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ВСТУП 

Вміння розв’язувати задачі є невід’ємною частиною успішного 

опанування студентами класичної генетики. Студенти мають засвоїти 

термінологію та алгоритми розв’язання задач та набути навичок само-

стійного їх вирішення та правильного оформлення. Дані вказівки при-

свячені розділу «Зчеплене успадковування». Відомо, що закони Мен-

деля, як і будь-які інші, мають межі свого застосування. Причинами 

обмеження їх дії є нерепрезентативна вибірка, диференційна вижива-

ність генотипів, залежність прояву генів від довкілля, взаємодія неале-

льних генів, успадковування зчеплене зі статтю, позахромосомне ус-

падковування, зчеплене успадковування. 

Як показує досвід, тема «Зчеплене успадковування» викликає у 

студентів певні труднощі, перш за все, через необхідність усвідом-

лення того, що за тригібридного аналізуючого схрещування фенотип 

гібриду визначається гаметою аналізованої гетерозиготи і тому мож-

ливий спрощений запис з використанням лише генотипу гамет гетеро-

зиготи. По-друге, при розрахунку коінциденції студенти плутаються з 

розрахунком очікуваної частоти подвійних гетерозигот, не беручи до 

уваги, що одночасне здійснення двох подій є добутком вірогідності 

здійснення кожної окремої події, тобто добутком частот одинарних 

кросинговерів, й забуваючи при цьому, що алгебраїчні дії слід викону-

вати не з відсотками, а з долями одиниці.  

Ще однією проблемою є розвиток у студентів просторового мис-

лення. Розв’язання задачі на зчеплене успадковування є повним лише 

у випадку складання генетичної карти (схеми розташування алелів 

аналізованих генів на кожній з гомологічних хромосом). Допомогти 

студентам опанувати зазначений розділ покликані дані рекомендації. 

При підготовці представлених рекомендацій використана інфор-

мація (генетичні карти окремих об’єктів) з загальнодоступних джерел.  
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ЗЧЕПЛЕНЕ УСПАДКОВУВАННЯ 

Теоретичні відомості. Зчеплене успадковування є однією з при-

чин відхилень від формул менделівського розщеплення. Суть у тому, 

що незалежне розходження неалельних генів у різні гамети за мейоти-

чного поділу клітин не завжди можливе і чимало генів успадковується 

сумісно, тобто зчеплено. Якщо гени містяться в різних хромосомах, то 

вони розподіляються по гаметах у повній відповідності з розходжен-

ням хромосом у мейозі. Однак генів значно більше, ніж хромосом. У 

людини нараховують більше 30 тис. структурних генів на 23 парах го-

мологічних хромосом, отже в одній хромосомі можуть знаходитися со-

тні генів. Цим пояснюється той факт, що чимало генів можуть успад-

ковуватися разом, тобто як один ген. 

Гени, що належать одній хромосомі, складають одну групу зчеп-

лення. Кількість груп зчеплення у диплоїда мусить дорівнювати кіль-

кості пар хромосом або (що одне і те ж) кількості хромосом гаплоїд-

ного набору. Вказане повністю підтвердилося в дослідах з усіма вивче-

ними у цьому відношенні організмами. 

Явище зчеплення ознак (генів) відкрили в 1906 р. В. Бетсон і 

Р. Пеннет, пізніше цим питанням займався цитолог У. Сеттон. Проте 

розкриття суті даного явища стало можливим завдяки працям Т. Мор-

гана та його співробітників (А. Стертевант, Г. Меллер, К. Бріджес). За-

кономірності зчепленого успадкування викладені у створеній цими 

вченими хромосомній теорії спадковості.  

Основні положення хромосомної теорії спадковості та їх тлума-

чення, необхідні для вирішення задач:  

 Гени локалізуються в хромосомах. Кожний ген у хромосомі зай-

має певну ділянку – локус.  

 Гени в одній хромосомі згідно з хромосомною теорією розташо-

вані лінійно (по довжині хромосоми).  

 Гени, локалізовані в одній хромосомі, зазвичай, успадковуються 

разом і складають одну групу зчеплення.  

 Алельні гени локалізовані в певних ділянках гомологічних хро-

мосом, тому групу зчеплення складають дві гомологічні хромосоми.  

Отже, на основі принципу гомологічності хромосом, кількість 

груп зчеплення звичайно відповідає кількості пар хромосом (гаплоїд-

ній кількості хромосом каріотипу). Наприклад, у дрозофіли 

(Drosophila melanogaster Meigen) диплоїдний набір – 8 хромосом і 4 

групи зчеплення, у людини (Homo sapiens L.) 46 хромосом і 23 групи 
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зчеплення, у кукурудзи (Zea mais L.) – 20 хромосом і 10 груп зчеп-

лення. Таке співвідношення кількості груп зчеплення і гаплоїдного на-

бору хромосом повністю простежується у гомогаметної статі і дещо не 

збігається у гетерогаметної статі цього ж виду організмів. 

При розв’язанні задач щодо визначення кількості груп зчеплення 

звичайно приймається до уваги диплоїдний набір хромосом, характер-

ний для того чи іншого виду без урахування статі. З метою полегшення 

розв’язування задач використовують особливий запис генотипу, який 

дає можливість відокремити зчеплені ознаки від ознак, гени яких зна-

ходяться в різних хромосомах. Наприклад, генотип дигетерозиготи 

АаВb можна записати як АВ//аb або Ab//aB. 

