en individuos con genotipos de hembra, WY 
debido, por ejemplo, a tratamientos hormonales. A partir de la existencia 
de machos con el cromosoma W se puede comprender fácilmente la exis
tencia de individuos WW a partir de cruzamientos con hembras WX o WY.

89 .- En un centro de investigación en acuicultura se han encontrado 
distintas cepas mutantes nutricionales de la microalga Nannochloropsis 
gaditana incapaces de crecer en medio mínimo a no ser que se suple- 
mente con distintos compuestos. Se estudian 4 mutaciones cada una de 
las cuales afecta a cierta ruta metabòlica bloqueando distintos pasos de 
la misma. Al suplementar el medio mínimo en distintos experimentos 
se obtuvieron los siguientes resultados:

Cepa
Mutante

Sustancia añadida al medio mínimo
A B C D E

1 - + - + -
2 - + - - -
3 - + + + -
4 + + + 4- -

Donde + significa crecimiento y - no crecimiento de la microalga. Se 
desea saber la ordenación de los compuestos A, B, C, D y E que cons
tituyen la citada ruta metabòlica, indicando qué paso está bloqueado 
en cada cepa mutante.

Solución

4 3 12
E----------- ► A ----------- ► C ----------- ► D ----------- ► B
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90 — En un estudio sobre las rutas metabólicas en microalgas se some
te a tratamiento con luz ultravioleta una cepa de Nannochloropsis sp. 
capaz de producir los aminoácidos esenciales metionina y treonina a 
partir de ácido aspártico, obteniéndose los mutantes auxótrofos cuyas 
características se dan a continuación:

Mutante Fenotipo Crece en medio 
suplementado 

con

Acumula

1 met" thr" homoserina semialdehido 
aspártico

2 mef cistationina -

3 thr treonina -

4 mef thr" semialdehido 
aspártico

ácido aspártico

5 mef homocisteína cistationina

6 met" metionina homocisteína

A partir de estos datos indicar los pasos sucesivos de la síntesis de 
metionina y treonina, así como la reacción bloqueada en cada cepa 
mutante, teniendo en cuenta que todos ellos son mutantes simples.

Solución

Cuando, debido a una mutación, queda bloqueado un paso de una ruta 
metabòlica se acumula el producto anterior a dicho paso. El mutante 
sólo puede crecer si se suplementa el medio con compuestos situados 
hacia delante en la ruta. Según los datos de la tabla, se puede propo
ner la siguiente ruta metabòlica, indicándose con números las reaccio
nes bloqueadas en cada cepa mutante. Téngase en cuenta que los 
mutantes son simples y por lo tanto no tienen deficiencias en más de 
una enzima.
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ácido 
aspártico

1 3
semialdehidoz . —► homoserma ► treoninaaspartico

2
cistationina

homocisteína ----- metionina

91 — Se han detectado diferentes mutantes simples de Isochrysis sp. 
que están afectados en la síntesis de arginina y/o prolina y que pueden 
crecer (+) o no (-) al añadir al medio mínimo una sustancia de las indi
cadas en la tabla siguiente:

Muíante Fenotipo arginina prolina
ácido 

glutámico
glutamil 
g-fosfato

ácido 
argino 

succínico

semi
aldehido 
glutámico

Ornitina citrulina

1 arg‘ + - - - - - - -

2 pro" - + - - - - - -

3 arg' + - - - + - - +

4 arg“ pro“ - - - + - + - -

5 arg’ + - - - + - + +

6 arg“ pro“ - - - - - + - -

7 arg’ + - - - + - - -

Indicar cuál es la ruta metabólica seguida en la síntesis de la arginina y 
la prolina, así como la reacción bloqueada en cada cepa mutante.
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Solución

ácido glutamil
glutámico y-fosfato

argiruna
ácido 
argino 

succímco

semialdehido 
glutámico

pralina

omitina

citrulma

92 .— Se sabe que un producto final G, indispensable para la supervi
vencia de cierta especie de microalga, se sintetiza a partir de dos pro
ductos iniciales Pi y P2. Se dispone de siete cepas mutantes puntuales 
diferentes. El cuadro siguiente muestra el crecimiento (+) o no (-) de 
las distintas cepas mutantes, cuando al agua de mar, aparte de los 
nutrientes habituales, se añade algún producto intermediario en la ruta 
de síntesis.

Cepa
Mutante

PRODUCTOS
A B c D E F G D+C

1 - - - + - - + +

2 - + - + - - + +

3 - - - - - - + -

4 - - + - - - + +

5 - - + - - + + +

6 + + - + - - + +

7 - - + - + 4- + +

Reconstruir la ruta metabòlica, indicando en qué paso está interrumpi
da la ruta de síntesis en cada cepa mutante.
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Solución

93 — La siguiente ruta metabòlica opera en los salmones, y las sustancias 
A y B se encuentran en alimentos con carotenoides; la sustancia X es un 
pigmento necesario para que la carne tenga color; las sustancias F y G 
se encuentran normalmente en pequeñas cantidades en los salmones, y 
si se acumulan provocan unos síntomas de anormalidad característicos.

B
13

1 2 5 6
A ---- ► C «—► D -<—► E ---- ► xl4 i7

F G

Los números representan las enzimas que actúan en cada paso. Si se 
producen mutaciones que hacen defectiva una enzima se bloquea el 
paso en que debería actuar y se acumulan todas las sustancias de pasos 
anteriores. Decir qué enzimas son defectivas si:
a) Se observan síntomas de exceso de F, pero no de G y la carne es 

blanca.
b) Se observan síntomas de exceso de F, no de G y la carne tiene color, 
c) Se observan síntomas de exceso de F y de G, y la carne es blanca.

Solución

a) La enzima número 5.
b) La enzima número 2.
c) La enzima número 6.
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94.- Se trataron durante 48 horas células de un cultivo de hepatocitos 
de dorada con los compuestos nitrosoguanidina (MNNG) y nitrodime- 
tilamina (DMN) a concentraciones de 4 nmol/mL y 10 nmol/mL, res
pectivamente. Ambos compuestos se añadían al medio disueltos en 
DMSO y el tratamiento se efectuaba en presencia de un extracto de 
hígado que se incorporaba al cultivo en la forma siguiente:

a) Mezclado con el medio de cultivo
b) En una fase sólida situada sobre la capa de células
c) En una capa sólida situada a 1 mm de distancia de la capa de células

A continuación se lavaron las células y se sembraron sobre un medio 
conteniendo 8-azaguanina (aza), ouabaína (oua) o ninguna droga. La 
tabla siguiente muestra los valores de supervivencia al tratamiento y el 
número de mutantes resistentes a aza y oua por 10’ supervivientes para 
cada tratamiento y para el control con DMSO:

Tratamiento % Supervivencia aza oua

DMSO a 94 4 0

MNNG a 66 46 4.7

MNNG b 68 46 4.6

MNNG c 65 49 4.8

DMN a 57 270 38

DMN b 75 180 20

DMN c 100 0 0

1) ¿Cuál de los compuestos es el más mutagénico? ¿Cuál es el más 
tóxico?

2) Calcular la frecuencia de mutación inducida por cada compuesto 
en el tratamiento c, para la resistencia a aza y a oua, expresada en 
mutantes por millón de supervivientes.

3) Calcular el % de mortalidad causada por cada compuesto con el 
tratamiento a.
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4) Razonar si los resultados apoyan o no a cada una de las siguientes 
hipótesis:

I. El gen que determina la mutación azd se encuentra en una 
zona del cromosoma más accesible a la acción de los mutáge- 
nos.

II. El gen que determina la resistencia a oua se encuentra repetido 
en el genoma más veces que el que determina la resistencia a 
aza.

III. La mutación oud es dominante y la mutación aza es recesiva.
IV. El gen que determina la mutación oua es de menor tamaño 

que el que determina la mutación aza .
V. El DMN requiere el contacto próximo o directo del extracto de 

hígado con las células tratadas para resultar tóxico.
VI. Para que la MNNG resulte mutagénica se requiere el contacto 

próximo o directo del extracto de hígado con las células trata
das.

VII. La acción mutagénica del DMN se debe a un derivado meta
bòlico.

Vili. La acción mutagénica del DMN se debe a una interacción direc
ta del compuesto con el ADN.

IX. Ambos mutágenos requieren activación metabòlica.
X. Ninguno de los mutágenos requiere activación metabòlica.

Solución

1) El compuesto más mutagénico y más tóxico es la nitrosoguanidina. 
Aunque el % de supervivencia es semejante en los dos casos y el 
número de mutantes parece ser mayor para DMN (salvo en el tra
tamiento c), hay que tener en cuenta la concentración de mutáge- 
no con la que se ha realizado el tratamiento, 2500 veces mayor 
para DMN que para MNNG.

2) Frecuencia de mutación con MNNG para ázd: 490-10* 
Frecuencia de mutación con MNNG para oud: 48-10 
Frecuencia de mutación con DMN para aza: 0 
Frecuencia de mutación con DMN para oua: 0

3) % mortalidad para MNNG: 35%
% mortalidad para DMN: 0 %
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4)
I. Hipótesis compatible con los resultados ya que la frecuencia de 

mutación para azá es siempre mayor que para oua .
II. Hipótesis compatible con los resultados si se trata de mutacio

nes recesivas.
III. Los resultados contradicen la hipótesis ya que las mutaciones 

dominantes se detectan mejor que las recesivas en las células 
diploides (las primeras sólo tienen que afectar a un alelo).

IV. Hipótesis compatible con los resultados ya que cuanto mayor 
es un gen, es más probable que se produzcan mutaciones.

V. Hipótesis compatible con los resultados ya que es tóxico en los 
tratamientos a y b y no en el c.

VI. Los resultados contradicen la hipótesis ya que la MNNG es 
prácticamente igual de tóxica en los 3 tratamientos.

VIL Hipótesis compatible con los resultados ya que para que el 
DMN sea mutagénico se requiere la presencia de extracto de 
hígado.

VIII. Los resultados contradicen la hipótesis ya que si fuera cierta, 
como el ADN de las células puede interaccionar con el mutá- 
geno en todos los tratamientos, el tratamiento c también ten
dría que ser mutagénico.

IX. ( y X) Ambas hipótesis son contradictorias con los resultados 
ya que el DMN, tal como se ha descrito anteriormente, requie
re activación metabòlica mientras que la MNNG no, ya que es 
igual de mutagénico en el tratamiento c (en el que no puede 
haber activación metabòlica al estar el mutágeno y el extracto 
de hígado igual que en los otros dos tratamientos).

95— Se cultivaron células de hígado de dorada en presencia de timi- 
dina tritiada durante varias generaciones y a continuación se trataron 
durante 20 minutos con el agente DMSO. A los 0, 40 y 100 minutos des
pués del tratamiento se tomaron muestras, se lisaron las células y se 
centrifugó en gradiente de sacarosa. Las curvas muestran la radiactivi
dad contenida en cada fracción del gradiente.
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tubo

Decir si los resultados apoyan, contradicen o son indiferentes respecto 
a las siguientes hipótesis:

1) El agente DMSO produce metilaciones en el ADN.
2) El agente DMSO no produce alteraciones en el ADN.
3) El agente DMSO produce daños en el ADN.
4) La acción del DMSO sobre el ADN provoca la actuación del meca

nismo de reparación por escisión.
5) Los daños causados por el DMSO son reparados por fotorreactivación. 

Cuando el mismo experimento se realizó añadiendo al cultivo el inhi
bidor 3-aminobenzamida (3AB) después del tratamiento con DMSO se 
obtuvo el resultado mostrado en la nueva figura:

tubo

t= 0

t= 100 
min.
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Decir si estos datos apoyan, contradicen o son indiferentes respecto a 
las siguientes hipótesis:
6) El 3AB revierte el efecto del DMSO.
7) El 3AB actúa sobre el mecanismo de reparación por escisión.
8) El 3AB actúa inhibiendo la acción de las endonucleasas de reparación.
9) El 3AB actúa inhibiendo la acción de las ligasas.

10) El 3AB actúa inhibiendo la actividad de la ADN polimerasa.

Solución

1) La hipótesis es independiente de los resultados, no se sabe si hay 
metilaciones o no.

2) La hipótesis contradice los resultados. El DMSO altera el ADN.
3) La hipótesis está avalada por los resultados.
4) Hipótesis concordante con los resultados. El ADN tiene menor 

tamaño para t= 0, a medida que aumenta la reparación los frag
mentos se van uniendo.

5) Los resultados no apoyan la hipótesis. El mecanismo de reparación 
es por rotura y reasociación.

6) La hipótesis no está avalada por los resultados. El DMSO actúa y 
se fragmenta el ADN.

7) Hipótesis avalada por los resultados. El 3AB actúa sobre el meca
nismo de reparación y esto hace que a t= 100 los resultados sean 
distintos.

8) Hipótesis no avalada por los resultados. Las endonucleasas actúan 
produciendo los cortes, la inhibición es posterior.

9) Los resultados avalan la hipótesis. El mecanismo de reparación no 
es capaz de volver a unir los fragmentos de ADN tras los cortes. Es 
posible que el 3AB inhiba la acción de las ligasas.

10) Hipótesis de acuerdo con los resultados. EL 3AB puede inhibir a 
la ADN polimerasa, que no rellenaría los huecos producidos por 
la acción de las endonucleasas impidiendo la unión de los frag
mentos de ADN (la acción podría ser sobre la actividad exonucle- 
asa 3’ -> 5’, sobre la polimerasa 5’ —> 3’ o sobre ambas).

113



96 — Se usó ácido nitroso para revertir dos mutantes nicA (auxótrofos 
para ácido nicotínico) en una levadura patógena típica de aguas resi
duales. Una vez tratadas las células con el ácido nitroso se sembraron 
en placas con medio mínimo para buscar colonias protótrofas. Se obtu
vieron los siguientes resultados:

a) Con el mutante 1 no se obtuvo ninguna colonia protótrofa.
b) Con el mutante 2 se obtuvieron 3 colonias protótrofas A, B y C. 

Cada una de ellas se cruzó por separado con una estirpe de tipo 
silvestre con los siguientes resultados: Del cruce de A se obtuvie
ron 1000 descendientes, todos ellos protótrofos; del cruce de B se 
obtuvieron 746 descendientes protótrofos y 254 que requerían áci
do nicotínico; del cruce de C se obtuvieron 996 descendientes pro
tótrofos y 4 que requerían ácido nicotínico.

Explicar estos resultados a nivel molecular, indicando qué tipos de 
mutaciones tendrían probablemente los mutantes 1 y 2 y cómo se 
podrían originar las colonias protótrofas A, B y C.

Solución

El mutante 1 no revierte con ácido nitroso, luego la mutación podría 
ser de cualquier tipo: una transición, transversión, deleción, etc. 
Como el mutante 2 revierte con ácido nitroso la mutación sería una 
transición.

La colonia A sería un revertiente verdadero, mientras que B y C se ori
ginarían por haberse producido una mutación represora. En el caso de 
B dicha mutación tendría lugar en un gen no ligado con el gen pro
ductor de la mutación nicA, mientras que en el caso de C en un gen 
ligado a una distancia de 0.8 unidades Morgan.
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97.— Cuando U ocupa la tercera posición (5’) de un anticodón, puede 
producirse un apareamiento de bases en balanceo con A ó G del 
codón, mientras que cuando es C quien se encuentra en esta posición, 
sólo puede producirse apareamiento con G. Predígase si los anticodo- 
nes mutantes siguientes pueden suprimir al codón ámbar (5’-UAG-3’) o 
a los codones ámbar y ocre (5’-UAA-3’).
a) 5’-UUA-3’
b) 5’-CUA-3’

Solución

a) El anticodón mutante 5’-UUA-3’ pueden suprimir al codón ámbar y 
ocre, evitando que se traduzcan los efectos de estas dos últimas 
mutaciones.

b) El anticodón mutante 5’-CUA-3’ sólo es capaz de suprimir al codón 
ámbar.

98 .- Una mutación denominada glyUsuA36 en una bacteria convierte 
a un ARNt que reconoce el codón para la glicina GGA, en un ARNt que 
reconoce el codón para la arginina AGA.

a) Escribir los anticodones probables de estos dos ARNt y especificar 
la naturaleza de la mutación.

b) La mutación de cambio de sentido trp36 en la misma bacteria, que 
altera el aminoácido 211 del centro activo de la enzima triptófano 
sintetasa, está suprimida en las cepas glyüsuA36. Qué aminoácido 
se puede encontrar en la posición 211 de la triptófano sintetasa en 
células normales? ¿Y en células con la mutación trp36? ¿Y en célu
las portadoras de trp36 y glyUsuA36?

Solución

a) Los anticodones de estos ARNt para Gly y Arg son CCU y UCU, res
pectivamente. La mutación consiste en una transición CG —► TA en 
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el gen que codifica para el ARNt de la Gly, que provoca la sustitu
ción de C por U en el anticodón.

b) En células normales, en la posición 211 de la enzima triptófano 
sintetasa se encuentra la glicina. En células con la mutación trp36 
se encuentra la arginina y en células con glyUsuA36 y trp36 la 
glicina.

99— El ácido nitroso es un mutágeno que actúa por desaminación de 
las bases nitrogenadas C y A, convirtiéndolas respectivamente en U e 
hipoxantina. Se estudiaron las mutaciones inducidas por ácido nitroso 
en cierto virus ARN de simple cadena causante de septicemia hemo- 
rrágica en peces. Al comparar la secuencia de aminoácidos de la pro
teína de la cubierta del virus en distintos mutantes con la secuencia de 
la proteína normal se encontraron los siguientes cambios de aminoáci
dos: pro —* leu, ser —» phe, ile —* val, pro —♦ ser y glu —* gly.
De la sangre de peces enfermos se han aislado recientemente un gran 
número de mutantes, inducidos por ácido nitroso, para la proteína de 
la cubierta de un virus desconocido cuyo ácido nucleico es ADN. Los 
cambios de aminoácidos encontrados en estos mutantes fueron los 
siguientes: arg —♦ his, pro —► leu, leu —* ser, ser —» phe, tyr —► his, 
ser -* leu, met -* ile, his —♦ arg, gly —► asp, val —► ala, ile —* val y 
ser —»pro.
a) ¿Pueden explicarse los cambios de aminoácidos producidos en los 

dos virus por la acción del ácido nitroso?
b) ¿Podría deducirse si el ADN del virus desconocido es de cadena 

sencilla o doble?
c) ¿Qué experimento se podría diseñar para comprobarlo?

Solución

Teniendo en cuenta el flujo de la información genética desde el ácido 
nucleico portador de la misma hasta la secuencia peptídica en virus 
ARN y ADN de cadena sencilla o doble:
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Virus ARN Virus ADN 
cadena sencilla

Virus ADN 
cadena doble

ARN 
i 

ADN 
i 

ARNm

proteínas

ADNcad.sen.

