
TEMA 4

LIGAMIENTO Y 
RECOMBINACIÓN



Cruzamientos de Bateson y Punnett
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Morgan y Sturtevant comenzaron a 
sospechar que aquellos genes que se 

encontraban en el mismo cromosoma y, 
especialmente, aquéllos estrechamente 

ligados no segregaban 
independientemente.

Los primeros
Mapas Genéticos



Comportamiento de los Cromosomas en Meiosis



Comportamiento de los Cromosomas en Meiosis

Entrecruzamiento: intercambio de ADN entre 
cromátidas no hermanas de cromosomas 

homólogos durante meiosis por un proceso de 
rotura y reunión que da lugar a la recombinación. 



PARALELISMO ENTRE GENES Y CROMOSOMAS 

En 1902 Walter Sutton y Theodor Boveri se percataron de 
que la segregación de los factores mendelianos (alelos) era 

consistente con la segregación de los cromosomas durante la 
meiosis

Los genes y los cromosomas ocurren en pares 

Tanto los alelos como los cromosomas homólogos segregan en la 
proporción 1:1 en los gametos

Genes distintos y pares distintos de cromosomas homólogos segregan 
independientemente



Los genes se encuentran en los cromosomas

Los postulados de Mendel tienen sentido si 
atendemos al comportamiento de los 

cromosomas en meiosis

El lugar que ocupa un gen en un cromosoma se 
denomina locus

Teoría Cromosómica de la Herencia

Demostrada por Thomas H. Morgan (1909) usando un mutante de 
Drosophila de ojos blancos 
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Progenie No 
Recombinante o 

Parental

No se produce 
ninguna 

combinación 
nueva de los 
dos rasgos 
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Genes No Ligados Genes Ligados

AaBb x aabb

AaBb

aabb

Aabb

AaBb

50% Recombinación [Intercromosómica] <50% Recombinación [Intracromosómica]



Además de la Progenie 
Parental, se da lugar a una 
Progenie Recombinante

Produce 
combinaciones 
nuevas de los 

dos rasgos 

Genes con Ligamiento 
Incompleto



Sturtevant: el estudio de la 
recombinación entre genes próximos 

permite conocer la distancia física 
(genética) entre ellos.

Mapas Genéticos

A mayor distancia, mayor probabilidad 
de entrecruzamiento y mayor 

Frecuencia de Recombinación.

La Frecuencia de Recombinación es 
proporcional a la distancia entre los 

genes. 

[1% FR = 1 Unidad de Mapa = 1 Centimorgan (cM)] 



Cálculo de la Frecuencia de Recombinación

Se corresponde con el porcentaje de progenie 
recombinante que se produce a partir de un 

cruzamiento. 

Progrenie Recombinante
Progrenie Total x 100FR=

8+7
55+53+8+7 x 100FR= = 12.2%

En el ejemplo anterior…



Acoplamiento y Repulsión

Acoplamiento (o configuración cis): alelos silvestres y 
mutantes están en cromosomas separados. 

Repulsión (o configuración trans): cada cromosoma porta 
un alelo silvestre y otro mutante.

A A a a
B B b b

A A a a
b b B B

[cis] [trans]



Los alelos recesivos, e y vg, de 2 genes ligados en Drosophila,
producen cuerpo negro y alas vestigiales respectivamente.

Cuando a las moscas de tipo común se les cruza con mutantes
doble recesivos los individuos de la F1 son dihíbridos en fase de

acoplamiento. Posteriormente el cruzamiento prueba de la F1
dio los siguientes resultados: 1930 tipo salvaje; 1888 negras-vestigiales;

412 negras y 370 vestigiales.

a) Calcule la distancia entre los loci e y vg.

Caso Práctico…

e vg

FR= 17%= 17um



Cruzamientos
de Morgan

+pr +vg x prpr vgvg

+pr+vg
prpr vgvg
+pr vgvg

prpr +vg

709 (1)
709 (1)
709 (1)
709 (1)

Esperados Observados

1338
1195
151
152

28362836
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> >
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Cruzamientos
de Morgan

+pr +vg x prpr vgvg

+pr+vg
prpr vgvg
+pr vgvg
prpr +vg

583 (1)
583 (1)
583 (1)

583 (1)

Esperados Observados

156
146
965

1065
23322332

F1

F2

> >
+ vg+ pr

++ vgvg x prpr ++ P
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Otro gen, situado entre los loci e y vg, tiene un alelo recesivo (cn)
que produce ojos de color cinabrio. Cuando moscas de fenotipo

salvaje se cruzan con moscas de fenotipo triple mutante, se
obtiene una F1 trihíbrida, que sometida a cruzamiento prueba,

dio los siguientes resultados: 664 salvajes; 652 negras-cinabrio-vestigiales;
72 negras-cinabrio; 68 vestigiales; 70 negras; 61

cinabrio-vestigiales; 4 negras-vestigiales y 8 cinabrio.

b) Calcule la distancia de mapa entre los tres genes.