З одного боку паралельних ліній, які символізують гомологічні 

хромосоми, записують комбінації генів, успадковані організмом від 

матері, а з іншого – від батька. В особини з генотипом AB//ab утворю-

ються два типи гамет: некросоверні, тобто такі, що містять батьківські 

сполучення алелів (АВ, аb) і кросоверні, які внаслідок кросинговеру 

містять нові, порівняно з батьківськими, комбінації алелів (Ab, aB). Ча-

стота кросинговеру між певними генами прямо пропорційна відстані 

між ними і вимірюється в умовних одиницях – сантиморганах. Один 

сантиморган – це відстань між генами, за якої кросинговер відбува-

ється з частотою 1 %. Кількісно частота кросинговеру між даними ге-

нами дорівнює відсоткові кросоверних особин, отриманих внаслідок 

аналізуючого схрещування, або відсоткові кросоверних гамет, які 

утворює гетерозиготна батьківська особина. 

Отже, при повному зчепленні дигетерозиготний організм проду-

кує два типи гамет, а при неповному зчепленні – чотири типи гамет. 

Наприклад, дигетерозиготний організм з генотипом аb//АВ (за умов не-

повного зчеплення) може продукувати чотири типи гамет: АВ, аb, Аb, 

аВ. Гамети типу Аb і аВ утворилися внаслідок кросинговеру, тобто між 

хроматидами гомологічних хромосом відбувся обмін певними ділян-

ками, що призвело до рекомбінації генетичного матеріалу і появи від-

мінного від вихідної форми сполучення генів. Кожна із утворених в 

результаті кросинговеру хроматид (надалі – самостійні хромосоми) по-

трапляє в окрему гамету і утворюється чотири їх типи. Проте, співвід-

ношення цих гамет на відміну від вільного комбінування буде нерів-

ним. Частота кросинговеру прямо пропорційна відстані між генами в 

групі зчеплення: чим далі розташовані один від одного гени, тим час-

тіше спостерігається кросинговер. Отже, чим більша відстань між ге-

нами в групі зчеплення, тим вища ймовірність перехресту і утворення 
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кросоверних гамет і навпаки. Тому кількість некросоверних гамет зав-

жди більше, ніж кросоверних. Тобто частота утворення кросоверних 

(рекомбінантних) гамет завжди складає менше 50 %. Особини, що ро-

звиваються з кросоверних (рекомбінантних) гамет, називають кросо-

верами (або рекомбінантами). Виникають рекомбінантні особини з та-

кою самою ймовірністю, як і кросоверні гамети. Особини, що розвива-

ються з некросоверних гамет, називають некросоверами (нерекомбіна-

нтами). Для визначення відстані між генами використовують винят-

ково аналізуюче схрещування, тобто схрещування з гомозиготним за 

рецесивними ознаками організмом. При такому схрещуванні процент 

рекомбінантів дорівнює як частоті кросоверних гамет, так і відстані 

між відповідними генами. Наприклад, від аналізуючого схрещування 

дигетерозиготи одержано 12 % кросоверів. Це означає, що дигетерози-

гота утворила 12 % кросоверних гамет і що відстань між генами А і В 

(а також а і b, А і b, а і В) становить 12 % або 12 сантиморганів.  

Для розрахунку відносної відстані між генами, які локалізовані в 

одній хромосомі, використовують формулу: 

, 

де X – процент кросоверів від аналізуючого схрещування; (а+с) – кіль-

кість кросоверів; n – загальна кількість нащадків. При розв’язуванні 

задач на зчеплене успадкування слід пам’ятати, що у самця дрозофіли 

(Drosophila melanogaster Meigen), самки шовковичного шовкопряда 

(Bombyx mori L.) кросинговер не відбувається. 

Приклади розв’язання задач 

Задача 1. На певному генетичному фоні у гороху домінантний 

алель Wlo детермінує нормальний восковий наліт, а рецесивний алель 

wlo обумовлює відсутність нальоту на верхній поверхні листочків. Ген 

Lm в рецесивному стані скорочує довжину міжвузля. Ген Lt у рецеси-

вному стані збільшує ширину боба. Гени розташовані в 6-й хромосомі 

гороху у зазначеній послідовності. Відстань між генами Wlo і Lm 6 са-

нтиморганід, між генами Lm і Lt – 29 сантиморганід. Скільки рослин і 

яких фенотипових класів буде серед 1000 нащадків від аналізуючого 

схрещування тригетерозиготи з нормальним восковим нальотом, нор-

мальною довжиною міжвузля і нормальною шириною боба (Wlo Lm Lt 

// wlo lm lt). 

Розв’язання: 
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Від аналізуючого схрещування тригетерозиготи отримаємо 8 фе-

нотипових класів: 

Типи гамет 
Генотипи 

гамет 
Пояснення 

Кількість рослин та їх 

фенотип 
некросове-

рні гамети 

Wlo Lm Lt Загальна частка некросоверів 

складе 65 % (згідно умов задачі 

відстань між крайніми генами 

складає 6+29=35 %, це сумарна 

частка кросоверних гамет), а 

частка кожного з класів – по 

32,5 %.  