ADN 
i 

ARNm 
i 

proteínas

ADN

ARNm 
; 

proteínas

Y además considerando que la hipoxantina es una base nitrogenada 
que se empareja con citosina, podemos afirmar, a la vista del código 
genético, que se pueden explicar todos los cambios de aminoácidos 
detectados en la proteína de la cubierta del primero de los virus debi
do al ácido nitroso. Por ejemplo, en el cambio prolina por leucina, el 
primero de los aminoácidos responde a los codones CCU, CCC, CCA y 
CCG mientras que el segundo a UUA, UUG, CUU, CUC, CUA y CUG. 
El cambio del nucleótido central del codón CCC como consecuencia 
del ácido nitroso daría el nucleótido CUC y provocaría la sustitución de 
prolina por leucina. El último de los cambios: glutamato por glicina se 
puede explicar por la alteración del codón GAG a GGG debido a la 
acción del ácido nitroso. De igual forma se pueden explicar los demás 
cambios.

En él caso del segundo de los virus, las mutaciones pueden tener efec
tos distintos en los cambios de aminoácidos ya sea el ADN de cadena 
sencilla o doble. Si el ADN es de cadena sencilla, los efectos serán simi
lares a los del caso anterior: C por U y A por G. Pero de esta manera 
no se puede explicar el primero de los cambios detectados en la 
secuencia de la proteína: arginina por histidina. El primero de los ami
noácidos responde a los codones CGU, CGC, CGA y CGG y el segun
do a CAU y CAC. Ninguno de los codones pueden intercambiarse de 
un aminoácido a otro con las mutaciones producidas por el ácido nitro
so. Lo mismo sucede con los cambios leu —* ser, tyr —► his, met —* ile, 
gly —* asp, val —* ala y ser —* pro.

Si el ADN es de cadena doble, no es lo mismo que la mutación ocurra 
en la hebra con sentido (+) o en la hebra sin sentido (-). Si ocurre en 
la hebra con sentido, el efecto será el mismo que el producido en el 
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ADN de cadena sencilla: C por U y A por G. Si la mutación ocurre en 
la hebra sin sentido, al replicarse el ADN, la nueva hebra con sentido 
introducirá además un nuevo efecto, con los cambios de bases G por 
A y U por C en el ARNm final. De esta manera se pueden explicar los 
cambios de aminoácidos no explicados en los casos anteriores. Por lo 
tanto, “a priori” no se pueden relacionar los cambios en la secuencia 
de aminoácidos del segundo virus con los efectos del ácido nitroso. 
Pero si diseñamos un experimento en el que se sometan las cepas de 
este virus a dicho mutágeno químico y encontramos los mismos cam
bios de aminoácidos podremos concluir que el ADN es de cadena 
doble y las mutaciones se deben a los efectos del ácido nitroso.

100 .- Del mutágeno hidroxilamina se conocen las siguientes cosas:

a) Es capaz de originar mutaciones ámbar (UAG), ocre (UAA) y ópa
lo (UGA).

b) No es capaz de revertir a fenotipo normal ninguna mutación 
ámbar, ocre ni ópalo.

c) Es capaz de convertir una mutación ámbar en ocre y una ópalo en 
ocre, pero no es capaz de realizar ninguna otra interconversión de 
codones terminales.

Con estos datos, ¿qué se puede decir sobre la acción de la hidroxila
mina sobre el ADN de doble cadena de los organismos en que se hicie
ron estos experimentos?

Solución

Con los datos de que se dispone se puede afirmar que la hidroxilami
na provoca transiciones unidireccionales GC —* AT.
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101 .— En un estudio experimental del mecanismo de acción de 3 
mutágenos, ácido nitroso (AN), hidroxilamina (HA) y N-nitroso-N’- 
nitro-N-nitrosoguanidina (NG) se indujeron mutaciones con cada uno 
de ellos en una estirpe de E. coli. A continuación se estudió la posi
bilidad de revertir cada uno de los murantes así obtenidos mediante 
mutagénesis con cada uno de los 3 mutágenos estudiados. Los resul
tados obtenidos figuran en la tabla siguiente, donde + significa que 
prácticamente todos, 1/2 y 1/3 que aproximadamente la mitad y la 
tercera parte y 0 que prácticamente ninguno de los mutantes obteni
dos pueden revertirse con el mutágeno de la columna correspon
diente.

Mutágeno

inductor

Mutágeno reversor

AN HA NG

AN + 1/2 +
HA + 0 +
NG 1/3 0 +

Se proponen 4 posibles mecanismos de mutagénesis: transición en 
ambos sentidos, transición en un solo sentido, transversión de todos los 
tipos posibles y cambios de fase, tanto inserciones como deleciones. Se 
trata de determinar para cada mutágeno todos los posibles mecanismos 
de acción, de entre los propuestos, compatibles con los datos experi
mentales.

Solución

El ácido nitroso provoca transiciones en ambos sentidos (GC <=> AT), la 
hidroxilamina transiciones unidireccionales GC —» AT y la nitrosogua- 
nidina transversiones de todos los tipos posibles.

119



102 .- Las secuencias de aminoácidos de una parte de cierta hormona 
hipofisaria en peces teleósteos en los tipos salvaje y un mutante son:

-salvaje: -Thr-Lys-Ser-Pro-Ser-Leu-Asn-Ala-Ala-Lys-
-mutante: -Thr-Lys-Val-His-His-Leu-Met-Ala-Ala-Lys-

a) ¿Podrían estos mulantes formarse por el cambio de un sólo par de 
bases en el ADN de las células de la hipófisis? Si no fuera así, 
¿cómo pudo producirse este mutante?

b) ¿Cuál es la secuencia de bases del ARNm que codifica los cinco 
aminoácidos en el tipo salvaje que son diferentes en el mutante?

Solución

a) Los mutantes no pueden explicarse mediante el cambio de un sólo 
par de bases. Los mutantes se han formado por la conjugación de 
3 procesos mutagénicos distintos: una inserción, una deleción y 
una transversión en el sentido CG —> GC.

b) La secuencia de bases del ARNm en el tipo salvaje para los cinco 
aminoácidos que varían en el mutante es:

UCU-CCA-UCA-CUU-AAU

El mutante se produce por la deleción del nucleótido U, la sustitución 
del C y la inserción de G al final de la secuencia que se muestra.

103.— Un fragmento de un gen de Sparus aurata contiene la secuencia:

5’- CATTG -3’
3’- GTAAC -5’
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Indicar los sucesos posibles por los cuales esta secuencia podría ser 
mutada, después de una o dos rondas de replicación, para cada uno de 
los mutágenos siguientes: a) Acido nitroso, b) Hidroxilamina y c) Etil- 
metanosulfonato.

Solución

a) El ácido nitroso provoca la desaminación de las bases citosina y 
adenina convirtiéndolas en uracilo e hipoxantina (que se empare
ja con la citosina), respectivamente. Por tanto, la secuencia puede 
ser mutada de la forma:

5’-UHTTG-3’
Replie. 3’-ACAAC-5’

5’-UHTTG-3’
Replie. 3’-ACAAC-5’ 5’-TGTTG-3’

5’-UHTTG-3’ 3’-ACAAC-3’
3’-GTHHU-5’

5’-CACCA-3’ jr 5’-CACCA-3’
3’-GTHHU-5’ 3’-GTGGT-3’

U: Uracilo
H: Hipoxantina

Replie. 5’-CACCA-3’
3’-GTHHU-5’

b) La hidroxilamina reacciona con la citosina convirtiéndola en la base 
N -hidroxicitosina, que se empareja con la adenina. Por lo tanto, los 
efectos en Ia y 2a ronda de replicación sobre la secuencia serán:

Replie. 5 -NATTG-3’ 
5’-NATTG-3’ jr 3’-ATAAC-5’ 
3’-ATAAC-5’ Cf

Replie.
5’-NATTG-3’ 5’-TATTG-3’
3’-GTAAN-5’ \ 3’-ATAAC-5’

4
N: N -hidroxicitosina

5’-CATTA-3’ 5’-CATTA-3’
3’-GTAAN-5’ 3’-GTAAT-5’

5’-CATTA-3’
Replie. 3’-GTAAN-5’
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c) El etilmetanosulfonato es un agente alquilante que convierte la 
guanina en etilguanina, que se empareja con la timina y la timina 
en etiltimina, que se empareja con la guanina. Los efectos serán:

Replie.

Replie.

5’-CAeteteg-3’
3’-egetAAC-5’

5’-CAeteteg-3’
3’-GTGGT-5’

5’-CAeteteg-3’
3’-GTGGT-5’

5’-CACCA-3’
3’-GTGGT-5’

et: etiltimina 
eg: etilguanina

5’-TGTTG-3’
3’-egetAAC-5’

Replie.

5’-TGTTG-3’
3’-ACAAC-5’

5’-TGTTG-3’
3’-egetAAC-5’

104 - La proteína de la cubierta del tipo silvestre de un virus que 
provoca cierta enfermedad en peces teleósteos contiene prolina en la 
posición 20. El tratamiento con ácido nitroso, que forma uracilo por 
desaminación de citosina, produjo mutantes con sustitución del ami
noácido en dicha posición del polipéptido de acuerdo con el siguien
te esquema:

Ser

Pro Phe Phe
* Leu ■*
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El tratamiento del último mulante Phe, utilizando ácido nitroso, no 
pudo inducir nuevas sustituciones del aminoácido en esa posición.

a) Enumerar todos los posibles codones para estos cuatro aminoáci
dos e identificar los codones más probables para estos aminoáci
dos, basándose en la suposición de que cada cambio mutacional 
fue debido a la sustitución de una sola base.

b) ¿Qué clases de cambios mutacionales fueron inducidos por el tra
tamiento con ácido nitroso?

Solución

a) Los posibles codones para la prolina son CCU, CCA, CCC y CCG, 
para la serina UCU, UCC, UCG y UCA, para la leucina CUU, CUC, 
CUA y CUG y para la fenilalanina UUU y UUG Los codones proba
bles en el ARNm para el aminoácido 20 en todos los casos son Pro: 
CCC, Ser: UCC, Leu: CUC, Phe (aparece a partir de los codones para 
Ser y Leu): UUC y Phe (aparece a partir del codón para Phe): UUU.

b) Los cambios inducidos en este caso por el ácido nitroso en la 
secuencia de ADN del virus han sido transiciones CG —» TA.

105 .— Cierta enzima de un parásito que provoca daños en el epitelio 
branquial de peces contiene la secuencia siguiente:

H2N....................Try-Val-Thr-Gly-Ser-Try-Tyr-Met.................... COOH.

Se crecen mulantes no perjudiciales para el epitelio al carecer de dicha 
actividad enzimàtica y se encuentra un retromutante que vuelve a pro
vocar las lesiones características en las branquias, pero cuya secuencia 
para la enzima es la siguiente:

ELN................... Try-Ser-Gln-Val-His-Tyr-Met.....................COOH.

Con la ayuda del código genético, escribir, en la medida de lo posible, 
la secuencia del ARNm correspondiente y la naturaleza de las mutacio
nes ocurridas.
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Solución

La secuencia del ARNm es:

UGG-GUC-ACA-GGU-UCA-UGG-UAPi-AUG

El mutante que carece de actividad enzimàtica se puede formar 
por la sustitución, debido a una transición, del nucleótido G por A, 
generándose un codón señal de fin de transcripción. El mutante rever
tiente se puede formar por las deleciones de los nucleótidos GG de 
dicho codón “stop” además del nucleótido G del segundo codón, la 
secuencia de ARNm sería:

UGG-UCA-CAG-GUU-CAU-UAPi-AUG

106 .— Dado que los análogos de bases pueden inducir transiciones 
G —» A y A —> G, son capaces de causar las reversiones de las muta
ciones que inducen.
a) ¿Se puede esperar que la hidroxilamina sea capaz de causar rever

siones de las mutaciones inducidas por la hidroxilamina?
b) ¿Cabe esperar que el 5BU sea capaz de causar reversiones en las 

mutaciones inducidas por la hidroxilamina?
Expliqúese la respuesta en los dos casos.

Solución

a) La hidroxilamina provoca transiciones únicamente en el sentido 
G —> A y, por tanto, no puede causar reversiones de las mutacio
nes provocadas por este mismo agente químico.
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b) El 5BU (se empareja con adenina) es capaz de producir transicio
nes en ambos sentidos (incluyendo su forma tautomérica, que se 
empareja con la guanina) y, por tanto, puede revertir las mutacio
nes producidas por hidroxilamina.

107 — Un gen de rodaballo especifica una proteina implicada en la pig
mentación, parte de cuya secuencia es: -Ala-Pro-Trp-Ser-Glu-Lys-Cys-His-. 
Se detectaron una serie de mutantes con anormalidades en la pigmen
tación de modo que una vez aislada la proteina anterior se encontra
ron las siguientes secuencias en dicha zona:

Mutante nal: -Ala-Pro-Trp-Arg-Glu-Lys-Cys-His-
Mutante na2: -Ala-Pro-COOH
Mutante na3: -Ala-Pro-Gly-Val-Lys-Asn-Cys-His-
Mutante na4: -Ala-Pro-Trp-Phe-Phe-Thr-Cys-His-
¿Cuál es la base molecular de cada mutación? ¿Cuál es la secuencia del 
ADN que especifica para esta zona de la proteina?

Solución

El muíante Ia presenta un cambio Ser —> Arg en el 4a aminoácido de la 
secuencia peptídica. Si se analizan los codones a los que responden 
estos aminoácidos según el código genético podemos averiguar el tipo 
de mutación que ha dado origen a la secuencia del muíante. En la 
molécula de ARNm se ha cambiado una base pirimidínica por una púri- 
ca. En el ADN se ha producido una transversión.

En el mulante 2a, un codón que se traduce en Trp ha dado lugar a una 
señal de terminación de la transcripción. En el ARNm se ha cambiado 
una G por una A. En el ADN ha ocurrido una transición en el sentido 
CG -> TA.
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En el mulante 3a han variado 4 aminoácidos. Si comparamos las posi
bles secuencias de ARN para el genotipo silvestre y normal:

-silvestre: GCX CCX UGG AGP¡ GAPu AAP„ UGPi CAP,
-muíante: GCX CCX GGX GUX AAP„ AAP¡ UGP, CAP,

Y analizando los posibles cambios se llega a la conclusión de que una 
deleción y una adición de una base son responsables de la aparición 
del mutante.

Realizando una comparación similar se llega a la conclusión de que el 
mutante 42 se ha producido por una inversión de la secuencia de ADN 
5’-AGTGAAAAA-3’ a 5’-TTTTTCACT-3’.

La secuencia de ADN que codifica para la secuencia peptídica es:

5’-GCX CCX TGG AGT GAA AAA TGPi CAPi-3’
3’-CGX GGX ACC TCA CTT TTT ACPu GTPu-5’

108 .— Se sabe que dos variantes genéticas de cierta proteina responsa
ble de la formación del manto en bivalvos causan un alargamiento de 
la cadena en su extremo carboxilo. En una de las variantes (1) no se 
observa ningún otro cambio en su secuencia de aminoácidos, mientras 
que en la otra variante (2) se observan aminoácidos sustituidos a par
tir de la posición 139- La comparación de estas variantes con la prote
ina normal (N) se da a continuación:

N ......... Ser-Lys-Tyr-Arg-COOH
1 ......... Ser-Asn-Thr-Val-Lys-Leu-Glu-Pro-Arg-COOH
2 ......... Ser-Lys-Tyr-Arg-Gln-Ala-Gly-Ala-Ser-Val-Ala..........

Suponiendo que solamente los cambios de un único nucleótido son los 
responsables de la aparición de cada una de estas variantes genéticas, 
¿cómo explicaría sus secuencias de aminoácidos en términos de 
secuencias de nucleótidos?
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Solución

La secuencia de nucleótidos del ARNm en el organismo normal es:

UCX-AAA-UAC-CGU-UAA

La sustitución de la base uracilo en negrita por citosina, resulta en la 
secuencia que da lugar a la proteina del mutante 2:

UCX-AAA-UAC-CGU-CAA-GCU-GGA-GCC-UCG-GUA-GCX

La deleción del nucleótido A en negrita, resulta en la secuencia que da 
lugar a la proteina del mutante 1:

UCX-AAU-ACC-GUC-AAG-CUG-GAG-CCU-CGG-UAG
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CAPÍTULO III

Variabilidad Genética

Determinación de variabilidad molecular. Mutaciones cromosómicas.





109 — En un crustáceo se encontró un mutante que presentaba las 
antenas anormales. En un cruzamiento entre machos y hembras de 
antenas anormales se obtuvieron 60 individuos de tipo silvestre y 120 
individuos con deformidad en las antenas. Además, al observar los cro
mosomas al microscopio, se vio que los individuos de fenotipo normal 
tenían cromosomas normales, sin embargo, aquéllos con antenas anor
males mostraban un pequeño lazo de pequeño tamaño en uno de los 
cromosomas. ¿Cómo se podrían explicar estos resultados?

Solución

El mutante es heterocigoto para una deleción con efecto letal en homo- 
cigosis, y por eso se observan lazos en el apareamiento de los cromo
somas homólogos, y se obtienen las proporciones 60:120 (1:2)

110 .— En una especie de pez tropical existen fenotipos de color rojo y de 
color blanco. Se llevaron a cabo distintos cruzamientos entre estos fenoti
pos y se obtuvieron los resultados que se muestran a continuación:

CRUZAMIENTO FENOTIPO DE LA DESCENDENCIA

Rojo Blanco

Rojo x Rojo 112 0
Blanco x Blanco 0 94
Rojo x Blanco 94 36
Rojo x Blanco 50 55
Rojo x Rojo 201 14
Rojo x Rojo 71 22
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a) Explica la herencia del color en este pez.
b) ¿Cómo se pueden explicar estos resultados?

Solución

a) El color del cuerpo se debe a la expresión de dos loci cuyos alelos 
dominantes producen color, sólo los dos recesivos juntos dan blanco.

b) Los dos loci habrían surgido por una duplicación de uno preexistente.

11 1.— Cuando se dice que las inversiones son supresoras o reductoras 
de recombinación nos referimos:

a) ¿Al mecanismo citológico o a su consecuencia genética?
b) ¿A los homocigotos o a los heterocigotos estructurales?
c) ¿A la zona invertida ó al cromosoma completo?
d) ¿A las inversiones paracéntricas o a las pericéntricas?

Solución

a) A la consecuencia genética.
b) A los heterocigotos.
c) A la zona invertida.
d) A ambas.
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112.— En cierta especie de rana, que tiene los cromosomas telocéntri- 
cos, se conocen los loci A,a, que está muy próximo al centròmero, B,b 
situado a 30 Morgan del anterior y C,c a 15 Morgan de B,b. Se realizó 
un cruzamiento entre una hembra de una población de laboratorio, que 
era normal en todo excepto que era recesiva para los tres caracteres 
anteriores, con un macho capturado en el campo que presentaba un 
fenotipo normal. En la descendencia se obtuvo un fenotipo dominante 
al 100%. Cuando las hembras de este cruzamiento se sometieron a un 
cruzamiento prueba con machos de la población de laboratorio se 
obtuvo la siguiente descendencia:

Fenotipo Número de individuos

ABC
Abe

4510
490

aBC
abe

520
4480

a) Explique porqué aparecen sólo cuatro fenotipos.
b) De los datos de la tabla se deduce que la fracción de recombina

ción entre A,a y B.b es 0.1 ¿Cómo se puede explicar esta discre
pancia con los datos del enunciado que daba 30 Morgan?