Caso Práctico…

e vg

FR= 8.9% FR= 9.5%

cn

18.4 um



Caso Práctico…

e vg

FR= 8.9% FR= 9.5%

cn

18.4 um

e vg

FR= 17%= 17um

¡Las distancias entre e y vg calculadas en los dos casos 
anteriores no coinciden!



Inexactitud de los Mapas de Ligamiento

a c

FR a-b FR b-c

b

FR a-c

Las distancias de mapa no son completamente aditivas.

FR a-c = FR a-b + FR b-c

Peor estima [no detección 
de entrecruzamientos] Mejor estimación



Mapas Genéticos de Tres Puntos

Dados tres genes a, b, c...

Queremos conocer el orden de los mismos y la 
distancia entre ellos. 

AaBbCc x aabbcc

(*) Cruzamiento de prueba con un individuo triheterocigoto. 



Mapas Genéticos de Tres Puntos

AaBbCc x aabbcc

a b c

a b c
X

Desconocemos el 
orden de los genes en 

los cromosomas

a B c

A b C
a b C

A B c
a B C

A b c

a b c

A B C



Mapas Genéticos de Tres Puntos

Fenotipos posibles en la descendencia

Fenotipo Nº Individuos

Abc 230

aBC 237

ABc 82

abC 79

AbC 200

aBc 195

abc 44

ABC 42
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Cromosoma del 
Triheterocigoto

Cromosoma del Triple 
homocigoto

Mapas Genéticos de Tres Puntos

¿Qué Fenotipos (gametos) son los más 
frecuentes?

¿Qué Fenotipos (gametos) son los menos 
frecuentes?

Los formados sin 
entrecruzamiento 

[Parentales]

Los formados con 
entrecruzamiento [Dobles 

Recombinantes]



Mapas Genéticos de Tres Puntos

Fenotipos posibles en la descendencia

Abc
aBC

230
237 42.1%

ABc
abC

82
79 14.5%

AbC
aBc

200
195 35.6%

abc
ABC

44
42 7.8%

PARENTALES

RECOMBINANTES 
SENCILLOS

DOBLES 
RECOMBINANTES 



Determinando el Orden de los Genes

a B C

A b c

Orden de los alelos parentales sin 
recombinación



Determinando el Orden de los Genes

Orden de los genes en los dobles 
recombinantes

a B C

A b c

a b C

A B c

B a C

b A c

B A C

b a c

7.8%
44
42

abc
ABC
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Mapas Genéticos de Tres Puntos

Abc
aBC

230
237

467
42.1%

ABc
abC

82
79

161
14.5%

AbC
aBc

200
195

395
35.6%

abc
ABC

44
42

86
7.8%

PARENTALES

RECOMBINANTES 
SENCILLOS

DOBLES 
RECOMBINANTES 

161 + 86
1109 x 100FRb-a= = 22.3%

395 + 86
1109 x 100FRa-c= = 43.4%

b A c

B a C

22.3 43.4





Basado en Genes Basado en Marcadores Moleculares



COEFICIENTE DE COINCIDENCIA: proporción entre los 
entrecruzamientos dobles observados y los esperados.

Mapas Genéticos de Tres Puntos

INTERFERENCIA: grado con que un
entrecruzamiento interfiere con entrecruzamientos adicionales.

[I= 1-Coeficiene de Coincidencia]

Entrecruzamientos Dobles Observados
Entrecruzamientos Dobles Esperados

CC =

Prob. Entrecruzamiento a-b 
Prob. Entrecruzamiento b-c 

Progenie Total 

X

X



Coeficiente de Coincidencia

Prob. Entrecruzamiento a-b = 0.223 

Prob. Entrecruzamiento b-c = 0.434

Progenie Total = 1109  

107.3

X

X

Entrecruzamientos Dobles Observados
Entrecruzamientos Dobles Esperados

CC = =
107.3

86
= 0.80

Interferencia

I = 1 – Coeficiente de Coincidencia = 1 – 0.80 = 0.20



COEFICIENTE DE COINCIDENCIA MAYOR QUE 1: un 
entrecruzamiento aumenta la probabilidad de que 

ocurra otro entrecruzamiento cercano. La Inferencia es 
negativa.

Mapas Genéticos de Tres Puntos

INTERFERENCIA COMPLETA: no hay progenie con 
entrecruzamiento doble. El CC es 0.

I= 1