325, з нормальним воско-

вим нальотом, нормаль-

ною довжиною міжвузля 

і нормальною шириною 

боба 

wlo lm lt 325, без воскового на-

льоту, коротким міжвуз-

лям і широким бобом 

гамети з 

подвійним 

кросинго-

вером 

Wlo lm Lt Частота подвійних кросоверів 

дорівнює добутку вірогідності 

здійснення кожного з одинар-

них кросинговерів, переведе-

ному у відсотки,  тобто 

0,06*0,29 *100 % =1,7 %. Оскі-

льки кросинговер є симетрич-

ним процесом, то кількість ко-

жного типу подвійних кросо-

верів складе 0,85 % (1,7/2=0,85)  

8-9 (8,5), з восковим на-

льотом, коротким міжву-

злям і нормальним бобом 

wlo Lm lt 8-9 (8,5), без воскового 

нальоту, з нормальним 

міжвузлям і широким бо-

бом 

кросоверні 

гамети за 

ділянкою 

Wlo Lm 

wlo Lm Lt Відстань між генами Wlo і Lm 6 

сантиморганід з умови задачі, 

отже сумарна частка кросовер-

них гамет за даною ділянкою 

складе 6–0,85=5,15 %, а частота 

кожного типу кросоверних га-

мет складе по 2,575 % (5,15/2 

=3) 

25-26 (25,75), без воско-

вого нальоту, з нормаль-

ною довжиною міжвузля 

і нормальною шириною 

боба 

Wlo lm lt 25-26 (25,75), з восковим 

нальотом, коротким між-

вузлям і широким бобом 

кросоверні 

гамети за 

ділянкою 

Lm Lt 

Wlo Lm lt Відстань між генами Lm і Lt  29 

сантиморганід з умови задачі, 

отже сумарна частка кросовер-

них гамет за даною ділянкою 

складе 29–0,85=28,15 %, а кіль-

кість кожного типу кросовер-

них гамет складе по 14,5 % 

(28,15/2 =14,08 %).  

141, з восковим нальо-

том, нормальним міжвуз-

лям і широким бобом 

wlo lm Lt 141, без воскового на-

льоту, з коротким міжву-

злям і нормальним бобом 

Разом 1 000 

 

Задача 2. На певному генетичному фоні у гороху ген Lm в реце-

сивному стані скорочує довжину міжвузля. Ген Lt у рецесивному стані 
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збільшує ширину боба. Алель Pl детермінує чорний насіннєвий руб-

чик, алель pl – білий. Гени розташовані в 6-й хромосомі гороху у за-

значеній послідовності. Схрестили рослину з чорним насіннєвим руб-

чиком і широким бобом і нормальною довжиною міжвузля з рослиною 

з білим насіннєвим рубчиком, нормальною шириною боба, скороче-

ним міжвузлям. В аналізуючому схрещуванні гібридів F1 отримали на-

ступне розщеплення: 

22 рослини з чорним насіннєвим рубчиком, нормальною шири-

ною боба і довжиною міжвузля; 

78 рослин з чорним насіннєвим рубчиком, нормальною шириною 

боба і укороченим міжвузлям; 

256 рослин з чорним насіннєвим рубчиком, широким бобом і но-

рмальною довжиною міжвузля; 

138 рослин з чорним насіннєвим рубчиком, широким бобом і уко-

роченим міжвузлям; 

151 рослина з білим насіннєвим рубчиком, нормальною шириною 

боба і довжиною міжвузля; 

261 рослина з білим насіннєвим рубчиком, нормальною шириною 

боба і укороченим міжвузлям; 

72 рослини з білим насіннєвим рубчиком, широким бобом і нор-

мальною довжиною міжвузля; 

19 рослин з білим насіннєвим рубчиком, широким бобом і укоро-

ченим міжвузлям. 

Всього 997 рослин. 

Визначте порядок розташування генів та відстань між ними. 

Розв’язання: 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) забарвлення насіннєвого рубчику – ширина боба (гени Pl та Lt):  

В Fa спостерігалося розщеплення на 4 фенотипових класи:  

чорний насіннєвий рубчик, нормальна ширина боба: 22+78=100 

рослин;  

чорний насіннєвий рубчик, широкий біб: 256+138=394 рослини; 

білий насіннєвий рубчик, нормальна ширина боба: 151+261=412 

рослин; 

білий насіннєвим рубчик, широкий біб: 72+19=91 рослина. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – Pl Lt та pl lt, процент кросинговеру між генами Pl - Lt: (100 + 
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91) : 997 × 100 % = 19,2 %, гетерозигота за даною ділянкою входить у 

схрещування у стані відштовхування.  

2) ширина боба – довжина міжвузля (гени Lt і Lm): 

нормальна ширина боба і довжина міжвузля: 22+151=173 рос-

лини; 

нормальна ширина боба і укорочене міжвузля: 78+261=339 рос-

лин; 

широкий біб і нормальна довжина міжвузля: 256+72=328 рослин; 

широкий біб і укорочене міжвузля: 138+19 157 рослин. 

Ознаки успадковуються зчеплено, кросоверні класи – Lt Lm та lt lm, 

процент кросинговеру між генами Lt -Lm: (173+157) : 997 × 100 % = 

33,1 %, гетерозигота за даною ділянкою входить у схрещування в стані 

відштовхування.  

3) забарвлення насіннєвого рубчику – довжина міжвузля (гени Pl 

і Lm): 

чорний насіннєвий рубчик, нормальна довжина міжвузля: 

22+256=278 рослин;  

чорний насіннєвий рубчик, укорочене міжвузля: 78+138=216 ро-

слин; 

білий насіннєвий рубчик, нормальна довжина міжвузля: 

151+72=223 рослини; 

білий насіннєвим рубчик, укорочене міжвузля: 261+19=280 рос-

лин. 

Ознаки успадковуються зчеплено, кросоверні класи – Pl lm та pl Lm, 

процент кросинговеру між генами Pl - Lm: (216+223) : 997 × 100 % = 

44,0 %, гетерозигота за даною ділянкою входить у схрещування у стані 

притягнення. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами Pl та Lm (44 %). Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку: Pl Lt Lm.  