Solución

a) Faltan los recombinantes entre B,b y C,c. Puede deberse a una 
heterocigosis para una inversión en ese fragmento, porque es un 
mecanismo que suprime la recombinación.

b) La distancia obtenida mide la distancia entre el locus A,a y el punto 
proximal de la inversión.
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113- Una trucha es homocigótica para una translocación recíproca 
entre los cromosomas 1 y 2. Otra trucha tiene también una transloca
ción recíproca en homocigosis, pero para los cromosomas 2 y 5. ¿Que 
configuración aparecerá en los meiocitos del híbrido entre ambas, 
durante la metafase I?

Solución

Un hexavalente y cuatro bivalentes como se ve en la figura siguiente.

HEXAVALENTE
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114. — Se dispone de cuatro líneas consanguíneas de dorada (A, B, C y 
D) que son homocigotos estructurales. La A es normal, la B tiene una 
translocación recíproca entre los cromosomas 1 y 2, la C tiene una 
translocación recíproca entre los cromosomas 2 y 3 y la D tiene una 
translocación recíproca entre los cromosomas 2 y 4. Otra línea Y, 
homocigótica estructural para otra translocación diferente, se cruza por 
las anteriores, dando los siguientes resultados al observar la meiosis de 
los correspondientes híbridos.

AxY un anillo de 4 cromosomas
BxY un anillo de 6 cromosomas
CxY dos anillos de 4 cromosomas
DxY un anillo de 6 cromosomas
¿Cuáles son los cromosomas implicados en la translocación de Y?

Solución

El 1 y el 4. Ya que los anillos de 6 se forman cuando están implicados 
tres cromosomas distintos. Y eso pasa en los híbridos de B y D. Lo cual 
nos indica que debe ser para dos de estos tres cromosomas (1, 2 y 4). 
Por el híbrido con C descartamos el cromosoma 2.

115— ¿ Qué consecuencias tiene una inversión?

Solución

Se dan distintas consecuencias dependiendo de que se trate de un 
homocigoto, o un heterocigoto. En el caso de un homocigoto para una 
inversión las consecuencias que se dan son cambios en las relaciones 
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de ligamiento entre los genes, y la posibilidad de efectos de posición 
si un locus es trasladado dentro de la heterocromatina. Cuando la inver
sión está en heterocigosis produce semiesterilidad debido a la alta 
inviabilidad de los cigotos producidos los cuales tienen grandes dese
quilibrios génicos. En este caso además se pueden observar estructuras 
en forma de bucle en la meiosis para que exista complementariedad 
entre los cromosomas. En sentido evolutivo, las inversiones dan lugar 
a supergenes al preservar combinaciones de alelos favorables, con 
varios loci que codifican para un mismo carácter.

116— ¿Qué clase de figura se observa en la meiosis de un heterocigo- 
to para una translocación recíproca?

Solución
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Hay diferencias para el caso de homocigotos y el de heterocigotos. 
Todos los cromosomas forman bivalentes lineales en el caso de 
homocigosis. La figura en forma de cruz sólo se observa en los hete
rocigotos.

117. — Dado un heterocigoto con una inversión pericéntrica de un cro
mosoma en el orden normal (1234-567 8) y otro en el orden inver
tido (1 5-432678), haga un diagrama de la primera anafase cuan
do se produce un doble sobrecruzamiento complementario entre la 
región 4 y el centròmero ( ■ ) y entre éste y la región 5.

Solución
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118— Una especie diploide de 2n = 16 cromosomas se cruza con otra 
de 2n =12 y el híbrido resultante duplica su nùmero cromosomico para 
producir un alotetraploide (anfiploide). ¿Cuántos cromosomas tendrá? 
¿Cuántos cromosomas tendrá un alotetraploide si ambas especies 
parentales tenían 2n =20 cromosomas?

Solución

n= 8 + n = 6 igual a 14
Y debido a la duplicación 14 • 2 = 28
Si ambos parentales tenían 2n=20 cromosomas: 
n=10 + n=10 =20
De nuevo, debido a la duplicación 20-2 = 40

119 — En una especie de molusco con 2n=12, no existen cromosomas 
sexuales y el sexo está controlado por un par de alelos: M (masculino), 
dominante en cualquier dosis, y m (femenino). Para establecer qué cro
mosoma lleva el locus determinante del sexo se utilizó una serie trisó- 
mica. Al cruzar machos trisómicos con hembras diploides, se obtuvie
ron los siguientes resultados:

Descendencia

Machos 
Hembras

Na de trisómicos

I II III IV V VI
387 169 191 218 74 1126
384 173 217 226 143 1128

Sabiendo que los espermatozoides n+1 no son funcionales, dedúzcase 
en qué cromosoma se encuentra situado el locus determinante del 
sexo, así como el genotipo que, para ese locus, presenta el parental 
masculino utilizado en cada uno de los cruzamientos.
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Solución

—Si el gen M no está en el cromosoma que está en tres dosis, se daría 
el cruzamiento:

MM x mm
Macho Hembra

ó Mm x mm
Macho Hembra

100% Mm Machos 50% Mm Machos 50% mm Hembras

Este segundo caso es lo que parece que se da en los casos I, II, III, IV y VI

-Si el gen M está en el cromosoma que presenta 3 dosis:

MMM x mm MMm
Macho Hembra Macho

x mm Mmm x mm
Hembra Macho Hembra

Nota: Recordar que los gametos con dos cromosomas son no funcionales.

Gametos: MM M m MM Mm

100% Mm 66% Mm

m M m Mm mm M m m

33% mm 66% mm 33%Mm

Luego el último caso es el que se aproxima a las proporciones del cru
ce con el cromosoma V. El gen que controla el sexo se encuentra en el 
cromosoma V.

120 .— La movilidad electroforética relativa de una proteína en un gel 
de SDS-poliacrilamida desciende de 0.67 a 0.64 al añadirle el agente 
reductor ditiotreitol en concentración 1 mM. ¿A qué se debe este 
cambio?

Solución

El agente reductor provoca la desnaturalización de la proteína debido 
a la ruptura de los puentes disulfuro entre cisteínas. La proteína des
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naturalizada disminuye su movilidad electroforética con respecto a la 
forma no desnaturalizada, ya que al ser una secuencia lineal de ami
noácidos su migración a través del gel está más impedida.

121 .— El gen que codifica una proteína en el Salmón con un único 
puente disulfuro sufre una mutación por la que sustituye una serina por 
una cisterna. Proponer un experimento para comprobar si el aparea
miento de sulfhidrilos en la proteína mutante es idéntico a la original.

Solución

Se puede realizar una electroforesis en condiciones no desnaturalizan
tes y comparar la movilidad de la proteína codificada por dicho gen.

122 .— Cierta enfermedad genética que afecta a peces teleósteos se 
debe a una mutación en un gen que provoca el cambio de GAG a GTó, 
eliminando en el mutante un centro de restricción del enzima Mst II, 
que reconoce la secuencia diana CCTGAGG. Utilice este hecho para 
diseñar un método de diagnóstico rápido que permita distinguir entre 
el gen normal y el mutante. En caso de que la prueba diera positivo, 
¿Demostraría que el mutante contiene GTG en vez de GAG?
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Solución

Se puede digerir el ADNc del gen con la enzima Mst II y someter a una 
electroforesis en gel de agarosa los fragmentos de restricción resultan
tes. El patrón de bandas del gen normal y el mutante serán distintos, 
aunque esto sólo aseguraría que se ha perdido el sitio diana de restric
ción para Mst II y no podríamos asegurar que el mutante contenga GTG 
en vez de GAG.

123 .— En una especie de bivalvo marino se ha analizado la variabilidad 
de la, enzima fosfoglucomutasa a partir de extractos de ciertos ejem
plares obtenidos del medio natural. Mediante electroforesis en gel de 
almidón y con una tinción específica, se han estudiado los diferentes 
electromorfos o alelos y se ha obtenido en una muestra de 12 indivi
duos el siguiente patrón electroforético.

a) ¿Cuántos alelos distintos presenta esta muestra de individuos?
b) ¿Qué estructura cuaternaria tiene esta enzima, mono-, di- o trimé- 

rica? ¿Por qué?
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Solución

a) Se pueden distinguir 4 alelos distintos que numeraremos del 1 al 4 
de menor a mayor migración.

b) Estructura monomérica. La forma activa de la enzima está formada 
por una sola cadena polipeptídica y por ello existen individuos con 
una sola banda (homocigotos) e individuos con 2 bandas (hetero- 
cigotos), una por cada producto alélico.

12 4.- En un estudio realizado en Solea senegalensis, se ha analizado la 
variabilidad alozímica de la fosfoglucoisomerasa. La siguiente figura mues
tra el patrón electroforético obtenido a partir de 12 muestras de lenguado.

a) ¿Cuántos loci están implicados en el control de la Pgü
b) Deduzca la estructura cuaternaria de la enzima y la heterocigosi- 

dad de los 10 individuos.

Solución

a) A partir de este gel se puede concluir que está controlada por 1 
gen que codifica para 3 alelos o electromorfos distintos.
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b) Dimérica, la forma activa de la enzima está formada por dos cade
nas polipeptídicas. Por tanto, los individuos heterocigotos para esta 
enzima presentan 3 bandas en los geles. Dos de las cuales corres
ponden a las enzimas formadas por las cadenas iguales procedentes 
de cada uno de los alelos, y una tercera banda intermedia corres
pondiente a la enzima formada por una cadena de cada alelo. La 
heterocigosidad es 0.5 (6 heterocigotos del total).

125 .- En la figura siguiente se puede ver el patrón electroforético de la 
enzima Lap (leucín aminopeptidasa) de 12 ejemplares de Mulinia lateralis.

¿Qué estructura cuaternaria tiene esta enzima y cuál es su control genético?

Solución

En el gel aparecen individuos con 1, 2 ó 3 bandas. Estos resultados no se 
pueden explicar mediante la expresión de un sólo gen. La hipótesis más 
probable es que existan en el gel dos zonas de actividad, controladas por 
dos genes distintos, que llamaremos Lap-1 yLap-2, de menor y mayor 
movilidad electroforética, respectivamente. Estas enzimas son monoméri- 
cas y, por tanto, los ejemplares heterocigotos para cada gen presentan dos 
bandas, y las 4 bandas se deben a heterocigosis para los dos genes.
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126 — A continuación se muestran los datos obtenidos por Prodóhl et 
al. (1995) en un estudio comparativo entre distintas especies de salmó
nidos, usando como marcador genético un tipo de secuencias alta
mente repetidas de ADN llamadas minisatélites.

b) ¿Qué interés puede tener el hecho de que estos minisatélites sean 
tan variables?

Solución

a) Se pueden observar hasta 20 alelos distintos.
b) Si estas secuencias son tan variables se pueden usar para identifi

car distintas especies, ya que cada una puede tener su propio 
patrón que la identifique con respecto a otras especies. Esto pue
de tener interés, por ejemplo, en zonas donde se haya producido 
repoblación con especies alóctonas, pudiendo hacer un segui
miento de las poblaciones a lo largo del tiempo y ver el éxito de 
la repoblación y el posible impacto sobre la especie autóctona.
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127 .— En la siguiente figura se representan los patrones electroforéti- 
cos del ADN de varios peces, analizando unas secuencias repetidas del 
genoma muy usadas como marcador genético. La calle na 1 pertenece 
a un pez que ha presentado un fenotipo interesante desde el punto de 
vista comercial y se desea conocer los reproductores de los que pro
cede para hacer nuevos cruces y estudiar el control genético del carác
ter. El resto de calles pertenece a machos y hembras que se suponen 
podrían ser los paténtales de dicho pez. ¿Podría deducir a partir de esos 
patrones electroforéticos quienes eran los padres?

Solución

Sí, el macho de la calle 2 y la hembra de la calle 5 son los progenito
res del pez que presentaba el fenotipo deseado, porque son los únicos 
que han podido dar lugar al patrón que presentaba el pez que deseá
bamos estudiar.
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128 .— En cierto río de la Península Ibérica se está llevando a cabo un 
programa de repoblación de truchas. Para ello, se están utilizando tru
chas procedentes de piscifactorías cercanas al río. En las calles 1 y 2 del 
esquema de los patrones electroforéticos que abajo se representan, 
aparecen los alelos encontrados en la población natural de truchas 
antes de la repoblación y en las calles 3 y 4 los de la población culti
vada. En la calle 5 aparecen los dos alelos que se han podido observar 
en las truchas del río varios años después de la repoblación. ¿Ha teni
do éxito la repoblación? ¿Por qué?

Solución

La repoblación no ha tenido éxito, porque los alelos que presentaban 
las truchas de la piscifactoría no se encuentran en la población del río 
varios años después y, por lo tanto, las truchas cultivadas no se han 
adaptado bien al medio natural y han muerto antes de reproducirse, o 
se han reproducido pero los descendientes no han conseguido la 
madurez sexual.
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129 .— Los siguientes son datos obtenidos en un estudio realizado en 
dos poblaciones de Crassostrea angulata en los que se analizaba la 
variabilidad a nivel isoenzimàtico de la Em (enzima màlico).

Genotipos

Población 1/1 1/2 2/2 2/3 1/3 3/3

A 75 85 60 45 33 21

B 90 20 60 5 20 158

La población A procede del medio natural y la población B de un cria
dero de moluscos.

a) Calcule las frecuencias alélicas en cada una de las poblaciones.
b) ¿Qué población es más variable a partir de los datos de heteroci- 

gosidad? ¿A qué cree que se pueden deber estos resultados?

Solución

a) Población A:

(75 x 2) + 85 + 33 
frecuencia de 1=--------r—— ---------- = 0.42

319 x 2

(60 x 2) + 85 + 45
frecuencia de 2=--------- —------ --------- = 0.39

319 x 2

(21 x 2) + 33 + 45 
frecuencia de 3=-------- wx-—x--------- =0.18

319 x 2
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Población B:

frecuencia de 1=
(90 x 2) + 20 + 20 

21íTx 2 = 0.52

frecuencia de 2=
(60 x 2) + 20 + 5

~ 210Y 2 = 0.34

frecuencia de 3=
(15 x 2) + 20 + 5

~ 210 x 2 = 0.34

b) Población A:

Heteroc. =
85 x 45 + 33

319
= 0.51

Población B:

Heteroc. =
20 x 5 + 20 

210^ = 0.21

La población B tiene menor variabilidad a nivel de heterocigosidad. 
Esto es un fenómeno que se puede dar cuando en un criadero el 
número de reproductores no es suficiente, lo que puede dar lugar a 
una pérdida de variabilidad en cada generación.
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130— Los siguientes son datos, modificados de los obtenidos por 
Hebert (1974) en una población del protozoo Daphnia magna referen
tes al locus Malato deshidrogenase.

Genotipo F/F F/M F/S M/M M/S S/S
NQ individuos 320 370 190 150 80 30

Calcular las frecuencias alélicas. ¿Es polimórfico este locus bajo el cri
terio del 95%? ¿Y del 99%?

Solución

c . , „ (320 x 2) + 370 + 190
frecuencia de F =------------------------ — =0 53

1140x2

370 + (150 x 2) + 180 
frecuencia de M = -------------- —-------- —- = 0.33

1140 x 2

(30 x 2) + 80 + 190
frecuencia de S =--------------—— ------------= 0.14

1140 x 2

Sí, es polimórfico porque la frecuencia del alelo más común, en este 
caso, alelo F, es menor que 0.99 y 0.95.

131— El análisis de 4 loci enzimáticos en una población de Crassos- 
trea angulata dio los siguientes resultados en cuanto a número de indi
viduos de los diferentes genotipos:

149



Mdh Genotipo
Naindividuos

F/F
175

F/S
209

S/S 
35

Est Genotipo
Naindividuos

1/1
194

1/2
156

2/2
42

1/3 
4

Pgi Genotipo
Naindividuos

F/F
205

F/S 
64

S/S
14

Pgm Genotipo
Naindividuos

1/1
293

1/2
70

2/2 
7

3/3
1

1/3/
26

2/3 
4

1/4
3

¿Cuál es la heterocigosidad observada en la población? ¿Son polimórfi- 
cos estos genes?

Solución

209 160 64 103
+ - -4------ + ----

419 396 283 404
Heteroc. =--------------—------------------ =0.345

4 loci

Para ver si son polimórficos hay que hallar las frecuencias alélicas.

Mdh:

(175 x 2) + 209 
frecuencia de F =------- ------------------=0.67 

419x2

(35 x 2) + 209 
frecuencia de S =------?—— ---------=0.33

419 x 2
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Sí es polimórfico, ya que la frecuencia del alelo más común es menor 
que 0.95.

Est:

(194 x 2) + 156 + 4 
frecuencia de 1 =-----------7x7—z-------------= 0.69

396 x 2

frecuencia de 2 =
(42 x 2) + 156

396 x 2
0.30

frecuencia de 3 =
4

—7--------- = 0.005
396x2

Sí es polimórfico.

Pgi-

frecuencia de F = (205 x 2)+ 64
-----------------------=0.16 

283 x 2

frecuencia de S =
(14x2)+ 64
------------------------ =0.16

283 x 2

Sí es polimórfico

Pgm:

. . , . (293 x 2)+ 70 + 26 + 3 n Q,
frecuencia de 1 =------------ —— --------------= 0.85

404 x 2

frecuencia de 2 =
(7x2)+ 70+ 4 _Q11 

404 x 2

frecuencia de 3 = (1X2).26^4 -|)04
404 x 2
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2
frecuencia de 4 =----------------= o 003 

404 x 2

Sí es polimorfico

132. - En una población de Sparus aurata existen dos alelos para un 
locus A (Ai y AA- Mediante electroforesis se ha podido ver que existen 
200 ejemplares A1A1, 3 ejemplares A1A2 y 1 ejemplar A2A2. ¿Cuál es la 
frecuencia de los dos alelos en la población? ¿Es polimórfico, bajo los 
criterios del 95 y 99%, este gen en la población?

Solución

frecuencia de A2 =
(200 x 2) + 3

204 x 2 ” = 0.987

frecuencia de A2 (1 x 2) + 3
204 x 2

= 0.012

Bajo el criterio del 95% este locus no es polimórfico, pero bajo el cri
terio del 99% sí es polimórfico, ya que la frecuencia del alelo más fre
cuente (Ai), es menor que 0.99 pero mayor que 0.95.
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CAPÍTULO IV

Genética de Poblaciones Determinación de frecuencias alélicas. Condiciones de equilibrio.Efectos de la mutación, migración, consanguinidad y deriva.





133— Un laboratorio realiza un amplio muestreo de una población 
natural de Tilapia mossambica y las clasifica por el color del cuerpo, el 
cual viene determinado por el gen G/g.

