burcrio 1
Vengono incrociati due ceppi di E. coli:

Hfr — metthistphe- X F~ — met his phet

E noto che met™ entra nel ricevente (F~) per ultimo; quindi si selezionano i ricombinanti per met*e si saggiano per la
presenza dei marcatori his™ e phe ™. Di ciascun tipo si trovano:

metthistphe~ 400
metthistphe® 4
met " his phet 80
metthis~phe~ 205

1. Stabilire lordine dei 3 geni e calcolare le distanze di mappa in unita di ricombinazione.
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7 mutanti nel gene rll del fago T1 sono stati testati per complementazione del ceppo E. coli K(A). | risultati del test di
complementazione sono indicati nella tabella di sinistra dove: + = lisi e — 2 assenza di lisi.

1. Quanti gruppi di complementazione si possono identificare?
2. E possibile ipotizzare che tutte e 7 le mutazioni siano puntiformi? Spiegare perché.

Gli stessi mutanti sono stati testati per ricombinazione con 4 delezioni. | risultati sono indicati nella tabella di destra.

3. Disegnare la mappa genetica e 'estensione dei gruppi di complementazione.

a/blc|dje|f|g 1 2 3 4
a | - |+ |+ |+ |+ - - a|-|-|4+
b -+ -+ o+ o+ b + + - | -
c -+ - -+ c |+ + | + | -
d -+ o+ 4 d | + + |- |+
e - -]+ e + - + | -
f - - fl-|-|+]-
g - g - +  +  +
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1. Quanti gruppi di complementazione si possonao identificare?
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2. E possibile ipotizzare che tutte e 7 le mutazioni siano puntiformi? Spiegare perché.
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3. Disegnare la mappa genetica e ’'estensione dei gruppi di complementazione.
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Sono stati condotti degli esperimenti di coniugazione interrotta su 3 ceppi di un batterio E. coli Hfr protrotrofo su
batteri F~ auxotrofi. | risultati sono riportati di seguito:

* Hfrl: lac+(3'); gal’f(l(}'); his* (19!); [arg*; xyl*; ilv*t]*(35); thr+(67’)
* Hfr2: his+(8’); [arg™; xylt; ilv*]*(24'); thr*(56); lac+(90'); gal*(‘)?’)
« Hfr3: gal*(7");lac*(14); thr*(48'); [arg™; xyl*; ilv*]*(80"); his*(96')

* 2> [arg™; xyl*; ilv*] & una regione cromosomica in cui lordine dei 3 geni non & determinabile con gli esperimenti di

’

coniugazione interrotta.

1. Disegnare la mappa dei geni sul cromosoma circolare di E. coli. Indicare la posizione degli Hfr e la direzione di
trasferimento di ciascuno di essi.

2. Come si potrebbe mappare la zona [arg™; xyl™; ilv™]| e quale Hfr utilizzeresti? -
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1. Disegnare la mappa dei geni sul cromosoma circolare di E. coli. Indicare la posizione degli Hfr e la direzione di
trasferimento di ciascuno di essi.
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2. Come sipotrebbe mappare la zona [arg™; xyl™; ilvt] e quale Hfr utilizzeresti?

O-)o,, moppone A Zown ["’7*/ "‘/£+,' ”(’V'+J ™ M &ofu, A M‘nm' Lo % WMV;,_N
¢ hrione di mcominante . Im /;A.oa/t’w(pm_ v s o

CoMlvC-AZIONE

\H&sz X F— L w@.um« 6((/) ”Wﬂi\r tl&n+



a"fl—ﬁv.?,/‘ﬂ 4 .
Considerando la seguente mappa batterica con 2 hfr integrati, in cui le frecce indicano la direzione dell’ingresso degli

hfr nelle cellule F di genotipo:
ilv-[met™;trp~larg”

Viene effettuata una mappatura per ricembinazione per mappare met e trp.
* Indicare quale dei 2 hfr & quello piu appropriato per la mappatura, quale marcatore si utilizza per questa

marcatura. Inoltre, indicare sulla mappa le posizioni e le distanze dei geni rispetto alla selezione effettuata
considerando i genotipi ex-coniuganti.

HRF1
XtmetttrpT - 275 s
Xtmetttrp~ - 5
Xtmet~trpT - 35
Xtmet~trp~ — 85

arg+
[met+; trp+]

ilv+

/ HFR2
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Srozio 5.

In un esperimento di trasduzione con fagi P1 i batteri utilizzati sono:
« Donatori: synPtsupM™*trpZ™*
* Riceventi: synP~supM ™ trpZ~

La selezione dei batteri viene fatta per supM ™ e produce i seguenti risultati:

48 — supM*tsynPttrpZ*

120 - supM*synP*trpZ~

500 - supMtsynP~trpZ~
0 - supM*tsynP trpZ*

Determinare:
1. Ordine dei geni.
2. Quale ¢ la frequenza di co-trasduzione dei geni?

SVOLLiMENTO.

1. Ordine dei geni.
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2. Quale € lafrequenza di co-trasduzione dei geni?
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In un esperimento di trasduzione generalizzata i fagi vengono raccolti da un ceppo donatore di E. coli di genotipo:
phet glyTthr*. Questi vengono usati per trasdurre un ceppo di E. coli ricevente di genotipo: phe gly thr™.

La popolazione di batteri trasdotti viene piastrata su un terreno contenente glicina e fenilalanina; da questo
piastramento si ottengono 400 colonie. Delle 400 colonie nessuna cresce su un terreno minimo, 100 crescono su un
terreno minimo con l'aggiunta di fenilalanina senza glicina e 48 crescono su un terreno minimo con glicina (senza
fenilalanina).

* Indicare i genotipi delle colonie ottenute
« Costruire la mappa genica e calcolare le frequenze di co-trasduzione.

SVOLLIMENTO

* Indicare i genotipi delle colonie ottenute
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* Costruire la mappa genica e calcolare le frequenze di co-trasduzione.

io— M oo 047— &M 1: OMMM ,e'gwﬁ% aé,' ,y”_, ﬁ,, %‘(jﬂ A oe[w/(oww E, FEQuey 2€ D)
co - TRASOU z(ONE zlﬂ.,, A g,ov(_ pon cuw Ao W b rcbzome () £ 7& Ml dur Y atl
FREQuerze DI co-TRASDURIONE:

Avt‘w_tfb:‘= n* colonie *’""4‘1“‘3 O+ {48 - 0,41 — 12.7,
AL

or 400

+ "’ w bthnta +
J that-ghy =—z‘_“‘::; 1. 0t10° _ 0,35 —526%
400



03.9. M%uw &am JAU\& [7\,{‘2%;}»\» @ %)’(1;7-)(,&_“ f\l\l {11_%).0)4 MM WW JL tha <
s Monkons do ph in 2 mods:

1) fl"‘ ?,{)’ 'f‘"‘
)tk tehe

1
t

Q‘M’ Mn MW'Z-AGOWL "’L‘JWQ“4A’MW%0LIM"—

%‘/’L o~ //J(&*f-; mon L o AT 5



a Mﬂ Mﬂ harte o coinoliton, ,6« WL MZLZ«) D
WM% Ao W"é 2 Lowtsny- ovr wolo nille  sconds ,-74,92&4» {ﬂmﬁ' /.
1% potre ptaLoa /‘MA‘ con ¢ Crotsg - oL M Mo v W piw WL!

—
yd — N

7 \

/ \\
/,

A g conlnle.

PAPPA -

the & g nicim o g (25%) che o pha (122)

Bu YA

P

298,

Ay M
the