Видно, що порушено правило адитивності: Pl Lm = Pl Lt + Lt Lm 

= 19,2+33,1 = 52,3 % ≠ 44 %. Це порушення пов’язане з тим, що при 

визначенні процента кросинговеру між генами Pl та Lm не були врахо-

вані подвійні кросовери. Гамети Pl Lt Lm та pl lt lm були утворені в 

результаті подвійного кросинговеру. Процент подвійних кросоверів = 

(22 + 19) : 997 × 100 % = 4,11 %. Відстань між генами Pl та Lm з ураху-

ванням подвійних кросоверів: 44 % + (2 × 4,11 %) = 52,3 %. Додавання 

подвоєної частоти подвійних кросоверів обумовлене тим, що кожний 
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подвійний кросовер одночасно відбувається в кожній з ділянок одина-

рних кросоверів. 

Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за генами Pl Lt та Lt 

Lm гетерозигота входить у схрещування в стадії відштовхування, а за 

генами Pl Lm – у стадії притягнення. Отже, на одному з гомологів роз-

ташовані алелі Pl lt lm, а на іншому – pl Lt Lm; таким чином, хромосо-

мну карту гібрида F1 можна записати наступним чином:  

Pl lt lm // pl Lt Lm 

ІІІ. При зчепленні генів ми можемо спостерігати явище ДНК-ін-

терференції – зміну ймовірності проходження одного кросинговеру 

при проходженні іншого. Ступінь ДНК-інтерференції оцінюється за 

допомогою коефіцієнта коінциденції C. Коефіцієнт коінцидеції – це 

співвідношення теоретичної ймовірності проходження кросинговеру 

до експериментального: 

 

С =  
фактична частка подвійних кросоверів 

теоретично очікувана частка подвійних кросоверів 

 

Якщо C<1 – то ДНК-інтерференція позитивна, тобто ймовірність 

проходження одного кросинговеру зменшує ймовірність проходження 

іншого. Якщо C > 1, ми спостерігаємо негативну ДНК-інтерференцію, 

тобто проходження одного кросинговеру збільшує ймовірність прохо-

дження другого кросинговеру у сусідній точці. Якщо C = 1, ДНК-інте-

рференція не спостерігається. 

Для розрахунку теоретично очікуваних подвійних кросоверів 

треба перемножити ймовірність кросинговеру між відповідними па-

рами генів. У даному випадку теоретично очікувана частота подвійних 

кросоверів = частота кросоверів Pl Lt × частоту кросоверів LtLm  = 

(0,192 × 0,331) × 100 % = 6,36 %, фактична частка подвійних кросоверів 

4,11 %, отже, С = 4,11/6,36 = 0,65. Таким чином, C < 1, а значить, ми 

спостерігаємо позитивну ДНК-інтерференцію. 

 

Задача 3. На певному генетичному фоні у гороху домінантний 

алель Wlo детермінує нормальний восковий наліт, а рецесивний алель 

wlo обумовлює відсутність нальоту на верхній поверхні листочків. Ген 

Lm в рецесивному стані скорочує довжину міжвузля. Ген р у рецесив-

ному стані приводить до фрагментації пергаментного шару внутріш-
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ньої поверхні стулок, домінантний алель Р приводить до сильного ро-

звитку пергаментного шару. Проведіть генетичний аналіз результатів 

аналізуючого схрещування тригетерозиготи wlo lm P // Wlo Lm p: 

Wlo Lm Р –  23 

Wlo Lm p – 445 

Wlo lm P –   27 

Wlo lm p –     1 

wlo Lm p –    36 

wlo lm P –   451 

wlo lm р –     18 

Всього 1001 рослина. 

Розв’язання: 

Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) наявність воскового нальоту – довжина міжвузля (гени Wlo і 

Lm): 

наявність воскового нальоту, нормальна довжина міжвузля – 

468 рослин;  

наявність воскового нальоту, укорочене міжвузля – 28 рослини; 

відсутність нальоту на верхній поверхні листочків, нормальна до-

вжина міжвузля – 36 рослин; 

відсутність нальоту на верхній поверхні листочків, укорочене мі-

жвузля – 469 рослин. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – Wlo lm і wlo Lm, процент кросинговеру між генами Wlo - Lm: 

(28 + 36) : 1001 × 100 % = 6,4 %, гетерозигота за даною ділянкою вхо-

дить у схрещування у стані притягнення. 

2) довжина міжвузля – тип пергаментного шару внутрішньої по-

верхні стулок (гени Lm і Р): 

нормальна довжина міжвузля, сильний розвиток пергаментного 

шару – 23 рослини; 

нормальна довжина міжвузля, фрагментація пергаментного шару 

внутрішньої поверхні стулок – 481 рослина; 

укорочене міжвузля, сильний розвиток пергаментного шару – 478 

рослин; 

укорочене міжвузля, фрагментація пергаментного шару внутріш-

ньої поверхні стулок – 19 рослин. 
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Кросоверні класи – Lm Р і lm р, процент кросинговеру між генами 

Lm - Р: (23 + 19) : 1001 × 100 % = 4,2 %, гетерозигота за даною ділянкою 

входить у схрещування у стані відштовхування. 

3) наявність воскового нальоту – тип пергаментного шару внутрі-

шньої поверхні стулок (гени Wlo і Р): 

наявність воскового нальоту – сильний розвиток пергаментного 

шару – 50; 

наявність воскового нальоту, фрагментація пергаментного шару 

внутрішньої поверхні стулок – 446; 

відсутність нальоту, сильний розвиток пергаментного шару – 

451; 

відсутність воскового нальоту, фрагментація пергаментного 

шару внутрішньої поверхні стулок – 54. 