Número

Color negro Color negro Color dorado

{GG) {Gg) {gg)

125 110 75

a) Hallar las frecuencias génicas y genotípicas de la población mues- 
treada.

b) ¿Está en equilibrio la población?, si no es así calcular las frecuen
cias de equilibrio.

Solución

El ns total de peces capturados es de 310. Por tanto las frecuencias 
genotípicas serán:

Frec. de GG = 125/310 = 0.4
Frec. de Gg = 110/310 = 0.35
Frec. de gg = 75/310 = 0.25

Las frecuencias génicas serán las siguientes:

Frec. de G = total alelos A / total alelos en la población= 
(125 x 2) + 110 / (310 x 2) = 0.58

Frec. de g = (75 x 2) + 110 / (310 x 2) = 0.42

Llamaremos p a la frecuencia de G y q a la de g. Por tanto, en el equi
librio, las frecuencias esperadas son las siguientes:
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Frec. de GG = = 0.582 = 0.34
Frec. de gg = q = 0.422 = 0.18
Frec. de Gg = Zpq = 0.48

Para comprobar si las frecuencias observadas se ajustan a las espera
das, debe realizarse una prueba de Para ello debemos usar núme
ros absolutos, por lo que transformamos las frecuencias esperadas en 
número de individuos esperados, multiplicándo por el n2 total de indi
viduos en la población.

GG Gg gg

N2 observado 125 110 75

N2 esperado 0.34x310=105.4 0.48x 310= 148.8 0.18x310= 55.8

(O.-E,)2 
Ei

X = 3.64 + 10.12 + 6.60 = 20.36

Grados de libertad: na de clases fenotípicas menos número de alelos= 
3-2= 1

Esto nos da una P < 0.001, por tanto, la diferencia entre lo esperado y 
lo observado es significativa y la población no está en equilibrio.

134.- En un centro de investigación se dispone de tres poblaciones de 
Solea senegalensis en las que se hace un muestreo de un gen marcador 
mediante patrones de isoenzimas. Tras el muestreo se han obtenido las 
siguientes frecuencias genotípicas:
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Genotipos

AA Aa aa

Población 1 0.430 0.481 0.089

Población 2 0.64 0.32 0.04

Población 3 0.0081 0.0828 0.9091

a) Se desea saber qué poblaciones se encuentran en equilibrio Hardy- 
Weinberg

b) En aquéllas que no se encuentren en equilibrio, ¿cuáles son las fre
cuencias que se esperarían en el caso de que sí lo estuvieran?

c) ¿Cuánto tardarán en alcanzarse estos valores de equilibrio si se da 
apareamiento aleatorio entre los individuos de la población?

Solución

a) Si las poblaciones se encuentran en equilibrio debe de cumplirse 
la siguiente condición: H=A D R, donde H es la frecuencia de hete- 
rocigotos, D la frecuencia de homocigotos AA y 7? la de hotnoci- 
gotos aa. Si se realizan los cálculos se obtendrá que sólo se 
encuentra en equilibrio la población n2 2.

b) En primer lugar se hallan las frecuencias alélicas a partir de las fre
cuencias genotípicas. Si se denomina p a la frecuencia del alelo A 
y <7 a la del alelo a, las expresiones pR+05-H y p^\-q, permiten 
el cálculo de dichas frecuencias, que son:

-p=0.671 y ¿7=0.329 para la población 1

-p=0.0495 y ¿7=0.9505 para la población 2

Las frecuencias para el equilibrio Hardy-Weinberg serán las obtenidas según 
las expresiones: = p ; = 2- pq y = q. Si se realizan los cálculos
se obtendrán los siguientes resultados para las frecuencias de equilibrio:
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Genotipos

AA Aa a a

Población 1 0.4502 0.4415 0.1082

Población 3 0.0024 0.0940 0.9034

c) Las frecuencias de equilibrio se alcanzarán en la siguiente generación.

135 — Los siguientes son datos modificados de los obtenidos por Her- 
bert (1974) en una población del protozoo Daphnia magna referente 
al locus Malato deshidrogenasa

Genotipo: F/F F/M F/S M /M M/S S/S

N2 de individuos 320 370 190 150 80 30

¿Está en equilibrio la población?. Si no ¿Cuáles serían las frecuencias de 
equilibrio?

Solución

„ (320x2)+ 370+ 190 
p = ------------------------------------  = U.

2280
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370+ (150x2)+ 80

(30x2)+ 80+ 190 o — ---------------------  -  U. 1T
2280

Las frecuencias de estos alelos nos sirven para comprobar si están en 
equilibrio:

F/F F/M F/S M/M M/S S/S

Observados 320 370 190 150 80 30

Esperados 320.2 398.7 169.2 124.1 105.3 22.34

X =18,76 para dos grados de libertad, lo que implica que es significativo.
No está en equilibrio.
Las frecuencias en equilibrio son las esperadas.

136.- Las frecuencias génicas en el locus M, N (grupo sanguíneo) en 
cierta población de peces tropicales son L = 0.2 y L = 0.8. En un grupo 
de 10000 individuos, calcule cuantos corresponderán a cada uno de los 
tres grupos sanguíneos.

Solución

Los tres grupos sanguíneos tendrán:

• LMLM= 0.04 x 10000 = 400
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• Lm LN= 0.2 x 0.8 x 10000 = 3200
• Ln Ln= 0.64 x 10000 = 6400

137 — El análisis de 4 loci isoenzimáticos en una población de Cras- 
sostrea angulata dio los siguientes resultados en cuanto a número de 
individuos de los diferentes genotipos:

Locus

Mdb Genotipo 
Número

F/F
175

F/S
209

S/S
35

Est Genotipo 1/1 1/2 2/2 1/5
Número 194 156 42 4

Pgi Genotipo F/F F/S S/S
Número 205 64 14

Pgm Genotipo 1/1 1/2 2/2 5/5 1/5 2/5 1/4
Número 2993 70 7 1 26 4 3

¿Cuál es la heterocigosidad esperada para cada locus? ¿ Cuál es la espe
rada para la población? ¿Son polimórficos estos loci?

Solución

La heterocigosidad en la población se calcula:

„ 209/419 + 160/396 + 64/283 + 103/404H - ----------------------------------------------------------------- - 0.345
4
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La heterocigosidad de cada locus se calcula de la siguiente manera:

Mdh:

Primero calculamos las frecuencias génicas.

35x2 + 209 
419x2

175x2 + 209 
419x2

0.67

74^ = 0.33 x 0.67 x 2 = 0.44

Ns de heterocigotos esperados = H «p- na de individuos = 0.33 • 0.67 • 2 
• 419 = 186.9

Para el resto de loci se hace igual, resultando:

Locus Alelo Frecuencia H esperada Heterocigotos 
esperados

Est
1 0.69

0.43 169.362 0.30

3 0.01

Pgi
F 0.84

0.27 77.28S 0.16

Pgm

1 0.85

0.13 52.52
2 0.11

3 0.04
4 0.003
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La heterocigosidad esperada para la población:

„ 0.44 + 0.43 + 0.27 + 0.13 n .,
Hesperada =------------------------------------- = 0.4o

Son polimórficos.

138.— Suponer que en una planta experimental de cultivo de Solea 
solea (lenguado común), el porcentaje de peces albinos es del 10%. 
Sabiendo que el albinismo es recesivo frente al color normal del cuer
po y suponiendo equilibrio. ¿Cuál es la frecuencia de individuos hete- 
rocigotos en esta población?

Solución

Sabiendo que el albinismo es recesivo respecto al color normal, pode
mos hallar la frecuencia de q 

q = 0.1

Por tanto

4 = V0d =0.32 

p = 1-q = 0.68

162



La frecuencia de heterocigotos será: 

2pq = 0.43

139-— En una población de Ostrea stentina de la bahía de Cádiz, y 
mediante un estudio electroforético en el locus que codifica para la 
enzima Xantina-deshidrogenasa (Xdb), se han encontrado individuos 
pertenecientes a 6 diferentes genotipos en los siguientes números:

Genotipo: 95/95 95/100 95/105 100/100 100/105 105/105
Número: 112 440 70 450 140 12

a) Calcule las frecuencias génicas y genotípicas
b) ¿Está en equilibrio la población?
c) En caso de respuesta negativa, calcule las frecuencias de equilibrio.

Solución

a)

Genotipo 95/95 95/100 95/105 100/100 100/105 105/105
Ns Esperados 110.16 440.6 73.44 440.64 146.9 12.24

Free. Genotípicas 
esperadas

0.09 0.36 0.06 0.37 0.11 0.01

Free. Genotípicas 0.091 0.359 0.057 0.367 0.114 0.009
observadas

Los esperados y las frecuencias genotípicas los hemos obtenido calcu
lando previamente las frecuencias génicas:

Alelo 
95 
100 
105

Frecuencia
0.3
0.6
0.1

163



b) Para ver si están en equilibrio hacemos una x con las clases espe
radas y observadas.

2
% = 0.8. Esto quiere decir que está en equilibrio.

140.— Suponer que el color de aleta caudal de una especie tropical está 
controlada por un gen que tiene tres alelos, A, B y w. Los alelos A y el 
B presentan dominancia incompleta entre sí. El alelo A da el color rojo 
a la aleta y el B color azul. Los peces de genotipo AB tienen aleta mora
da. El alelo w es recesivo frente a ambos y los individuos que presen
tan este alelo en homocigosis presentan una aleta caudal incolora. En 
una población de 200 individuos, el 35% presenta aleta roja, el 25% 
aleta azul, el 22% aleta morada y el resto incolora.

a) Calcular las frecuencias génicas de la población.
b) ¿Qué número de estos peces tropicales hay de cada fenotipo?

Solución

a) Llamaremos p, q y r a las frecuencias de los alelos A, B y w.

Fenotipos

A B AB w

Genotipos /L4 + Aw BB + Bw AB
2 2Frecuencias p + 2pr q + 2qr 2pq

Ns individuos 70 50 44

ww
2 r

36

El porcentaje de peces con aleta incolora es 18% del total:
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r = 0.18

r = VÓJ8 = 0.42

Conocida r podemos hallar el resto de frecuencias:
Frecuencia de fenotipo A + Frecuencia de fenotipo w = p + 2pr+ r = 
(p + r)2

(p + r)2 = 0.35 + 0.18 = 0.53

p + r = >/0.53 = 0.73

p = 0.73 -0.42 = 0.31

Finalmente:
q = l-p-r = 1-0.31-0.42 = 0.27

141.— En cierta población cultivada de salmones compuesta por 1000 
individuos se han estimado las frecuencias para un determinado mar
cador, comprobándose que el 40% de la población porta el alelo A, el 
27% el alelo B, el 24% lleva los dos y el resto son homocigotos para un 
tercer alelo que es recesivo frente a A y B. ¿Cuáles son las frecuencias 
génicas en la población? ¿Qué número de individuos hay en cada clase 
fenotípica? ¿Está en equilibrio la población?

Solución

Si las frecuencias génicas son:
- A -.p
- B: q
- C r
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Entonces las frecuencias genotípicas deben ser:
- A: p+2pr = 40% =400 individuos
- B: q+2qr - 27% =270 individuos
- AB: 2pq = 24% =240 individuos
- CC: r= 9% =90 individuos

De aquí sacamos las frecuencias génicas:

Conociendo el valor de r podemos deducir el de p y q: 
P= 0.4 
q= 0.3

Para ver si está en equilibrio calcularemos la proporción de individuos 
AB esperados, ya que no hemos utilizado ese porcentaje para calcular 
las frecuencias génicas:

AB : 2pq = 2 x 0.4 x 0.3 = 0.24 -> 0.24 x 1000 = 240 individuos.

Coincide con lo observado, luego existe equilibrio.

142.- La frecuencia del fenotipo rayado en los guppies machos de una 
cierta población es del 8%. Este fenotipo está controlado por el alelo 
recesivo de un gen ligado al sexo (segmento diferencial del X). ¿Cuá
les son las frecuencias esperadas de los 3 genotipos en las hembras?

Solución

Si el 8% de los machos es de fenotipo rayado, el 92% es normal. Como 
la frecuencia del cromosoma Y es 1 dentro de los machos, las fre
cuencias de los alelos son:
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Xr ~ p = 0,08
Xr = q = 0,92

Xr Xr = 0,64%
Xr Xr = 14,72%
Xr Xr = 84,64%

143 — Suponer que la tasa de mutación de la especie Lopius piscatorius 
es 10 . Si asumimos que el genoma de esta especie tiene 20000 genes, 
¿cuántas nuevas mutaciones aparecen en un cigoto?

Solución

Las mutaciones que llevará un gameto serán

10" x 20000 = 0.2

y las que llevará un cigoto, producto de la unión de dos gametos, será:

2 x 0.2 = 0.4

144 .- Si un gen tiene una tasa de mutación de A en a de 10 , y no 
existe mutación en el sentido inverso, ¿cuál será la frecuencia de A des
pués de 100 y 10000 generaciones de mutación si la frecuencia inicial 
del alelo A era del 80%?
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Solución

Si se denomina q„ a la frecuencia del alelo A tras n generaciones y qo a 
la frecuencia inicial se debe emplear la fórmula: q,< = l-(l-m) • (1- qo), 
donde m es la tasa de mutación. Así se obtendrán los valores del 80% 
y 80.2% para la frecuencia del alelo A tras 100 y 10000 generaciones 
respectivamente.

145 .- Una población de Tapes pbilippinarum presenta las siguientes 
frecuencias genotípicas en cierto locus: AA = 0.41; Aa = 0.49 y aa = 0.10. 
Se ha producido un vertido contaminante de una central nuclear que se 
encuentra a pocos km de esta población de almejas y que provoca una 
tasa de mutación de A a a de 5-10 .

a) ¿Cuáles serán las nuevas frecuencias de equilibrio si la mutación 
sólo afecta a una generación?

b) ¿Cuántas generaciones se tardarán en alcanzar el equilibrio?
c) Si la central sigue vertiendo durante muchos años, ¿cuáles serán las 

nuevas frecuencias de equilibrio?

Solución

a) Primero se calculan las frecuencias génicas de la población:

Frec. de A = po = 0.41 + 1/2 x 0.49 = 0.65
Frec. de a = qo =0.10 + 1/2 x 0.49 = 0.35

Cuando se produce una mutación de A a a, la frecuencia de este último 
se ve incrementada en la siguiente generación en una proporción upo-.
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q, = qa + up<> = 0.35 + (5104) x 0.65 = 0.350325

Si la mutación se da en una sola generación, las frecuencias de equili
brio serán:

q’i = 0.350325
p’i = 0.649675

Los genotipos de equilibrio serán:

2

p’i = 0.422077

q'2 = 0.122727
2 p’i q’, = 0.455194

b) Según la ley de Hardy-Weinberg, tras una sola generación de apa
reamiento aleatorio, el equilibrio se restablecerá de nuevo, con las 
nuevas frecuencias génicas que hemos hallado.

c) Si el efecto de la mutación perdura indefinidamente, y en cada 
generación se produce un incremento de up del alelo a en detri
mento del A, entonces el alelo a terminará fijado en la población.

14 6.- Si la frecuencia de mutación en un locus para pasar de un alelo 
A a otro a es de l io ".

a) ¿Cuántas generaciones se necesitarán para pasar de una frecuencia 
de A de 0.21 a 0.20?

b) ¿Y para pasar de una frecuencia de 0.59 a 0.58?

c) ¿Y para pasar de una frecuencia de 1 a 0.99?
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Solución

Aplicando la siguiente expresión:

log p - log pa 
f log Ql-u)

Donde
t = ns de generaciones
p, = frec. del alelo A al cabo de t generaciones
po = frec. original de A
u = tasa de mutación de A

a) Sustituyendo obtendríamos que
t = 4878 generaciones para pasar de una frecuencia de A de 0.21 
a otra de 0.20.

b) t = 1709 generaciones para pasar de una frecuencia de A de 0.59 
a otra de 0.58.

c) t = 1005 generaciones para pasar de una frecuencia de A de 1.00 a 
otra de 0.99.

147.- Las frecuencias génicas del gen que codifica para la fosfoglu- 
coisomerasa en una población de Crassostrea angulata de gran tama
ño y apareamiento aleatorio, son p = 0.70 y q = 0.30. En un determi
nado momento, se construye un muelle de carga y descarga de mate
riales tóxicos muy cerca de esta población, y esto provoca una tasa de 
mutación de 5-10 , y una tasa de retromutación de 2-10 .

a) Calcular las nuevas frecuencias de equilibrio en la primera generación,
b) ¿En cuantas generaciones se alcanza el equilibrio?
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c) Calcular las frecuencias de equilibrio si el muelle se mantiene 
durante muchos años.

Solución

Existe una tasa de mutación y otra de retromutación, por tanto:
p muta a q con una frecuencia de 5 10 = u 
q muta a p con una frecuencia de 2-108 = v

En la nueva generación, cada alelo se verá afectado por la tasa de 
mutación de sí mismo hacia el otro alelo (disminuyendo su frecuencia) 
y por la tasa de mutación del otro alelo, lo que producirá un aumento 
de su frecuencia. Por tanto:

pi = po- upo + vqo = 0.7 - (5-10 x 0.7) + (210 ” x 0.3) = 0.6999999656 

q/ = q0- vq0 +upo = 0.3 - (2 108 x 0.3) + (5 10 x 0.7) = 0.300000344

Según la ley de Hardy-Weinberg, el equilibrio se alcanza en una sola 
generación de apareamiento al azar, por tanto, las frecuencias genotí- 
picas del equilibrio son:

p’2 = 0.69999996562= 0.489999995

q’2 = 0.09000020
2^ q’i =0.420000461

Si se considera que el muelle resiste durante un periodo de tiempo lo 
suficientemente largo para considerarlo indefinido, y en cada genera
ción se dan las mutaciones tal y como se han descrito en el enuncia
do, el equilibrio se alcanzará cuando el incremento total sea 0, es decir, 
cuando up = vq

Entonces:

P'=
210’8

u + v ( 510 ) + ( 210^ )
= 0.03846
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q'~ ------ — = 0.96154
u+V (510 ) + (210 )

Por tanto, las frecuencias de equilibrio dependen sólo de las tasas de 
mutación y retromutación.

148.— Suponer dos poblaciones de Mytilus edulis, donde las frecuen
cias genotípicas para el locus Mdhl (Malato deshidrogenasa), con dos 
alelos, sean las siguientes:

Genotipos AA Aa dd

Población 1 0.16 0.35 0.49
Población 2 0.72 0.16 0.12

Considerar que las tasas de mutación son iguales en ambas poblacio
nes: Ui=U2= 10 y las de retromutación también son iguales: ^=^¿=10 .

a) Calcular las frecuencias génicas de equilibrio para cada una de las 
dos poblaciones.

b) ¿Cuál de las dos alcanzará antes el equilibrio?

Solución

En primer lugar se hallan las frecuencias de cada alelo en la población, 
antes de que tenga lugar la mutación.

Población 1: Frec. A = 0.335
Frec. a = 0.665
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Población 2 : Frec. A = 0.8

Frec a = 0.2

Hay que tener en cuenta que la frecuencia de cada alelo tiende por un 
lado a aumentar, debido a la mutación del alelo alternativo, pero por 
otro lado tiende a disminuir debido a su propia mutación hacia el otro 
alelo. Por tanto, en el equilibrio, el incremento de cada alelo debe ser 
0. Luego, si el alelo A, con frecuencia p, muta a a con tasa u, y el alelo 
a, de frecuencia q, muta al A con tasa v,

Aq = pu — qv = 0 
pu = qv 
q’/p’ = u/v

De aquí se deduce:

FIO’5। u

^“zí+v’a-io’^ + a-io’5) = 0.9990009

. V
p----------

U + V
--------------------— = 0.0009991
(F10’8) + (F10’5)

El equilibrio lo alcanza antes la población que inicialmente estuviera 
más próxima al equilibrio. Por tanto, ya que las frecuencias de la pobla
ción 1 son p = 0.335 y q = 0.665 y las de la población 2, son 0.80 y 0.20 
respectivamente, será la población 1 la que antes llegue al equilibrio.

149 — En una población de lubinas, de ejemplares fenotípicamente 
normales, nacieron 546 lubinas normales y 3 lubinas de espina curva
da. Suponer que este fenotipo, no deseable en ninguna empresa de 
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cultivo de lubinas, está determinado por un alelo dominante, letal en 
homocigosis, ¿cuál es la frecuencia de mutación de este locus?

Solución

La frecuencia de mutación del alelo está directamente relacionada con 
la frecuencia con que aparece en la población, ya que es dominante, y 
por tanto se manifiesta siempre que esté presente, y en homocigosis es 
letal. Por esto:

Ns total de lubinas en la descendencia = 546 + 3 = 549
Frecuencia de fenotipo espina curvada = 3 / 549 = 5.4-103

Como la mutación suele referirse a “gametos por generación”, y en 
nuestro caso, con un sólo alelo mutado se manifiesta el carácter, la tasa 
de mutación es :

u = 1/2 (5.4-103) = 2.7-103

150 — Tenemos una población en equilibrio con frecuencias A = p = 

0.65 y a = q = 0.35. Suponiendo sólo efectos mutacionales, y sabiendo 
que la tasa de mutación de A a a es 5-10 , ¿Cuál es la tasa de retromu- 
tación en esta población para ese locus?

Solución

En el equilibrio, el incremento en la frecuencia de un alelo debida a la 
mutación del alelo alternativo, debe ser igual a la disminución de la fre
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cuencia de dicho alelo como consecuencia de la mutación sufrida por 
sí mismo. Si p y q son las frecuencias génicas, y u y v las tasas de muta
ción y retromutación,

up’ = vq’

5.10^x0.65 _00910-.

q' 0.35

Siendo p’y q' las nuevas frecuencias génicas.

151 .— Supónganse tres poblaciones de langostinos X, Y y Z en las que 
se dan todas las condiciones de equilibrio H.-W. A excepción de que 
la mutación en un locus dado (A/B, pigmentación normal/transparen- 
te) ocurre de forma recurrente y reversible con las mismas tasas u y v 
en todas ellas. Al analizar las tres poblaciones en una misma genera
ción en el tiempo, se encuentra que en las poblaciones X e Y el gen B 
está presente con las frecuencias ^%=0.8 y <7>=0.1 respectivamente, 
mientras que en la población Z se ha alcanzado el equilibrio y en ella 
la frecuencia de individuos BB es del 36%. ¿Se puede determinar con 
estos datos en cuál de las poblaciones X ó Y será mayor en valor abso
luto el cambio de frecuencia del gen B en la primera generación?

Solución

En valor absoluto, el cambio en la frecuencia del alelo B será mayor en 
la población Y que en la X.
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152 .— Supongamos que en una población formada por 2000 focas, 
estamos estudiando un locus con tres alelos Ai, A2, y Ai. Sus frecuen
cias génicas son, respectivamente: p= 0.6, q= 0.3 y 0.1. De esta 
población emigran 300 individuos cuyas frecuencias son p= 0.8 , q= 0.2 
y r= 0.0 y además, hay una inmigración de 600 focas de otra pobla
ción cercana, cuyas frecuencias son: p= 0.1, q= 0.2 y 0.7. ¿Cuales 
serán las nuevas frecuencias de equilibrio?

Solución

En el caso de que las frecuencias sólo se vean afectadas por emigra- 
ción/inmigración de individuos los cambios que sufre las frecuencias se 
refleja de la siguiente forma:

qi = qm m + (1 - m) -q>

m es el porcentaje de individuos que emigra o inmigra. Es lo mismo con
siderar antes uno que otro a la hora de hacer los cálculos. Nosotros consi
deraremos primero la emigración. De esta manera las frecuencias quedan:

„ 300 300
¿1 emigración ~ 0.2* F (1----------) *0.3 ” 0.285

2000 2000

„ „ 600 600
inmigración - 0.2 —---------- 1- (1 ---- ------ ) *0.285 = 0.265

1700 + 600 1700 + 600

Para los otros alelos se hace de la misma manera. Quedan de la 
siguiente manera:
Pemígración 0.6 3
Pinmigración 0.49
remigración 0.085
rinmigración 0.2449
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153 — En una población natural de cangrejos de río la frecuencia del 
alelo b es 0.35. Si se introduce una nueva población de manera artifi
cial en la que la frecuencia del alelo b es 0.95 siendo la frecuencia de 
inmigrantes de 0.03:

a) ¿Cuál será la nueva frecuencia del alelo b inmediatamente después 
de la repoblación?

b) ¿Cuál será la frecuencia de los distintos fenotipos dos generaciones 
después de efectuada la repoblación?

c) Si esta población está compuesta por 10000 individuos y se da una 
emigración selectiva de 100 individuos bb, 300 Bb y 500 BB, ¿cuá
les serían las nuevas frecuencias alélicas?

Solución

a) La nueva frecuencia (qi) del alelo b se puede calcular a partir de la 
frecuencia original (qo), la frecuencia en los individuos que son 
introducidos (qm) y la frecuencia de estos individuos (m) según la 
expresión: qt = m (.qm- qn)+q<>. El resultado es q¡ = 0.368.

b) Según el resultado anterior la frecuencia del alelo B será pi = 0.632. 
Si se dan las condiciones para que se establezca el equilibrio 
Hardy-Weinberg, tras dos generaciones las fecuencias genotípicas 
serán: 0.4 BB, 0.465 Bb y 0.135 bb. Por lo tanto, las frecuencias 
fenotípicas serán 86% B y 14% b.

c) Tras la emigración, quedarán 3500 individuos con genotipo BB 
(frecuencia del 38.5%), 4350 individuos con genotipo Bb (fre
cuencia del 47.8%) y 1250 con genotipo bb (frecuencia del 13.7%). 
Por lo tanto, las nuevas frecuencias de los alelos By b serán 62.4% 
y 37.6% respectivamente.
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154 .- En una población de doradas, el alelo recesivo a de una enzima 
implicada en la digestión tiene una frecuencia de 0.1. Se produce una 
inmigración de individuos de otra población donde la frecuencia de 
este alelo es 0.5. Si la tasa de inmigración es del 10%, ¿qué valor ten
drá q después de la inmigración?
Diez generaciones después de haberse producido la inmigración, un 
cambio en los nutrientes hace que el alelo a se convierta en letal cuan
do está en homocigosis. Si la tasa de mutación de A en a es de 10 , 
¿cuál será el nuevo valor de q cuando se alcance el equilibrio?, ¿cuán
to valdrán entonces las frecuencias genotípicas?

Solución

Tras la inmigración, la nueva frecuencia del alelo a será q¡ = 0.14. Una 
vez que el alelo se convierte en letal en homocigosis, el valor de q en 
el equilibrio será de 10 . Las frecuencias de los genotipos AA, Aa y aa 
serán 0.998, 0.0019 y 10 respectivamente.

155 — Imaginar que en cierta población de percebes, de la costa orien
tal de la isla de Madeira, compuesta por aproximadamente 10000 ejem
plares, se ha realizado un estudio del gen que codifica para la hexoki- 
nasa. El 40% de los individuos presenta genotipo FF, el 50% FS y el resto 
55. A esta isla llegan, adheridos a un gran tronco, 800 percebes proce
dentes del continente, donde el 15% es FF, 38% es FS y el resto 55. 
Suponiendo que existe una mezcla efectiva entre los percebes isleños 
y los continentales y que, por tanto, se forma una población mixta:

a) ¿Cuáles serán las frecuencias en la población mixta en la siguiente 
generación, tras la llegada de los nuevos percebes?

b) ¿Cuáles serán las frecuencias de equilibrio?
c) ¿Cuántas generaciones se tardará en alcanzarlo?

178



Solución

En primer lugar hay que hallar las frecuencias en las dos poblaciones 
de percebes:

Genotipos FF FS 55

Frecuencias percebes 
isleños

0.40 0.50 0.10

Frecuencias percebes 
continentales

0.15 0.38 0.47

Frecuencias génicas: F = p y S = q.

Percebes de la isla Percebes del continente

P 0.40 + 1/2 (0.50) = 0.65 0.15 + 1/2 (0.38) = 0.34

<7 1-0.65 = 0.35 1-0.34 = 0.66

En la población mixta, compuesta por 10800 ejemplares, las propor
ciones serán:

Percebes de la isla : 10000 / (800 + 10000) = 0.926
Percebes del continente : 800 / (800 + 10000) = 0.074

Las frecuencias alélicas en la población mixta serán:

pi = 61 -m) po + mpm
q¡ = 61 -m) qo + mqm

Siendo:
- m = la proporción de migradores
- 1-m = proporción de residentes
- po, qo = frecuencia del alelo en la población original
- pm, qm = frecuencia del alelo entre los migradores
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Por tanto: 

p, = (0.926 x 0.65) + (0.074 x 0.34) = 0.627

De la misma manera

q, = 0.373

Estas son las frecuencias génicas de equilibrio a partir de las cuales 
podemos calcular las frecuencias genotípicas de equilibrio:

FF = p' = 0.393
FS = 2ptqi = 0.467
SS = q,2= 0.139

156.- En cierta región, las poblaciones de Salmo trutta tienen un alelo 
en el locus de la glutamato deshidrogenasa en una frecuencia de 0.7. 
Algunos programas de gestión ambiental incluyeron hace unas décadas 
la introducción de poblaciones procedentes del Norte de España, que 
no presentaban ese alelo, en dos puntos de esa región (A y B). Actual
mente la frecuencia de ese alelo en la población A es de 0.15 y en la 
población B es de 0.08.
a) ¿Cuál ha sido el flujo genético producido desde las poblaciones 

residentes hacia las introducidas, si éste se dio en 13 generaciones?

Solución

La expresión que hay que aplicar es la siguiente:

(1 - m)' = Pt Pm
Po-Pm
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1-m = proporción de genes descendientes de los residentes 
p, = frecuencia del alelo tras t generaciones de migración 
po = frecuencia del alelo en la población original.
pm = frecuencia del alelo entre los migradores.

En este problema po es la frecuencia del alelo en las poblaciones del 
Norte de España, p™ es la frecuencia del alelo en las poblaciones que 
existían en la zona y p, la frecuencia del alelo en cada una de las pobla
ciones, A y B, actualmente después de haberse producido el flujo gené
tico.

Población A:

(1-w)13 = °15~°'7 =0.78
0-0.7

m = 0.019

Esto es, un flujo de 1.9% cada generación.

Población B:

0-0.7

m = 0.009

O sea, un flujo de 0.9% cada generación

157.— Un centro de acuicultura semiextensiva dispone de 10000 ejem
plares de lisas en un estuario, en los que se da el alelo b con una fre
cuencia de 0.35. Si se compran 300 ejemplares a otra explotación acuí- 
cola de lisas en las que dicho alelo se encuentra con una frecuencia de 
0.95 y se introducen los peces en el estuario:
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a) ¿Cuál será la frecuencia del genotipo bb dos generaciones después 
de efectuada la operación?

b) Si en un despesque se retiraran 100 individuos bb, 300 Bb y 500 
BB ¿Cuáles serían las nuevas frecuencias alélicas?

Solución

a) La frecuencia del genotipo bb dos generaciones después de la 
introducción de los nuevos ejemplares será de 0.14.

b) La frecuencia del alelo B será de 0.643 y la del alelo b de 0.357.

158 .- Suponer que en una piscifactoría, una población de lubinas 
(Dicentrarchus labrax) es mantenida por apareamiento al azar entre 8 
parejas de individuos en cada generación. ¿Cuál será el coeficiente de 
consanguinidad al cabo de 13 generaciones?

Solución

El coeficiente de consanguinidad al cabo de t generaciones se define 
como:

F, = 1 - (1-AFj

Este coeficiente mide la probabilidad de que un individuo diploide reci
ba en cualquier locus dos alelos que sean idénticos por descendencia, 
es decir, copias de un alelo concreto portado por un ancestro. Y por 
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tanto expresa el grado de parentesco entre los progenitores de un indi
viduo

Siendo N el n1 2 de parejas x 2.

1 1
8ÁF+8AC

m J

Sustituyendo:

F^l-

F„ = 1 - (1- 1/(2 x 16) = 0.3381

159 - Si en una pequeña planta de cultivo de rodaballos (Scophthal- 
mus maximus) se están usando 9 machos y 28 hembras como repro
ductores en cada generación.
a) ¿Cuál es la tasa de consanguinidad?
b) ¿Y el tamaño efectivo?

Solución

A partir de la siguiente ecuación se puede hallar el coeficiente de con
sanguinidad cuando el número de paténtales masculinos y femeninos 
es distinto.
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Nmy Nf representan el n2 de machos y hembras utilizados como repro
ductores

Sustituyendo: AF = 0.01835

El tamaño efectivo se calcula de la siguiente manera:

1 1 1
4ñF+4AC

m J
----- +--------= 0.0367
4x9 4x28

Despejando obtenemos:

Ne = 27.24

El tamaño efectivo de esa población es de 27.24 individuos.

160 - Cierta población cultivada de lenguado senegalés (Solea senega- 
lensis) pasa en sucesivas generaciones por los siguientes tamaños: 50, 
100, 75, 30 y 60. Calcular el tamaño efectivo de la población.

Solución

Cuando el na de parentales no es constante en sucesivas generaciones, 
el tamaño efectivo se calcula a partir de la siguiente expresión:

_L_1 1 1 । 1
Ne~ Nt
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Siendo Ne el tamaño efectivo y Ni los tamaños en las sucesivas genera
ciones, siendo t el n2 de generaciones

1
"e 5 50 + 100 + 75

1
--- +
30

I
60

0.01861 1 1

Por tanto, Ne = 53-57

161.- Tenemos una población cultivada de trucha arcoiris (Oncorhyn- 
chus mykiss) en equilibrio con frecuencias p= 0.32 y q= 0.68 en el locus 
autosómico 6-PGDH Suponer que la población se reduce de tamaño 
drásticamente y se produce un 20% de consanguinidad. ¿Qué frecuen
cias cabe esperar ahora?.

Solución

El coeficiente de consanguinidad (F), expresa el incremento propor
cional de homocigotos a costa de los heterocigotos.

Las frecuencias genotípicas de partida son:

Frec. de AA = p = 0.1024
Frec. de Aa = 2pq = 0.4352
Frec. de aa = q = §A(P2Á

Al producirse un 20% de endogamia (F = 0.2), las frecuencias serán:

AA =p2 + pqF = 0.1024 + (0.32 x 0.68 x 0.2) = 0.1459
Aa = 2^q - 2pqF = 0.4352 - (0.4352 x 0.2) = 0.3481 
aa = q + pqF = 0.4624 + (0.32 x 0.68 x 0.2) = 0.5059

Por tanto, como se puede ver, los heterocigotos han disminuido su fre
cuencia a favor de los homocigotos.
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162 .— La frecuencia del alelo F en cierta población de almeja fina 
(Tapes decussatus) es de 0.65 y en otra población es de 0.34. Calcular 
la probabilidad de fijación de ese alelo, por efecto de la deriva genéti
ca en cada una de las poblaciones.

Solución

La probabilidad de fijación de un alelo por efecto de la deriva es su fre
cuencia. Por esto, la probabilidad de fijación del alelo F en la primera 
población es del 65% y en la segunda del 34%.

163 .- Una población de serranillos (Mugil cephalus) presenta una fre
cuencia de p= 0.6 y q= 0.4 en cierto locus autosómico. Esta población 
se divide para su cultivo en estanques en múltiples subpoblaciones con 
8 individuos cada una, manteniéndose estos tamaños en los reproduc
tores a lo largo de generaciones.

a) Al cabo de 15 generaciones, ¿en qué proporción de las subpobla
ciones se habrá fijado el alelo A?, ¿y el a?

b) ¿Y al cabo de 100 generaciones?
c) ¿Qué proporción de las subpoblaciones continuará segregando al 

cabo de estas 100 generaciones?

Solución

Hay que utilizar las fórmulas de Wright, donde se hallan el nB de sub
poblaciones con los alelos Ay a fijados, y por tanto, con los alelos a y 
A perdidos respectivamente.
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a fijado = q«-3poqo ( 1 "Y
2n y

A fijado = p<>-3poqo

Sustituyendo en cada una de ellas obtenemos:

a fijado = 0.28-3x0.72x0.28

El 5.02% de las poblaciones habrán perdido el alelo A

A fijado= 0.72-3x0.72x0.28
15

= 0.49028

El 49.02% de las poblaciones habrán perdido el alelo a

La proporción de subpoblaciones segregando al cabo de 15 genera
ciones serán las que no tienen fijado ni A ni a, es decir:

1-0.05029-0.49028 = 0.45943

100

= 0.27904

A fijado = 0.72-3x0.72x0.28
100

0.71904
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Por tanto, al cabo de 100 generaciones, tendremos 99.808% de las 
poblaciones con algún alelo fijado, por tanto se puede considerar que 
ninguna población está segregando.
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CAPÍTULO V

Genética Cuantitativa

Mejora genética por selección.Mejora por cruzamiento.





164.- Si 3 loci que segregan independientemente con dos alelos cada 
uno (Aa, Bb y Ce) determinan la longitud de cierto crustáceo de inte
rés comercial, de modo que la presencia de los alelos representados 
por las letras mayúsculas añade 2 cm a la altura base de 2 cm:
a) Establezca la longitud que esperaría en la Fi de un cruzamiento entre 

los individuos homocigóticos AABBCC (14 cm) y aabbcc (2 cm).
b) ¿Cuál es la distribución de longitudes (fenotipos y frecuencias) que 

se espera en un cruzamiento Fi x Fi?
c) ¿Qué proporción de esta F2 tendrá la misma longitud que los parentales?
d) ¿Qué proporción de la F2 siendo homocigótica tendría la misma 

longitud de la Fi?