Кросоверні класи – Wlo Р і wlo р, процент кросинговеру між ге-

нами Wlo - Р: (50 + 54) : 1001 × 100 % = 10,4 %, гетерозигота за даною 

ділянкою входить у схрещування в стані відштовхування. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами Wlo і Р (10,4 %). Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку: Wlo Lm Р. Порушено правило ади-

тивності: 6,4+4,2 = 10,6 ≠ 10,4. Потрібно врахувати % подвійних кро-

соверів: (1+0) : 997 × 100 % = 0,1 %. Відстань між генами Wlo і Р з 

урахуванням подвійних кросоверів: 10,4 % + (2 × 0,1 %) = 10,6 %. До-

давання подвоєної частоти подвійних кросоверів обумовлене тим, що 

кожний подвійний кросовер одночасно відбувається в кожній з ділянок 

одинарних кросоверів. 

Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за генами Lm Р та Wlo 

Р гетерозигота входить у схрещування у стадії відштовхування, а за 

генами Wlo Lm – у стадії притягнення. Отже, на одному з гомологів 

розташовані алелі Wlo lm р, а на іншому – wlo Lm Р; таким чином, хро-

мосомну карту гібрида F1 можна записати наступним чином:  

Wlo lm р // wlo Lm Р 

 

Задача 4. На певному генетичному фоні у гороху домінантний 

алель Wlo детермінує нормальний восковий наліт, а рецесивний алель 

wlo обумовлює відсутність нальоту на верхній поверхні листочків. Ген 

Lm в рецесивному стані скорочує довжину міжвузля. Ген R обумовлює 

гладеньку форму насіння, а рецесивний алель r – зморшкувате насіння. 
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Проведіть генетичний аналіз результатів аналізуючого схрещування 

тригетерозиготи Wlo wlo Lm lm R r: 

Wlo Lm R – 73 

Wlo Lm r – 23 

Wlo lm R –   4 

Wlo lm r –    1 

wlo Lm R –   7 

wlo Lm r –    2 

wlo lm R –   75 

wlo lm r –    26 

Розв’язання: 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) наявність воскового нальоту – довжина міжвузля (гени Wlo і 

Lm): 

наявність воскового нальоту, нормальна довжина міжвузля – 

96 рослин;  

наявність воскового нальоту, укорочене міжвузля – 5 рослин; 

відсутність воскового нальоту, нормальна довжина міжвузля – 

9 рослин; 

відсутність воскового нальоту, укорочене міжвузля – 101 рос-

лина. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – Wlo lm і  wlo Lm процент кросинговеру між генами Wlo - Lm: 

(5+9) : 211 × 100 % = 6,6 %, гетерозигота за даною ділянкою входить у 

схрещування у стані притягнення. 

2) довжина міжвузля – форма насіння (гени Lm і R): 

нормальна довжина міжвузля, гладеньке насіння (Lm R) – 80 рос-

лин; 

нормальна довжина міжвузля, зморшкувате насіння (Lm r) – 

25 рослин; 

укорочене міжвузля гладеньке насіння (lm R) – 79 рослини; 

укорочене міжвузля зморшкувате насіння (lm r) – 27 рослин. 

3) наявність воскового нальоту – форма насіння (гени Wlo і R): 

наявність воскового нальоту, гладеньке насіння (Wlo R) – 77 рос-

лин;  

наявність воскового нальоту, зморшкувате насіння (Wlo r) – 

24 рослини; 
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відсутність нальоту на верхній поверхні листочків, гладеньке на-

сіння (wlo R) – 82 рослини; 

відсутність нальоту на верхній поверхні листочків, зморшкувате 

насіння (wlo r) – 28 рослин. 

Оскільки в обох випадках аналіз нащадків за генами Lm і R та Wlo 

і R дає однаковий розподіл за алелями гену R – 3 : 1 на фоні і домінан-

тних і рецисивних алелів генів Wlo та Lm, можна припустити, що ген 

R незчеплений з генами Wlo та Lm і має місце звичайне дигібридне 

схрещування, адже і за ознаками «нормальне – вкорочене міжвузля» та 

«наявність – відсутність воскового нальоту» також спостерігається ро-

зщеплення у відношенні 3 : 1, характерне для незалежного успадкову-

вання при повному домінуванні. 

Задача 5. У пшениці домінантні гени обумовлюють антоціанове 

забарвлення листкової піхви (Pls), листкової пластинки (Plb) і стебла 

(Pc), алельні їм гени рецесивні. Проведіть генетичний аналіз результа-

тів аналізуючого схрещування тригетерозиготи Pls pls Plb plb Pc pc: 

Pls Plb Pc – 228 

Pls plb Pc –     0 

Pls Plb pc –   11 

Pls pl bpc –     6 

pls Plb Pc –     8 

pls plb Pc –    13 

pls Plb pc –      1 

pls plb pc –   234 

Розв’язання: 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) забарвлення листкової піхви та листкової пластинки (гени  Pls  

і Plb): 

В Fa спостерігалося розщеплення на 4 фенотипові класи:  

антоціанове забарвлення листкової піхви, листкової пластинки – 

239 рослин;  

антоціанове забарвлення листкової піхви, зелена листкова плас-

тинка – 6 рослин; 

зелене забарвлення листкової піхви, антоціанове забарвлення ли-

сткової пластинки – 9 рослин; 

зелене забарвлення листкової піхви, листкової пластинки – 240 

рослин. 
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Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – pls Plb та Pls pl, процент кросинговеру між генами Pls - Plb: 

(6+9) : 501 × 100 % = 3,0 %, гетерозигота за даною ділянкою входить у 

схрещування у стані притягнення. 