Solución

a) La longitud esperada para los individuos de la Fi (AaBbCc) es de 
8 cm.

b) La frecuencia absoluta de individuos que pertenecerán a cada 
fenotipo se calcula mediante la expresión: 2n!/XK2n-X)!, donde n 
representa el número de pares de alelos (en este caso 3) y X el 
número de alelos que está en heterocigosis para un determinado 
fenotipo. Si se realizan los cálculos para cada uno de los fenotipos 
posibles se llegará a los siguientes resultados:

Longitud (cm) Frecuencia absoluta Frecuencia relativa

2 1 1/64
4 6 6/64
6 15 15/64
8 20 20/64

10 15 15/64
12 6 6/64
14 1 1/64

c) La proporción de la F2 con el mismo fenotipo que los parentales 
será de 1/32.

191



d) No se esperará ningún individuo homocigoto con la misma altura 
que los individuos de la Fi.

165 .- En una línea consanguínea de truchas la longitud media del 
cuerpo es de 30 cm. En otra de 20. Cruzando estas dos líneas se obtie
ne una Fi y una F< con unas longitudes medias del cuerpo de 25 cm. 
En la Fz, como valores extremos, el 1.5% de la descendencia tenía una 
longitud de 30 cm y otro 1.5% de la descendencia tenía una longitud 
de 20cm. ¿Cuál es el número más probable de loci implicados en la 
determinación del carácter longitud del cuerpo? ¿Cuál es la contribución 
de cada gen al fenotipo?

Solución

Homocigotos consanguíneos: AABBCC...... x
30

aabbcc........
20

F1
F2

25 AaBbCc.........
30............................20

Si el control fuese de un gen la descendencia, al existir codominancia, 
sería 1:2:1. Si fuesen 2 genes se trataría de una proporción 1:14:1. Para 
3 genes 1:62:1. Es decir las proporciones de individuos que conservan 
la homocigosis es 1/4 para un gen, 1/16 para dos genes, 1/64 para 3 
genes. Para n genes tendremos 1/4 .

En este caso como tenemos una frecuencia de 0.015 n= 3 genes
Cada gen contribuye con 5 cm en los dominantes y 3-33 en los recesivos.

AABBCC = 30 -> 30/6 = 5
aabbcc = 20 —» 20/ 6 = 3 33
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166 — Suponer que el carácter asimilación de proteínas en una especie 
de interés comercial está controlada por 3 loci independientes: A/a B/b 
C/c. Los alelos A = B = C proporcionan 6 unidades de asimilación de 
proteínas y los alelos a = b = c proporcionan 1 unidad. Se cruzan dos 
líneas consanguíneas cuya asimilación de proteínas es de 36 y 6.

a) Hallar la asimilación en la Fi
b) ¿Qué proporción de la F? tendrá la misma asimilación que los patén
tales de partida?

Solución

a) AA BB CC x aa bb cc

▼

Aa Bb Cc

Aa Bb Cc = 6-3 + 1-3 = 21 unidades

b) 1/64 de la F2 será AA BB CC = 0.015 = 1.5%

1/64 de la F2 será aa bb cc = 0.015 = 1.5%

167.— Suponer que la longitud de la aleta caudal de una especie de 
pez ornamental está determinada por 3 loci independientes. La longi
tud base de la cola es de 50 mm. Los alelos representados por letras 
minúsculas no tienen efecto y los representados por letras mayúsculas 
añaden 5 mm a la longitud base. Se cruzan dos peces que se saben 
heterocigotos en todos sus loci.

a) ¿Cuál es la longitud de la aleta caudal en los reproductores?
b) ¿Cuántos tendrán la aleta de 7.5 cm?
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Solución

a) Los peces que son Aa Bb Ce, como cada alelo con letra mayúscu
la añade 5 mm a la longitud base de la aleta:

A + 5 + C=5 + 5 + 5 = 15 mm sobre la longitud base.

Por tanto, las aletas medirán 65 mm.

b) Al cruzar individuos heterocigotos en 3 loci, cada individuo pro
duce 8 gametos distintos. En la descendencia de ese cruce, los 
peces que tengan 5 alelos que aportan 5 mm a la longitud base, 
tendrán 7.5 cm de aleta caudal. Por tanto los genotipos:

AA BB Ce = AA Bb CC = Aa BB CC

Tendrán 7.5 cm de aleta caudal.

Como se producen 8 x 8 = 64 genotipos distintos, y los que estamos 
buscando son 6 (Ej. AA BB Ce = AA BB cC), la proporción final será de 
6/64 = 0.09

168.— En la siguiente tabla se representan las medias y varianzas para 
la longitud del cuerpo de dos líneas de Salmo salar (salmón atlántico), 
en la Fi obtenida con el cruzamiento entre ambas y en la F¿.

Medias Varianzas

Población 1 80 9.1
Población 2 95 10.2

F, 85 16.6
89 17.0

¿Cuál es el número de loci implicados en la determinación del carácter?
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Solución

Recordar que:

Varianza fenotípica (VP)= Varianza genética (VG)^ Varianza ambiental (VE)

y sabiendo que las líneas puras y la F, tienen varianzas genéticas igual 
a 0, podemos deducir a partir de la siguiente fórmula el número de loci 
implicados en la determinación del carácter cuantitativo en estudio:

N (Xpí-Xpi)2
8(K.F2-K.n)

N : ne de loci
Xpy y Xp2 son las medias del carácter en los parentales de la línea 1 

y de la línea 2 respectivamente.

Vff2 y Vm son las varianzas fenotípicas en las generaciones F¿ y Fi res
pectivamente.

Por tanto, en nuestro caso:

N = (80 - 95)2 
8(17-16.6)

A partir de los datos de la tabla, existirían 8 loci implicados en la deter
minación del carácter longitud del cuerpo de Salmo salar (salmón 
atlántico).
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169 — Una determinada población de lubinas se somete durante 
muchas generaciones consecutivas a un proceso de selección artificial, 
basado en reproducir sólo el 20% de los ejemplares de mayor talla. 
Como consecuencia de la selección practicada el tamaño medio de las 
lubinas va aumentando gradualmente de generación en generación.

a) ¿Llegará un momento en el que el tamaño medio de los individuos 
de la población alcance un techo máximo?

b) ¿Variarán los valores de heredabilidad de ese carácter ?

c) A lo largo del proceso de selección, ¿la variabilidad genética de ese 
carácter ha aumentado, disminuido o permanecerá constante en la 
población?

Solución

a) Sí, cuando la población se haya uniformado genéticamente.

b) Sí, porque la heredabilidad depende de la variación genética, y 
ésta cada vez es menor.

c) Irá decreciendo

170 — Suponer que cierta población de platijas (Pleuronectesplatessa) tie
ne una media fenotípica para cierto carácter de 12, una varianza genética 
total para el carácter de 7 y una varianza ambiental de 3. ¿Entre qué valo
res fenotípicos se encontrará aproximadamente el 68 % de la población?

Solución

Vp = Vg + Ve = 1+5 = 10
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La desviación típica de esta varianza fenotípica es: 

A/10 = 3.16

Por tanto, se espera encontrar un 68% de una población normalmente 
distribuida dentro de los límites 12± 3.16 es decir, entre 8.84 - 15.16.

171 .— La varianza genética es la misma para un determinado carácter 
en dos poblaciones, luego la heredabilidad es también la misma. ¿Es 
esto cierto?

Solución

Falso. La heredabilidad se define como la proporción de la variación 
fenotípica atribuible a diferencias genéticas entre individuos. Y a su 
vez, como la variación fenotípica tiene una componente ambiental y 
una componente genotípica, entonces:

2 Vg Vg n =------=-------------
Vp Vg + Ve

Por tanto, aunque Vg sea la misma en las dos poblaciones, el valor de 
Ve puede ser distinto, y por tanto pueden tener distinta heredabilidad.
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172 .— En una población de moluscos autógamos productores de cier
to compuesto químico de interés, un acuicultor selecciona los indivi
duos más grandes, eliminando el 75% restantes. Esta operación la repi
te durante 4 generaciones. ¿Qué incremento tendrá el tamaño de los 
moluscos?

Solución

Ninguno por no haber variabilidad genética.

173 .— ¿Cuál sería la respuesta a la selección en un carácter con una 
heredabilidad h = 0.1, si la media de la población que se cruza es de 
45 y los ejemplares seleccionados para la reproducción son de 50? ¿Y 
si la heredabilidad fuese de 0.8?

Solución

La respuesta a la selección se define como la diferencia entre la media 
de la población que se reproduce y la media de la población que se 
obtiene tras la selección.

R = hX

Donde
R = es la diferencia entre la media de la población obtenida tras la 
selección y la media de la población original.

á = X2-Yi

S = Es la diferencia entre la media de los individuos usados como 
reproductores y la media de la población.

5 = Xs - Xi
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2
-Por tanto, si h = 0.1, la respuesta a la selección sería:

R = 0.1 (50-45) = 0.5

X2 = 0.5 + 45 = 45.5

-Si h = 0.8, la respuesta sería:

R = 0.8 (50-45) = 4

X2 = 4 + 45 = 49

Por tanto, la respuesta a la selección ha sido mucho mayor en el segun
do caso. Esto era de esperar porque la heredabilidad es la proporción 
de la varianza fenotípica de un carácter que es debida a factores gené
ticos. Por tanto, cuanto mayor sea la heredabilidad de un carácter, 
mayor respuesta obtendremos tras una selección.

174— Suponer una población cultivada en laboratorio de rodaballo 
(Scophthalmus maximus) que presenta un consumo medio de oxígeno 
en estado larvario de 6 ppm y una varianza de 0.9- A partir de esta 
población se pudo obtener por consanguinidad, una línea pura con 
una media de requerimiento de oxígeno de 5 ppm y una varianza de 
0.5. Calcular la heredabilidad del requerimiento de oxígeno en larvas.

Solución

La población original no es uniforme, así que:

Vp=Vg+ VE = 0.90

La línea pura no presentará variación genética, por tanto, Vp = Vg = 0.50
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Como tanto la población original como la línea pura se cultivaron en 
el laboratorio, la variación ambiental es la misma en ambos casos. Y 
como la variación fenotípica de la línea pura es totalmente ambiental, 
la varianza genética de la población original será:

Vg = Vp- Ve = 0.90 - 0.50 = 0.40
2

Para hallar la heredabilidad (h ) sólo tenemos que recordar que se defi
ne como la proporción de la variación fenotípica atribuible a diferen
cias genéticas:

h2 = Vg/Vp

Si sustituimos por los valores que hemos hallado:

h; = 0.40/0.90 = 0.44

Por tanto la heredabilidad del carácter requerimiento de oxígeno en lar
vas, es de 0.44.

175 — Una población de Solea senegalensis se mantuvo durante varias 
generaciones en un laboratorio, presentando un peso medio de 430.25 
gm y una varianza fenotípica de 42.2 gm. A partir de ella se obtuvo por 
consanguinidad una línea pura que presentaba una media de 390.25 y 
una varianza fenotípica de 36.5. Hallar la heredabilidad del carácter 
peso en esa población.

Solución

En la población mantenida durante varias generaciones en el laboratorio:

Vp= VG + Ve= 42.2

Para hallar la Ve de la población hay que analizar la población obtenida 
por consanguinidad, que tiene una varianza genética de 0. Por tanto:
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Vp — Vg+VÉ — 0 + Ve

Vp = Vé = 36.5

Como esta Ve es la misma por haber sido criada en laboratorio bajo 
condiciones controladas, el valor de Vp en la población original sería: 

42.2 = Vg + 36.5
Vg = 5.7

La heredabilidad es:

VF + VC 36.5 + 5.7

176 — Suponer que en una antigua salina, existe una población de dora
das de 3 años de edad con una media de peso de 700 gm y sólo se 
reproducen las doradas de una media de 770 gm de peso. Calcular el 
peso medio de la siguiente generación suponiendo que la heredabilidad 
para el carácter peso medio del cuerpo a los 3 años de edad es de 0.47.

Solución:

71 = 700 Xs = 770 h2 = 0.47

0 47 R J2~700
5 Xs-Xx 770-700

X2 = 0.47 (770 - 700) + 700 = 732.9
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177.- Suponer que una piscifactoría tiene una población de salmones 
con una distribución de longitud del cuerpo por clases, a los 3 años de 
edad, como la que aparece en la tabla. En cierto momento se han ele
gido como reproductores a los salmones mayores de 70 cm.

Longitud (cm)

50 55 60 65 70 75 80 85 90

Población original 5 20 50 79 100 85 40 10

8 25 61 83 105 90 36 12

a) Calcular la heredabilidad del carácter longitud del cuerpo en esa 
población.

b) ¿Se puede predecir la longitud media del cuerpo en la G) obtenida 
por el mismo sistema de selección que el empleado para obtener 
la

Solución

2 R Ai Aó 
“T“ Ai X,

y ( 5 x 50)+ ( 20 x 55)+ (50 x 60)+ (79 x 65)+ 1100 x 70))+ (85 x7
° “ 5 + 20 + 50 + 79 + 100 + 85 + 40 + 10

— (8 x 55)+ (25 x 60)+ (61x65)+ (83 x 70)+ (105 x 75)+ (90 x8
Al - ------------------------------------------------------------------------------8 + 25 + 61 + 83 + 105 + 90 + 36 + 12
- (85 x 75)+ (40 x 80) + (10 x 85)
Xs ------------------------------------------------- --- / / .2285 + 40 + 10

,2 R Xi-Áñ 73.64-69.17 „„
S Xs-Xo 77.22-69.17
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b) No puede predecirse cuál será el valor medio de la G2, pues aun
que en la práctica la heredabilidad se considera constante durante 
las restantes generaciones, no es cierto que se mantenga constan
te, puesto que la selección modifica la composición genética.

. 2 _ Vg , cte porque Ve no tiene por qué mantenerse constante de una generación a otra. 
" VP

Sólo se mantendría constante si existiese una variación proporcional de 
la varianza fenotípica con la selección practicada.

178.— En cierto pantano, el peso en gramos y el número de los barbos 
adultos existentes son los siguientes:

Peso en gramos: 300 600 900 1200 1500 1800 2000
Número: 80 60 90 100 120 60 50

Haciendo caso a las campañas de no pescar inmaduros, los pescadores 
sólo se quedan con los peces iguales o mayores a 1500 gramos. Sabien
do que en una determinada generación con el número de peces arriba 
expresado, los pescadores pescan un 20% de las clases de mayor peso 
(1500 gramos o más), y que la heredabilidad del carácter peso en esa 
población de barbos es de 0.5, ¿Cuál será el peso medio de los barbos 
en la siguiente generación?

Solución

La respuesta a selección es función de la heredabilidad y del coeficiente 
de selección. Calculamos cual será esta respuesta.

R = h's = (X, - Xo)

S = (X-Xo)
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— 300x800 + 600x60 + 900x90 + 1200x100 + 1500x120 + 1800x60 + 2000x50 _
%>= ^0 1158.9

— _ 300x800 + 600x60 + 900x90 + 1200x100 + 0.8x(1500xl20 + 1800x60 + 2000x50) _X 1111.7

S= -47.2
R= -23-6

En la siguiente generación los individuos pesarán de media Xi= 1135-3

179— Cierta familia posee unos esteros en propiedad con una pobla
ción de doradas con la siguiente distribución de peso del cuerpo.

Peso (gm) 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1000
Ne doradas 15 25 29 38 40 31 22 18 11 9

Una vez al año, se realiza un despesque donde se llevan 7 de cada 10 
doradas mayores de 600 gm para el consumo entre familiares y amigos. 
Cuantificar el efecto que tiene esta costumbre en la población de doradas. 
(Suponer que todas las doradas están maduras para la reproducción).

Solución

(15x100) + (25x200) + (29x300) + (38x400) + (40x500) + ... + (9x1000)
15 + 25 + 29 + 38 + 40 + ... + 9 ■456.77

- (15x100) + (25x200) + ... + (31x600) + 0.31(22x700) + (18x800) + (11x900) + (9x1000)]
X 15 + 25 + ... + 31 + 0.3 (22 + 18 + 11 + 9) ’’

R = b'S
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X,-Xo = 0.5 (X - X) 
X = 441.67

Por tanto, el peso medio irá disminuyendo.

180.— Se dispone de una población de una especie de pez ornamen
tal con vistosas manchas en la piel, cuyos individuos presentan un 
número variable de manchas extra. Con el objeto de aumentar el núme
ro de manchas se realiza una selección eligiendo como genitores en la 
población inicial Go para formar la generación siguiente Gi, aquellos 
individuos que presentaban mayor número de manchas, hasta comple
tar un 25% de los individuos de la población. A continuación se expre
san los datos observados en ambas generaciones:

Determina el valor de la heredabilidad.

Número de manchas extra

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15

Go - 2 9 12 21 34 30 17 13 4 2 - - - - 144

G, - - - 3 11 12 15 27 16 10 5 2 - - - 101

Solución

La heredabilidad es ¿=0.585, del 58.5%.
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181 - Con objeto de estudiar el efecto de la selección sobre una pobla
ción en un determinado locus, se analizan las frecuencias génicas en dos 
generaciones sucesivas. Suponiendo nulas la mutación y la deriva génica 
y sabiendo que las frecuencias génicas observadas en la primera genera
ción fueron: p = 0.6 y q = 0.4 y en la segunda generación fueron p = 0.63 
y q = 0.37, calcule el valor del coeficiente de selección, S. Se sabe que la 
selección afecta únicamente al genotipo homocigoto recesivo.

Solución

De la siguiente ecuación:

q.a-S)+pq q, ,------------ -----  
1-Sq

0.37
0.42-(l-S) + 0.6x0.4 

I-SaO.42

Se obtiene directamente el valor de S, ya que se han despreciado otras cau
sas en la variación de las frecuencias, como son la deriva o la mutación: 
S= 0.3.

182— Una población de lisas tiene las siguientes frecuencias para cier
to locus autosómico: p = 0.65, q = 0.35. Suponer que en cierto momen
to la heterocigosis se convierte en letal. ¿Cuáles serán las frecuencias en 
la siguiente generación? ¿Y en el equilibrio?

Solución

Llamaremos a los alelos: Ai y Az.

Frec. de AiAi p = 0.652 = 0.4225
Frec. de A1A2 = 2pq = 2 x 0.65 x 0.35 = 0.455
Frec. de A2A2 = q = 0.352 = 0.1225
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Si wi, W2 y w¡ son los valores adaptativos de los genotipos A1A1, A1A2 y 
A2A2 respectivamente, y definimos:

w = pwi + 2pqwi + q

entonces, las frecuencias génicas en la siguiente generación son:

pwi + pqw2

pwi + 2pqW2 + qW)

qw^ + pqw2
*------- 2-------- - -------------—

pwA 2pqw2 + qwi

Estas son las expresiones generales para hallar las frecuencias génicas 
cuando existen valores adaptativos diferenciales entre genotipos. En el 
caso de que existiera dominancia completa y no pudiéramos distinguir 
individuos homocigotos dominantes de heterocigotos, calcularíamos las 
frecuencias génicas a partir de qi

En el caso que nos ocupa, Wi = W3 = 1; y W2 = 0 porque los heteroci
gotos son letales.

0.4225x1+0.35x0.65x0
= 0.4225x1+0.35x0.65x0+0.1225x1 = 07752

Por tanto, q¡ = 1 - pi = 0.2248

El equilibrio se alcanza cuando no se producen cambios en las fre
cuencias. La expresión para el incremento de q es:

spq(q-p) 
q 1 - 2spq

Se define 1-s como el coeficiente de selección en contra. Cuanto mayor 
es s, mayor es la selección en contra. En concreto, un valor de s=l, 
como es el caso de los heterocigotos de este problema, significa que es 
letal.
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Por tanto, en el caso de selección en contra de heterocigotos, el equi
librio se alcanza cuando p = q. Se trata además de un equilibrio inesta
ble, porque si p>q, entonces, Aq sería menor que 0, y por tanto, q 
decrece, alejándose aún más del equilibrio. Idéntico razonamiento en 
el caso de que p < q. En este problema, como p > q, q tenderá a 0, y 
consecuentemente el alelo A2 terminaría por desaparecer.

183 - En una planta de experimentación de doradas japonesas (Pagrus 
major), se conocen las proporciones genotípicas para cierto locus en 
un total de 200000 huevos. Además, y tal como se puede ver en la 
tabla, se tienen datos de la proporción de huevos eclosionados y la 
depredación a la que se ven sometidos los adultos, procedentes de los 
huevos eclosionados, por la acción de la avifauna local.

Genotipos

AB AB BB

N° huevos 0.3 0.5 0.2
% huevos eclosionados TI 65 15
% depredado por aves 25 18 9

a) ¿Cuál es el valor adaptativo de los distintos genotipos?

b) ¿Cuál será el ns de doradas de cada genotipo en la siguiente generación?

Solución

El valor adaptativo mide la eficacia reproductiva relativa de un genoti
po con respecto a otro u otros alternativos.
En este caso, los componentes que determinan este valor adaptativo 
son la proporción de huevos eclosionados y la depredación de las aves. 
Para solucionar el problema hay que calcular el valor de cada uno de 
ellos respecto a un máximo y a partir de ellos, el valor neto.
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AA AB BB
% huevos eclosionados 27/65=0.41 65/65=1 15/65=0.23

Depredación 25/25=1 18/25=0.72 9/25=0.36

0.41 x 1=0.41 1 x 0.72=0.72 0.23 x 0.36=0.08

Valor adaptativo 0.41/0.72=0.57 0.72/0.72=1 0.08/0.72=0.11

El número de doradas en la siguiente generación sería:

AA AB BB

Na doradas iniciales 60000 100000 40000

Ventaja adaptativa 0.57 1 0.11

Doradas en la 
siguiente generación

34200
(60000 x 0.57)

100000
(100000 x 1)

4400
(40000 x 0.11)

184.— Un cambio en la composición de los piensos para la alimenta
ción de doradas hace que un alelo recesivo que codifica para una 
enzima deficiente se comporte como letal en homocigosis. ¿Cuántas 
generaciones hacen falta para reducir su frecuencia de 10'2 a 10‘3?

Solución

Harían falta 900 generaciones. Lo mejor sería volver a cambiar el pienso.
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185.— Tras un estudio se encontró que una población de Penaeus japo- 
nicus con dos ordenaciones génicas en el tercer cromosoma (A y B) 
presentaba los siguientes valores de eficacia biológica para las distintas 
combinaciones A/A, 0.75; A/B, 1.00; B/B, 0.42.

a) Si la población se inicia con 0.2 A y 0.8 B ¿qué frecuencias se espe
ran para dichas ordenaciones en la generación siguiente?

b) ¿Qué frecuencias de equilibrio se esperan para Ay B

c) Suponiendo que la selección solo actúa en las larvas ¿qué frecuen
cia de heterocigotos A/B y de homocigotos A/A y B/B se esperaría 
encontrar en los huevos de dicha población? ¿Y en los adultos?

Hacer el cálculo suponiendo que la población está en equilibrio.

Solución

a) Frecuencia de A: 0.31, frecuencia de B: 0.69.

b) Las frecuencias de equilibrio para A y B serán 0.7 y 0.3 respecti
vamente.

c) En los huevos, se darán las frecuencias de equilibrio: A4=0.72=0.49; 
AB=2 0.7 0.3=0.42; 55=0.32=0.09. En los adultos, teniendo en 
cuenta el valor adaptativo de cada genotipo, las frecuencias serán: 
A4=0.72 0.75=0.3675; X5=2 0.7 0.3=0.42; 55=0.42-0.32=0.0378.
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CAPÍTULO VI

Ingeniería Genética

Tecnología del ADN recombinante.





186 — Sabemos que la enzima de restricción Sphl reconoce la siguien
te secuencia de bases:

—GCATGÍG----
—CÍGTACG-—

Donde las flechas indican los sitios de corte, produciendo secuencias de 
cadena simple cohesivas en los extremos de cada fragmento originado. 
Explique brevemente que estrategia se utilizaría para unir dos fragmen
tos de ADN de distinto origen obtenidos con esta enzima de restricción.

Solución

Lo que se hace es mezclar ambos fragmentos de ADN, y reunir los extre
mos con una ligasa. Al tener los dos fragmentos los mismos extremos, 
se pueden unir, ya que existe complementariedad de bases. Esta estra
tegia es la que se utiliza para clonar genes dentro de vectores.

187 .— Si quisiéramos clonar un gen que confiera resistencia a ampici- 
lina en bacterias. ¿Qué estrategia utilizarías?

Solución

Se clonarían los genes de una cepa bacteriana resistente a ampicilina 
en plásmidos, y con estos plásmidos se transforman bacterias que son 
sensibles a este antibiótico, y que por ello mueren en un medio que 
contenga ampicilina. Así, las colonias que crezcan en un medio con 
este antibiótico serán las que hayan tomado el plásmido que contiene 
el gen de resistencia y las demás morirán.
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188 - Si tenemos el plásmido pOA32 y sabemos que dicho plásmido 
tiene un sitio de reconocimiento para la enzima de restricción HindIII 
y 15 sitios de reconocimiento para la enzima Rsal. Explicar que se 
observaría cuando separásemos los fragmentos creados al cortar el 
ADN con estas dos enzimas de restricción.

Solución

La estructura del plásmido es circular y de doble cadena, por lo tanto 
cuando lo cortamos con una enzima que le produce un solo corte, lo 
único que se hace es linealizar la molécula, con lo que en una electro- 
foresis daría una sola banda. Si lo cortamos con Rsal se obtendrán 15 
fragmentos, de menor tamaño y por tanto 15 bandas (siempre que el 
tamaño de los fragmentos sea distinto). Si se hace una digestión con 
ambas enzimas se obtendrán, en ese caso, 16 fragmentos.

189 .— Se quiere unir un segmento de ADN de una célula superior a un 
vector. Dicho segmento ha sido creado tras digerir el ADN de la célu
la con la enzima de restricción Seal que reconoce la secuencia de 
bases:

---- AGTÍACT----
---- TCAÍTGA----

Describa la estrategia que seguiría para llevar a cabo dicha unión.

Solución

El proceso se llevaría a cabo en varios pasos. Primero se digiere el vec
tor con una enzima que lo corte sólo una vez para dejarlo en forma 
lineal. Se elimina una pequeña porción del extremo 5'del ADN del vec
tor y del fragmento a clonar, mediante una exonucleasa, con lo que 
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obtendremos extremos de cadena simple en 3'. Mediante la enzima 
nucleotidil transferasa se añaden secuencias complementarias en el 
extremo 3'del fragmento de ADN de la célula y del vector, de forma que 
un fragmento tendrá un poliA y el otro un poliT. Luego se reasocian las 
regiones añadidas de poliA y poliT, mezclándolas. Por último se relle
nan los huecos formados por la exonucleasa con una ADNpolimerasa 1 
y se unen las regiones neosintetizadas con una ligasa.

190 .- Las siguientes endonucleasas de restricción reconocen y cortan 
la secuencias nucleotídicas según se indica a continuación:

Sau 3A ¿GATC
Bgl II AÍGATCT
Dpn I GAÍTC

Se quiere construir una genoteca de Dunaliella salina utilizando como 
vector el plásmido pUC2, previamente linearizado con la enzima BamHI 
que reconoce y corta G¿GATCC, optimizando al máximo el número de 
plásmidos recombinantes que contengan genes de dicho organismo.

a) ¿Cuál de las tres enzimas anteriormente mencionadas será más 
apropiada para la digestión parcial del ADN genómico de Duna- 
liella? ¿Cuál de ellas no es aconsejable emplear?

b) ¿Son isoesquizómeras algunas de las cuatro enzimas que se han uti
lizado en los procedimentos anteriores? ¿Por qué?

c) Si se realiza una digestión completa del ADN de Dunaliella, (supo
niendo que tenga G+C=70%), con la enzima Bglll ¿Qué tamaño de 
fragmentos espera encontrar?

Solución

a) Si comparamos los extremos que crean cada una de las enzimas 
vemos:
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Sau 3 A -> ----- ¿GATC------ -> ------- + GATC-------
------- CTAGÍ----- -------- CTAG -------

fíg/II -> ------AÍGATCT---------- > ------ -A + GATCT------
------ TCTAGÍA----- -------- TCTAG A-----

Dpn I -> ----- GA¿TC-----  -> -------- GA + TC-------
----- CT¿AG---- -------- CT AG-------

Bam HI ---- GlGATCC-----  -> -------G + GATCC-------
----- CCTAGÍG----- -------- CCTAG G-------

La mejor endonucleasa de restricción que se puede utilizar es Sau3A, 
ya que genera extremos compatibles. La peor sería Dpn I, que genera 
extremos romos no compatibles muy distintos de los extremos cohesi
vos generados por Bam HI.
b) Las endonucleasas Sau3A y Dpn I son isoesquizómeras, porque 

reconocen la misma secuencia. El hecho de que tengan la misma 
secuencia de reconocimento no implica que corten en el mismo 
sitio.

c) El ADN de Dunaliella, si tiene G+C= 70%, tiene una probabilidad 
de Guanina/Citosina de:

0.5----- 100

x------- 70
XG/O=^^ = 0.35

100

Y una posibilidad de Adenina/Timina de:

0.5----- 100
i

x------- 30
p(A/T) =

30x0.5
100

= 0.15

De esta forma la probabilidad de encontrar secuencias reconocidas por 
Bgl II sería:

p(AvaII)= (0.35)2x(015)“ x2= 1.2xl04
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Entonces los fragmentos generados al cortar con la endonucleasa de 
restricción Bgl II serán:

Tamaño= X/p^Bgl II) = 256.09 pb.

191.— El ADN del plásmido circular pBR328 tiene 18230 pares de bases 
y un G+C de 62%. Se trata dicho plásmido con la enzima de restricción 
BamHI, que reconoce la secuencia:

GGATCC
CCTAGG

a) Suponiendo que las bases se distribuyen aleatoriamente dentro del 
genoma. ¿Cuántos fragmentos espera que se produzcan tras digerir 
el plásmido con BamHP

b) Determine el tamaño medio de los fragmentos que espera obtener.

c) Si a los fragmentos producidos se le añade una ADN ligasa de T4 
¿Con qué frecuencia espera que se reconstruya la molécula de plás
mido original?

Solución

a) Tenemos que, en el plásmido pBR328, la probabilidad de encon
trar cada nucleótido es, al ser el contenido en G+C = 67%:

p(G) = p(C) = 2^1 = 0.31 0p(A) = p(T) = ^ = 0.19
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Por lo tanto la probabilidad de encontrar una secuencia que sea sensi
ble a BamHI es:

p(BamHI) = p(GGATCC) = p(G/C)4xp(A / T)2 = 3-33x10^

Por otra parte, conocemos también la longitud del ADN del plásmido, 
luego el número de secuencias BamHI se puede calcular como:

ns de secuencias = longitud del plásmido x P (BamHI)
n2 de secuencias = 18230 x 3-33 • 10 ' = 6 fragmentos

b) El tamaño medio de cada fragmento se calcula como la inversa de 
la probabilidad, de esta forma:
Tamaño = 1/p (BamHI) = 2999.48 = 3000 pb.

c) El plásmido es circular, y al cortarlo con BamHI se obtienen seis 
fragmentos. De esta forma tenemos:

AA)=/KB)=AC)=p(D)= AE) =P^> 1/4

La probabilidad de que los seis fragmentos se vuelvan a colocar en la 
posición correcta será:

p = La probabilidad del primer fragmento por la probabilidad del 
segundo considerando que tiene dos formas de colocarse, por la pro
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habilidad del tercer fragmento, por las dos posibilidades de unión, y lo 
mismo para los demás fragmentos. Y queda:

1
32768<4 2> \4 2/ \4 2/ <4 2/ <4 2/

192.— Se trata de construir el mapa de restricción del plásmido 
pUCllO, muy utilizado para clonar genes. Para ello se han realizado 
digestiones sencillas y dobles con diversas enzimas de restricción segui
das de electroforesis en gel de agarosa. En la siguiente tabla se mues
tran los tamaños de los fragmentos obtenidos en cada caso. Dibujar el 
mapa circular de restricción de pUCllO, indicando las distancias entre 
las dianas (en Kb). EcoRV=E, BglII=B, AluI=A, HindIII=H.

Digestión Kb

EcoRV 4.5

Bglll 2.95/0.75/0.65/0.15

AluI 3.65/0.3/0.3/0.25

HindIII 4/0.5

EcoRV + Bglll 2.6/0.75/0.65/0.35/0.15

EcoRV + AluI 2.9/0.75/0.3/0.3/0.25

EcoRV + HindIII 2.5/1.5/0.5

Bglll + AluI 2.95/0.4/0.3/0.3/0.25/0.15/0.15

Bglll +HindIII 2.85/0.65/0.4/0.35/0.15/0.1

AluI + HindIII 3.25/0.4/0.3/0.25/0.2/0.1
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Solución

Tenemos que construir el mapa de restricción de un plásmido a partir 
de los resultados obtenidos tras distintas digestiones sencillas y dobles 
con diversas enzimas de restricción. El primer criterio que hay que man
tener es situar en el origen aquella enzima con menor número de sitios 
de restricción. El ADN es circular, y la enzima EcoRVda lugar a un solo 
fragmento, luego tendrá un solo punto de corte. Por tanto, y como el 
resto tiene más sitios de reconocimiento específico, tomaremos EcoRV 
como origen. A continuación debemos ir comparando enzimas de dos 
en dos. Hay que tener en cuenta que Bglll tiene cuatro sitios de reco
nocimiento, AluI tiene también cuatro zonas y que HindlII tiene dos 
sitios. En las digestiones dobles hay que observar cuales son las bandas 
que se conservan respecto a las que se crean en las digestiones senci
llas, ya que indican fragmentos generados por una enzima que no con
tiene sitios de reconocimiento para la otra enzima. Considerando todos 
estos aspectos llegamos finalmente al siguiente mapa de restricción:
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193.— Se trata “in vitro” ADN de hipófisis de dorada, Sparus aurata, 
con metilasa M. dam de E.coli (enzima que transfiere grupos metilo de 
la 5-adenosilmetionina al ADN) en presencia del compuesto radiactivo 
3H-metil S-adenosilmetionina. Se digiere dicho ADN con ADNasa pan
creática (nucleasa muy potente y activa sobre ADN de cadena sencilla 
y de cadena doble), y se detectan los oligonucleótidos radiactivos indi
cados en la columna 1. La columna 2 indica los productos radiactivos 
de la digestión parcial de los mismos con exonucleasa específica de 
extremos 5'. La columna 3 indica lo mismo, pero con exonucleasa 
específica de extremos 37 Escribir la secuencia de ADN reconocida 
específicamente por la enzima M.dam e indicar el/los nucleótido(s) 
metilado(s).

1. ADNasa. 2. Exonucleasa 5'- 3. Exonucleasa 3'.
1. 5'-AT-3' A A

2. ATC A AT,A

3. GA A A

4. ATCC A ATC,AT,A

5. ATCA A ATC,AT,A

6. AGA GA,A A

7. AAGA AGA,GA,A A

8. GGA GA,A A

9. GATCA ATCA,A GATC,GAT,GA,A

10. AGATC GATC,ATC,A AGAT,AGA,A

Solución:

Al tratar el ADN con metilasa se va a producir en el mismo una serie 
de metilaciones en sitios específicos que reconoce la enzima. Como el 
compuesto donador de grupos metilo es radiactivo, esto nos permite 
marcar los lugares en los que se produce metilación. El ADN poste
riormente se trata con una ADNasa no específica y se estudian los frag
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mentos obtenidos. Estos fragmentos son tratados posteriormente en pri
mer lugar con una exonucleasa específica de extremos 5' (va a ir eli
minando nucleótidos del extremo 5') y en segundo lugar con una exo
nucleasa específica de extremos 3' (va a eliminar nucleótidos del extre
mo 3'). Observando el primer fragmento se comprueba que una ade- 
nina junto a una timina está metilada en la adenina, ya que tras la diges
tión es el único nucleótido marcado radiactivamente. Esto se verifica en 
el segundo fragmento. El tercer fragmento nos indica, de forma análo
ga a los anteriores, que la enzima ha metilado una adenina, en este 
caso a la derecha (3') de una guanina.
Los fragmentos 4 y 5 indican que la secuencia reconocida por la meti- 
lasa tiene en su extremo 3' la secuencia 5'-ATC-3', ya que es una 
secuencia que se conserva también en 9 y 10. La secuencia terminal, 
deducimos que es ATC, porque en otros fragmentos el siguiente nucle
ótido es diferente, y en ninguno de los fragmentos aparece metilado. 
Dentro de esta secuencia se deduce por las columnas 2 y 3 que la ade
nina está metilada y la timina y la citosina no lo están.
Los fragmentos 6, 7 y 8 permiten deducir el extremo 5' reconocido por 
la metilasa. Se observa una guanina no marcada radiactivamente, a la que 
sigue la adenina marcada. Los nucleótidos que la preceden no se con
servan en distintos fragmentos, ni aparecen marcados en ningún caso. 
Con todos estos datos podemos llegar a la conclusión de que la secuen
cia reconocida por la metilasa es:

GATC

nucleótido metilado

194.— Se dispone de los plásmidos pOAl y pIJ5, el primero portador 
del gen de resistencia a kanamicina y el segundo del gen de resisten
cia a ampicilina. La figura muestra todos los sitios de restricción exis
tentes en dichos plásmidos:
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a) Diseñar un experimento para construir un plásmido que posea 
ambos marcadores de resistencia y uno de ellos pueda ser utiliza
do para detectar inserciones de ADN exógeno.

b) Se quiere construir una genoteca de dorada, Sparus aurata (supo- 
9 

niendo que tenga un tamaño aproximado del genoma de 5.10 
Kb). Para ello se digiere el ADN con una enzima de restricción y 
se obtienen fragmentos de longitud media de 10 Kb. ¿Qué enzima 
sería mejor utilizar para la digestión parcial y cual menos? Trans
formamos E. coli con la genoteca construida y seleccionamos 
resistencia a un antibiótico. ¿Cuántos clones bacterianos indepen
dientes necesitamos conseguir para tener una probabilidad del 
95% de que estén representados todos y cada uno de los genes de 
dorada?