2) антоціанове забарвлення листкової пластинки і стебла (гени 

Plb і Pc): 

антоціанове забарвлення листкової пластинки і стебла – 236 рос-

лин; 

антоціанове забарвлення листкової пластинки і зелене стебло – 12 

рослин; 

зелена листкова пластинка, антоціанове стебло – 13 рослин; 

зелена листкова пластинка, зелене стебло –240 рослин. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – Plb pc та plb Pc процент кросинговеру між генами Plb іPc: 

(12+13) : 501 × 100 % = 5,0 %, гетерозигота за даною ділянкою входить 

у схрещування у стані притягнення. 

3) забарвлення листкової піхви і стебла (гени Pls і Pc): 

антоціанове забарвлення листкової піхви, стебла – 228 рослин;  

антоціанове забарвлення листкової піхви, зелене стебло – 17 рос-

лин 

зелене забарвлення листкової піхви, антоціанове стебло – 21 рос-

лина; 

зелене забарвлення листкової піхви, стебла – 235 рослин 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – pls Pc і Pls pc процент кросинговеру між генами Pls і Pc: 

(17+21) : 501 × 100 % = 7,6 %, гетерозигота за даною ділянкою входить 

у схрещування у стані притягнення. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами Pls і Pc (7,6 %). Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку: Pls Plb Pc 

Порушено правило адитивності 3+5 = 8 ≠ 7,6. Потрібно врахувати 

частку подвійних кросоверів: (1+0) : 501 × 100 % = 0,2 %. Таким чином, 

відстань між генами Pls і Pc з урахуванням подвійних кросоверів скла-

дає: 7,6 % + (2 × 0,2%) = 8 %. 
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Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за усіма генами гете-

розигота входить у схрещування у стані притягнення. Отже, на одному 

з гомологів розташовані алелі Pls Plb Pc, а на іншому – pls plb pc; таким 

чином, хромосомну карту аналізованої тригетерозиготи можна запи-

сати наступним чином:  

Pls Plb Pc // pls plb pc 

 

Задача 6. У жита на 7-й хромосомі розташовані гени ct2 (рецеси-

вний ген карликовості), Ddw1 (домінантний ген короткостебловості), 

Hp (домінантний ген опушення стебла під колосом. Алельні їм гени 

зумовлюють нормальний ріст рослин (домінантний), нормальну дов-

жину стебла, відсутність опушення під колосом, відсутність антоціа-

нового забарвлення основи листка; останні два гени рецесивні. Гени 

розташовані у вказаному порядку на відстані: ct2 ← 35,0 сантимор-

ганід → Ddw1 ← 4,2 сантиморганід → Hp. Коефіцієнт коінциденції 

складає 0,5. Яке очікуване співвідношення фенотипів (у %) серед на-

щадків аналізуючого схрещування тригетерозиготи ct2 Ddw1 Hp // Ct2 

ddw1 hp? 

 

Розв’язання: 

Один кросинговер може пригнічувати одночасне здійснення ін-

ших кросинговерів у прилеглих ділянках хромосоми (явище інтерфе-

ренції). Силу інтерференції оцінюють за коефіцієнтом коінциденції, 

який визначають так:  

С =  
фактична частка подвійних кросоверів 

теоретично очікувана частка подвійних кросоверів 

 

Теоретично ймовірність подвійного кросинговеру дорівнює до-

буткові ймовірностей поодиноких перехрестів. Між генами Ct2 і Hp  

вона становить 0,35 × 0,042 = 0,0147 (1,47 %). Фактична частота по-

двійного кросинговеру з врахуванням інтерференції у даному випадку: 

0,5 × 0,0147 = 0,00735 (0,74 %). Знаючи генотип гетерозиготи, відсоток 

рекомбінації між кожною парою генів і частоту подвійних перехрестів 

можна знайти співвідношення фенотипів у потомстві аналізуючого 

схрещування: 

1) ct2 Ddw1 Hp і Ct2 ddw1 hp – основні (нерекомбінантні) класи, 

які становлять 60,8 % всього потомства (по 30,4 % на кожен клас), ін-

ших 39,2 % припадає на 6 рекомбінантних класів;  
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2) ct2 ddw1 Hp і Ct2 Ddw1 hp – подвійні рекомбінанти, які стано-

влять 0,74 % (по 0,37 % на кожен фенотиповий клас);  

3) ct2 ddw1 Hp і Ct2 Ddw1 hp – рекомбінантні класи, які виникають 

унаслідок перехресту між генами Ct2 і Ddw1. Кожен з них з’являється 

у потомстві аналізуючого схрещування з частотою (35,0 – 0,37) : 2 = 

17,32 %;  

4) рекомбінантні класи ct2 Ddw1 hp і Ct2 ddw1 Hp – результат пе-

рехресту між генами Ddw1 і Hp на кожен із них припадає (4,2 – 0,37) : 

2 = 1,9 %. 

 

Задача 7. У кроликів забарвлення тіла контролюється локусом з 

серією множинних алелів, зокрема, алель С домінує над усіма іншими 

алелями і обумовлює суцільне забарвлення тіла, алель ch обумовлює 

так зване гімалайське забарвлення. Забарвлення жиру у кроликів кон-

тролюється домінантним (Y – білий жир) і рецесивним (у – жовтий 

жир) алелями. Ген В обумовлює чорне забарвлення хутра, його реце-

сивний алель b – коричневе забарвлення хутра. Касл провів генетичний 

аналіз тригетерозигот за вищевказаними ознаками. В результаті він 

отримав 908 кроликів, які розподілилися за вісьмома фенотиповими 

класами: 

гімалайське забарвлення, чорна пігментація хутра, білий жир – 276; 

гімалайське забарвлення, чорна пігментація хутра, жовтий жир – 7; 

гімалайське забарвлення, коричнева пігментація хутра, білий жир – 

125; 

гімалайське забарвлення, коричнева пігментація хутра, жовтий жир 

– 46; 

суцільне забарвлення, чорна пігментація хутра, білий жир – 55; 

суцільне забарвлення, чорна пігментація хутра, жовтий жир – 108; 

суцільне забарвлення, коричнева пігментація хутра, білий жир – 16; 

суцільне забарвлення, коричнева пігментація хутра, жовтий жир – 

275. 

Складіть карти хромосом досліджуваних тригетерозигот. 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) забарвлення тіла – пігментація хутра (гени С і В): 

суцільне забарвлення, чорна пігментація хутра – 163; 

суцільне забарвлення, коричнева пігментація хутра – 291; 

гімалайське забарвлення, чорна пігментація хутра – 283; 

гімалайське забарвлення, коричнева пігментація хутра – 171. 
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Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – ch b і С B процент кросинговеру між генами С і В: (171+163) : 

908 × 100 % = 36,8 %, гетерозигота входить у схрещування у стані від-

штовхування. 

2) пігментація хутра – забарвлення жиру (гени В і Y): 

чорна пігментація хутра, білий жир – 331; 

чорна пігментація хутра, жовтий жир – 115; 

коричнева пігментація хутра, білий жир – 141; 

коричнева пігментація хутра, жовтий жир – 321. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – B у і  b Y, процент кросинговеру між генами В і Y: (115+141) : 

908 × 100 % = 28,2 %, гетерозигота входить у схрещування у стані при-

тягнення. 

3) забарвлення тіла, забарвлення жиру (гени С і Y): 

суцільне забарвлення, білий жир – 71; 

суцільне забарвлення, жовтий жир – 383; 

гімалайське забарвлення, білий жир – 401; 

гімалайське забарвлення, жовтий жир – 53. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – С Y і ch у, процент кросинговеру між генами С і Y: (71+53) : 908 

× 100 % = 13,7 %, гетерозигота входить у схрещування в стані відшто-

вхування. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами С і В: (36,8 %). Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку: СYB. Порушено правило адитивно-

сті: 13,7+28,2 =41,9 ≠ 36,8. Потрібно врахувати частку подвійних кро-

соверів, вона складе (7+16) : 908 × 100% = 2,53 %. Відстань між генами 

С і В з урахуванням подвійних кросоверів: 36,8 + (2 × 2,53 %) = 41,9 %. 

Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за генами С і В та С і 

Y гетерозигота входить у схрещування у стані відштовхування, а за ге-

нами В і Y – у стані притягнення. Отже, на одному з гомологів розта-

шовані алелі С y b, а на іншому – с Y B; таким чином, хромосомну карту 

аналізованої тригетерозиготи можна записати наступним чином:  

С y b // с Y B 
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Задача 8. Гени l8 (жовті паростки), g1 (золотисте забарвлення ро-

слин після цвітіння), R (забарвлені алейрон і рослина) розташовані на 

10 хромосомі кукурудзи. Їх алельні варіанти обумовлюють, відпо-

відно, зелені паростки, зелене забарвлення рослин після цвітіння, не-

забарвлені алейрон і рослина. Проведіть генетичний аналіз тригетеро-

зиготи за зазначеними генами, якщо за аналізуючого схрещування 

отримали: 

10 рослин з зеленим забарвленням паростків і рослин після цві-

тіння, забарвленими алейроном і рослиною;  

27 рослин з зеленим забарвленням паростків, золотистим забарв-

ленням рослин після цвітіння і забарвленими алейроном і рослиною;  

1 рослина з зеленим забарвленням паростку і рослини після цві-

тіння, незабарвленими алейроном і рослиною; 

143 рослини з зеленим забарвленням паростків, золотистим заба-

рвленням рослин після цвітіння і незабарвленими алейроном і росли-

нами;  

138 рослин з жовтим забарвленням паростків, зеленим забарвлен-

ням рослин після цвітіння і забарвленими алейроном і рослиною;  

2 рослини з жовтим забарвленням паростків, золотистим забарв-

ленням рослин після цвітіння і забарвленими алейроном і рослиною;  

23 рослини з жовтим забарвленням паростків, зеленим забарвлен-

ням рослин після цвітіння і незабарвленими алейроном і рослиною; 

8 рослин з жовтим забарвленням паростків, золотистим забарв-

ленням рослин після цвітіння і незабарвленими алейроном і рослиною. 

Розв’язання: 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак:  

1) забарвленням паростків і рослин після цвітіння (гени L8 і G1): 

зелене забарвлення паростків і рослин після цвітіння – 11; 

зелене забарвленням паростків, золотисте забарвлення рослин пі-

сля цвітіння – 170; 

жовте забарвленням паростків, зелене забарвлення рослин після 

цвітіння – 161; 

жовте забарвлення паростків, золотисте забарвлення рослин пі-

сля цвітіння– 10. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – L8 G1 і l8 g1 процент кросинговеру між генами L8 і G1: (11+10) : 

352 × 100 % = 6,25 %, гетерозигота входить у схрещування у стані від-

штовхування. 
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2) забарвлення рослин після цвітіння, забарвлені алейрон і рос-

лина (гени G1 і R): 

зелене забарвлення рослин після цвітіння, забарвлені алейрон і 

рослина – 148; 

зелене забарвлення рослини після цвітіння, незабарвлені алейрон 

і рослина – 24; 

золотисте забарвленням рослин після цвітіння і забарвлені алей-

рон і рослина – 29; 

золотисте забарвленням рослин після цвітіння і незабарвлені 

алейрон і рослина – 151. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – g1 R і G1 r, процент кросинговеру між генами G1 і R: (24+29) : 

352 × 100 % = 15,1 %, гетерозигота входить у схрещування в стані при-

тягнення. 