Solución

a) A partir de los dos plásmidos, fusionándolos, debemos obtener un 
plásmido híbrido que contenga resistencia a los dos antibióticos, y 
que podamos utilizar uno de estos dos marcadores para detectar 
inserciones de ADN exógeno. Para ello podemos utilizar la enzima 
HaelII, esta enzima nos permite eliminar en pOAl un fragmento 
que contiene un sitio EcoRI, e introducir en él el gen que determi
na resistencia a ampicilina procedente de pIJ5. Se observa en pIJ5 
que el marcador de resistencia a ampicilina está flanqueado por 
dos sitios Hpall. Podríamos intentar cortar con HaelII el plásmido 
pIJ5 y puesto que los extremos generados son compatibles con los 
originados en el otro plásmido, unir directamente, pero parece más 
interesante utilizar los sitios Hpall y generar extremos compatibles 
con HaelII. Cortamos el plásmido pIJ5, y así obtenemos una serie

223



de fragmentos correspondientes al marcador de resistencia a ampi- 
cilina. Tenemos el gen de resistencia flanqueado por extremos 
Hpall. La enzima Hpall genera extremos cohesivos, mientras que 
la enzima HaelII los genera romos. Lo que hacemos es unir a los 
extremos romos HaelII unos adaptadores con un extremo romo y 
otro compatible con Hpall-, de esta forma sólo nos queda unir los 
fragmentos de cada plásmido con una ligasa, obteniendo el plás- 
mido híbrido buscado.

b) A continuación queremos construir una genoteca de dorada utili
zando el plásmido híbrido obtenido en el apartado anterior. Para 
ello digerimos el ADN de dorada parcialmente con una enzima de 
restricción. La enzima más conveniente sería EcoRI, ya que en el 
plásmido híbrido sólo hay un sitio EcoRI, colocado en el gen de 
resistencia a tetraciclina, lo cual nos va a permitir seleccionarlo. Las 
enzimas menos convenientes son aquéllas que cortan en más de un 
sitio de restricción. Para ver el número de clones bacterianos inde
pendientes que necesitamos obtener para tener una probabilidad 
del 95% de que están representados todos y cada uno de los genes 
de dorada recurrimos directamente a la expresión:

F

donde N es el número de recombinantes independientes, p es la pro
babilidad, F el tamaño de los fragmentos y G el tamaño del genoma. 
Así tenemos.

N_ ln(l-Q.95)

5109 pb

= 1.5' 106 recombinantes
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195 - Tenemos clonado un fragmento de ADN genómico, contenien
do el gen RAO2 de Solea senegalensis en el plásmido vector YEp24 de 
Saccharomyces cerevisiae. A continuación se muestra el mapa de res
tricción del plásmido quimérico K££>24-RAO2 y el del fragmento cro- 
mosómico en el cual se encuentra el gen clonado. Llevamos a cabo una 
hibridación Southern utilizando ADN genómico total de Solea digerido 
con cada una de las siguientes enzimas: PstI, EcoRV, BamHIy HindIII 
y como sonda radiactiva YEp24-RAO2. Dibujar el resultado que espe
rarías obtener en una autorradiografía en la que en cada calle se inser
ta el ADN cortado con cada enzima, indicando el número y posición 
relativa de las bandas que aparecerán .

EcoRV PstI BamHI HindIII BamHI HindIII BamHI PstI HindIII Pstl BamHI EcoRV PstI

1 Kb

EcoRV =E
PstI =P 
BamHI =B 
HindIII =H

Solución

Tras realizar el Southern observaremos el número de fragmentos de 
ADN genómico que hibridan con la sonda. La sonda hibridará en aque
llos sitios donde se sitúe el gen RAO2, que es el que ella contiene. 
Cuando se somete el ADN genómico de Solea a tratamiento con Bam- 
HI se observa que en la zona que estamos estudiando se generan cin
co fragmentos. De estos cinco sólo hibridarán tres con la sonda (aqué
llos que contienen regiones del gen RAO2), luego debemos observar 
tres bandas. Al cortar el ADN de Solea con BamHI van a hibridar los 
tres fragmentos siguientes-.
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--------------►B'*------- ►B -------------- ► B

Cuando se repite el proceso con HindIII obtenemos dos fragmentos 
que hibridarán con la sonda. Con £co7?Vtenemos una sola banda, y por 
último con PstI aparecerán dos bandas tras realizar el Southern. De esta 
forma el patrón de bandas que encontraríamos sería:

196 .- En un estudio de investigación de la ruta del nitrógeno en dis
tintos organismos fotosintéticos, se quiere estudiar una parte del geno- 
ma de diversas microalgas. Se tiene una doble cadena de ADN de 
Clamydomonas en la que se han marcado radiactivamente los extremos 
5'. Tras digerir dicha molécula con EcoRIse originan los siguientes frag
mentos: 2.8; 4.6; 6.2*;7.4; 8.0. Posteriormente se digiere la misma molé
cula con Avall y obtenemos los siguientes fragmentos: 6.0* ; 10.0* ; 
13.0. ( El símbolo* significa que ese trozo está marcado radiactivamen
te). Cuando se toma el mismo ADN no marcado y se somete a una 
doble digestión con ambas enzimas, los fragmentos que se obtienen 
son: 1.0; 2.0; 2.8; 3-6; 6.0; 6.2; 7.4. Dibujar el mapa de restricción de 
dicho ADN incluyendo todos los sitios de corte para ambas enzimas.

Solución

Como se trata de ADN lineal el número de sitios de restricción es igual 
al número de fragmentos que se obtienen menos uno. En la digestión 
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con EcoRI se observan cinco bandas, luego la molécula reconoce cua
tro puntos de corte. De igual manera, en la digestión con Avall se obser
van tres bandas, con lo que se deduce que existen dos sitios de reco
nocimiento para Avall. Por otra parte, debemos considerar que los frag
mentos marcados con radiactividad corresponden a los extremos de la 
molécula lineal, ya que se han marcado los extremos 5'de cada cadena. 
Las bandas que se conservan en la digestión doble representan frag
mentos generados por una de las enzimas y que no tiene sitios de res
tricción para la otra enzima. Teniendo en cuenta las consideraciones 
anteriores y el tamaño de los fragmentos generados, el mapa de res
tricción que se obtiene es el siguiente:

Ec
6.2

oRI Ecc

2.8
>RI Ec

4.6

oRI Ecc

7.4

>RI

8

6.2 2.8 1 3.6 7.4 2 6

10
Av

13
all Ave

11 6

En la parte superior se muestran los sitios EcoRI y los fragmentos que 
genera esta enzima. En la parte inferior se hace lo mismo para Avall. 
Dentro de la cadena se indica el tamaño de cada fragmento generado 
por la doble digestión.

197 — Con objeto de aislar el gen responsable de la hormona del creci
miento (Gil) de lenguado, se purificó ADN genómico, de alto peso mole
cular, de dicho organismo. Este ADN se sometió a la digestión total con cada 
una de tres endonucleasas de restricción distintas. Los fragmentos resultan
tes de cada digestión se insertaron en un vector de clonación de eucariotas, 
previamente linealizado con una enzima que produjera extremos compati
bles, y con distintas mezclas de ligación se transformó E. coli. Al total de 
20000 colonias transformadas obtenidas se las subdividió en cinco lotes de 
4000 colonias cada uno (números 1, 2, 3, 4, 5). El ADN plasmídico proce
dente de cada lote se utilizó para transformar embriones de fenotipo mutan- 
te GH . Explicar de forma razonada cada uno de los siguientes resultados:
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a) Cuando se utilizó la enzima BamHI (que reconoce una secuencia 
de 6pb) para la digestión total del ADN de Solea senegalensis se 
obtuvieron transformantes GH + en los casos de los lotes números 
1 y 4. El resultado fue similar en 8 genes distintos analizados.

b) Cuando se utilizó la enzima Hpall para la digestión total del ADN 
de S. senegalensis no se obtuvo ningún transformante GH+ con 
ninguno de los cinco lotes de ADN.

c) Cuando se utilizó la enzima HindIII para digerir ambos tipos de 
ADN no se obtuvo ninguna colonia de E. colí transformante de 
fenotipo Ap . Sabiendo que el vector presenta un marcador de 
selección de resistencia a ampicilina para bacterias.

d) Estimar el tamaño que debe tener el genoma del lenguado tenien
do en cuenta los resultados obtenidos.

Solución

a) Tras el tratamiento con BamHI se comprueba que en los tubos 1 y 
4 existen clones recombinantes, ya que transformamos embriones 
GH . Además se comprueba que el resultado va a ser repetitivo 
con otros ocho genes. Por lo tanto, se concluye que la genoteca 
(20000 Kb) es representativa del genomio del pez. Podemos esque
matizar el experimento de la forma:

S.senegalensis
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b) Cuando se utiliza la enzima Hpall no se obtiene ningún transfor
mante GH. Esto nos indica que debe haber un sitio de restricción 
Hpall dentro del gen GH.

c) Al utilizar HindIII no se obtiene ninguna colonia de E.coli trans
formante y resistente a ampicilina. Por tanto, es un error utilizar 
HindIII, ya que el gen de resistencia a ampicilina tiene un sitio 
HindIII.

d) Debemos utilizar la expresión:

N-
F 

MI--)

Sabemos que el número de recombinantes es N= 20000. La probabili
dad vamos a tomarla como P=0.95. Además, la enzima de restricción 
reconoce secuencias de unos 6 pb, luego el tamaño medio de los frag
mentos si consideramos la misma probabilidad para todos los nucleó- 
tidos, será:

p=0.25 x 0.25 x 0.25 x 0.25 x 0.25 x 0.25 = 2.4 10"
Tamaño = 1/P= 4096 pb.
Si sustituimos estos datos en la fórmula obtenemos un valor de G = 
2.73 107 pb.

198.— Para trabajar con el ADN de un organismo eucariota tenemos 
una sonda de 180 nucleótidos que híbrida con un fragmento de 2.7 Kb 
del gen Ant (proteina anticongelante) de ese organismo eucariótico ori
ginado mediante la enzima de restricción Sau^A. Queremos saber si el 
gen Ant es transcrito o es inactivo en dos tipos de células de dicho 
organismo, células epiteliales y células de tejido muscular.
a) Diseñar un experimento para estudiar este problema.
b) Esquematizar el resultado que esperarías obtener de un Southern, 

suponiendo:
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-En las células epiteliales se transcribe activamente el gen Ant. En las 
células de tejido muscular el gen es inactivo.

-En las células de tejido muscular se transcribe activamente el gen 
Ant. En las células epiteliales el gen es inactivo.

Solución

a) Debemos diseñar un experimento que nos permita saber si un gen 
Ant es transcrito o inactivo en dos tipos de célula. Una posibilidad 
sería recurrir a un Northern. Aislamos el ARNm de las células epi
teliales y de las células de tejido muscular, y utilizamos la sonda 
que se nos proporciona. Si se observan bandas esto indicaría que 
existe en la célula el ARNm que codifica para el producto deter
minado por el gen Ant, y por tanto demostramos que es transcri
to. En caso contrario el gen es inactivo.
Otra posibilidad sería tratar el ADN del organismo con ADNasal, 
que destruiría el gen activo, con lo cual no aparecerían bandas tras 
la realización de un Southern.

b) Todas las células de un organismo, salvo excepciones, tienen el 
mismo contenido en ADN genómico, sin existir pérdida, ganancia 
o reestructuraciones del mismo. Por tanto, si realizamos un Sout
hern, en ambos casos se van a encontrar bandas de hibridación, ya 
que en ambos casos el gen Ant está presente.

199 .- De los resultados de un trabajo de investigación celular se ha 
descrito un determinado tipo de molécula de ARNm (ARNml), la cual 
puede detectarse en el citoplasma de células de hígado pero no en el 
de células de cerebro de rodaballo. Por otro lado existe otro tipo de 
molécula de ARNm (ARNm2) que se detecta en ambos tipos celulares. 
Se extrae cromatina de ambos tipos celulares por separado y se digie
re con una ADNasal. El ADN resultante de la digestión se híbrida con 
un ADNcl (fabricado a partir de ARNml) y con un ADNc2 (proceden
te de ARNm2), no encontrándose hibridación en ningún caso. En otra 
serie de experimentos se extraen los ARN nucleares de células de híga
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do y cerebro e independientemente se hibridan con ADNcl, encon
trándose hibridación en los ARN nucleares de células hepáticas.
¿Se esperaría encontrar hibridación entre los ARN nucleares de cerebro 
y la sonda ADNcl?

Solución

El ADN que codifica el ARNml y el que codifica ARNm2 son sensibles 
al tratamiento con ADNasal, luego ambos deben ser activos. Sin embar
go, el ARNml no se detecta en el citoplasma de las células de cerebro. 
Esto puede deberse a que el gen que codifica para ARNml esté bajo 
regulación post-transcripcional. Así, podemos suponer que cabría espe
rar hibridación entre el ARN nuclear del cerebro y la sonda ADNcl, ya 
que existiría el transcrito del gen en el núcleo, aunque este ARN sufra 
algún tipo de regulación post-transcripcional que impida su paso al 
citoplasma y su traducción.

200 .— Para conocer la secuencia nucleotídica de un segmento de ADN 
circular se digiere con una enzima de restricción: HindIII. Tras la diges
tión se obtienen dos fragmentos. Se determina la secuencia de uno de 
ellos marcando los extremos 5'con P. Los productos obtenidos en las 
distintas reacciones se someten a electroforesis en geles de poliacrila- 
mida y se autorradiografían obteniéndose los siguientes resultados:
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a) ¿Cuál es la secuencia de I?
b) ¿Cuál es la secuencia de II?
c) ¿Qué parte de la secuencia se podría deducir de la información 

dada en la siguiente figura:

HindIII: 3'-T T C G Ai A-5'
5'-A A G C T T-3'

d) Alinee los segmentos complementarios de ambas cadenas lo mejor 
que pueda. ¿Qué irregularidades observa?

Solución

a) Considerando que el extremo 5'está marcado y que una mayor 
migración en el gel indica un menor tamaño, podemos deducir la 
secuencia de I:

3'- A A C G G G G T C G C G T A TT C G A -5'

b) Para la cadena II el proceso es el mismo, quedando:

3'-ATACGCGGA C C C G T T T C G A -5'

c) Estudiando la secuencia específica que reconoce y corta la enzima 
HindIII podemos deducir los extremos de los fragmentos que han 
sido generados por ella. Por tanto es fácil deducir que los frag
mentos deben presentar extremos cohesivos protuberantes en 5'y 
de secuencia TCGA.

d) Para alinear los segmentos complementarios de ambas cadenas en 
primer lugar debemos dar la vuelta a uno de ellos. Una vez hecho 
esto, hay que enfrentarlas y buscar los extremos cohesivos, com
probando que el resto aparee correctamente. Llegando a:

3'-AACGGGGT C G C G T A T|T C G Á]-5'

5"-|a g c t|t t g c c c AGGCGCATA-3'
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De esta forma, además podemos comprobar que faltaba un nucleó- 
tido en la secuencia de ambas cadenas. En la cadena I es la citosina, 
al igual que en la cadena II.

201— En el año 2017 DC, una vez acabado el Proyecto Genoma Humano 
un genético molecular alienígena del planeta XYZ fue becado por el Con
sejo de Investigaciones Siderales, para realizar el estudio comparativo de la 
genética terrestre y la xyziana. Para comenzar eligió el gen de la beta-glo- 
bina, ya que conseguía una banda de hibridación en un Southern utilizan
do como sonda ADN de la beta-globina humana y el ADN xyziano. El 
experimento clave consistió en aislar ARN de núcleos de humanos y xyzia- 
nos. Ambos se separan por electroforesis en gel de agarosa y se los hizo 
hibridar con dos sondas distintas de ADN marcado radiactivamente.
Sonda 1: Una secuencia de 200 pb del intrón 2 del gen de la beta-globina 

humana.
Sonda 2: Un fragmento de ADN que lleva el exón 2 y parte del intrón 2 

de la beta-globina humana.

Los resultados son los siguientes:

1.5K 
b

0.65K 
b

Sonda 1

1.5K 
b

0.65K 
b

H

Sonda 2

¿Está bien diseñado el experimento?
a) ¿Qué conclusiones se pueden sacar del mismo?
b) ¿ Qué otro(s) experimento(s) se podría(n) hacer para apoyar dichas 

conclusiones?
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Solución

a) Con los resultados obtenidos, podemos llegar a una conclusión 
inequívoca. Pero en este tipo de experimento, no es conveniente 
trabajar con sondas de regiones intrónicas, porque los intrones son 
secuencias, que al no ser codificantes, pueden hibridar fácilmente 
con regiones inespecíficas de cualquier parte del ADN. Por lo tan
to la presencia de una banda en el ARN de xyzianos no nos daría 
información suficiente, ya que podría tratarse de una hibridación 
inespecífica. En este caso la ausencia de banda de 1.5 Kb con la 
sonda 1 no deja lugar a dudas, pero el experimento por si solo no 
es concluyente o definitivo.

b) Con la sonda 1 se obtiene una banda en humano, que es el ARN 
transcrito primario de humano. En xyziano no hay banda, luego no 
tienen el intrón 2 de la beta-globina. De la hibridación con la sonda 
2, vemos que hay dos tipos de ARN en humanos uno no procesado, 
de mayor tamaño, ya que contiene intrones, y otro ya procesado de 
menor tamaño. En xyzianos vemos que sólo hay una banda corres
pondiente al ARN ya procesado. Luego podemos concluir que estos 
alienígenas tienen el mismo gen de la beta-globina que los humanos, 
pero no tienen intrones en ese gen, porque de lo contrario saldría 
una banda a más de 0.65 Kb. (Sería interesante comprobar si ocurre 
lo mismo en el resto del genoma: una especie sin intrones).

c) Un experimento que se podría hacer es un Southern, hibridando 
con la sonda 2. Pero para ello debemos conocer bien las secuen
cias flanqueantes del gen de la beta-globina para digerir el ADN 
total con enzimas que corten el ADN en ambos extremos y no exis
tan sitios de restricción en el interior del gen. En ese caso los resul
tados esperados en una autorradiografía serían:

0.65 Kb

H X

1.5 Kb

Sonda 2

Con lo cual se confirmaría que en xyzianos no existen intrones en el 
gen de la beta-globina.
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Se terminó de imprimir este libro, en los 
talleres de Ingrasa, impresores en Cádiz, 

el día 16 de diciembre, festividad de 
San Ensebio, italiano de Cerdeña, 

que combatió el arrianismo, 
sufrió destierro, 
escribió cartas.