3) забарвлення паростків та алейрону і рослини (гени L8 і R): 

зелене забарвлення паростків, забарвлені алейрон і рослина – 37; 

зелене забарвлення паростків, незабарвлені алейрон і рослина – 

144; 

золотисте забарвлення паростків і забарвлені алейрон і рослина – 

140; 

золотисте забарвлення паростків і незабарвлені алейрон і рослина 

– 31. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – L8 R і l8 r процент кросинговеру між генами L8 і R: (37+31) : 352 

× 100 % = 19,3 %, гетерозигота входить у схрещування в стані відшто-

вхування. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами L8 і R: (19,3 %). Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку: L8 G1 R. Порушено правило адитив-

ності: 6,3 + 15,1 =21,4 ≠ 19,3. Потрібно врахувати частку подвійних 

кросоверів, яка складає (1+2) : 352 × 100 % = 0,85 %. Отже, відстань 

між генами L8 і R з урахуванням подвійних кросоверів: 19,3 + (2 × 0,85 

%) = 21 %. 

Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за генами L8 і G1 та L8 

і R гетерозигота входить у схрещування у стані відштовхування, а за 
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генами G1 і R – у стані притягнення. Отже, на одному з гомологів роз-

ташовані алелі l8 G1 R, а на іншому – L8 g1 r; таким чином, хромосомну 

карту аналізованої тригетерозиготи можна записати наступним чином:  

l8 G1 R // L8 g1 r 

 

Задача 9. Гени yellow (y) жовте тіло, cut (ct) обрізаний край крила, 

vermilion (v) кіноварний колір очей розташовані на Х хромосомі дро-

зофіли. Їх алельні варіанти обумовлюють, відповідно, сіре тіло, норма-

льні крила і темно-червоні очі. Проведіть генетичний аналіз тригете-

розиготи за зазначеними генами, якщо за аналізуючого схрещування 

отримали: 

97 мух з сірим тілом, нормальними крилами, темно-червоними 

очами; 

19 мух з сірим тілом, нормальними крилами, кіноварними очами;  

2 мухи з сірим тілом, обрізаним краєм крила, темно-червоними 

очами; 

28 мух з сірим тілом, обрізаним краєм крила, кіноварними очами;  

32 мухи з жовтим тілом, нормальними крилами, темно-черво-

ними очами; 

3 мухи з жовтим тілом, нормальними крилами, кіноварними 

очами; 

23 мухи з жовтим тілом, обрізаним краєм крила, темно-черво-

ними очами; 

95 мухи з жовтим тілом, обрізаним краєм крила кіноварними 

очами. 

Розв’язання: 

І. Аналізуємо характер спільного успадкування пар ознак: 

1) колір тіла – форма краю крила: 

сіре тіло, нормальні крила [y+ ct+] – 116; 

сіре тіло, обрізаний край крила [y+ ct] – 30; 

жовте тіло, нормальні крила [y ct+] – 35; 

жовте тіло, обрізаний край крила [y ct] – 118. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – y+ ct і y ct+, процент кросинговеру між генами y і ct: (30+35) : 

299 × 100 % = 21,7 %, гетерозигота входить у схрещування у стадії 

притягнення. 

2) форма краю крила– колір очей: 

нормальні крила, темно-червоні очі [ct+ v+] – 129; 
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нормальні крила, кіноварні очі [ct+ v] – 22; 

обрізаний край крила темно-червоні очі [ct v+] – 25; 

обрізаний край крила, кіноварні очі [ct v] – 123. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – ct+ v  і ct v+, процент кросинговеру між генами ct і v : (22+25) : 

299 × 100 % = 15,7 %, гетерозигота входить в схрещування у стадії 

притягнення. 

3) колір тіла – колір очей: 

сіре тіло, темно-червоні очі [y+ v+] – 99; 

сіре тіло, кіноварні очі [y+ v] – 47; 

жовте тіло, темно-червоні очі [y v+] – 55; 

жовте тіло, кіноварні очі [y v] – 98. 

Оскільки розщеплення відмінне від 1:1:1:1, ознаки успадкову-

ються зчеплено, тобто гени локалізовані в одній хромосомі, кросоверні 

класи – y+ v та y v+ і процент кросинговеру між генами y та v: (47+55) : 

299 × 100 % = 34,1 %, гетерозигота входить в схрещування у стадії 

притягнення. 

ІІ. Визначаємо порядок розміщення генів у хромосомі. Найбіль-

шою є відстань між генами y і v – 34,1 %. Отже, гени локалізовані в 

хромосомі в наступному порядку:  

y ____________ ct _________ v 

            21,7                15,7 

Порушено правило адитивності (21,7 + 15,7 = 37,4 ≠ 34,1), оскі-

льки не врахована частка подвійних кросоверів. Процент подвійних 

кросоверів складає: (2+3) : 299 × 100 % = 1,67 %, отже, відстань між 

генами y і v з урахуванням подвійних кросоверів: 34,1 + (2 × 1,67 %) = 

37,4 %. 

Тепер треба визначити алельний склад за даними генами кожного 

з гомологів батьківського типу. Як ми з’ясували, за усіма генами гете-

розигота входить у схрещування у стані притягнення. Отже, на одному 

з гомологів розташовані алелі y+ ct+ v+, а на іншому – y ct v; таким чи-

ном, хромосомну карту аналізованої тригетерозиготи можна записати 

так: y+ ct+ v+ // y ct v. 

 

Задача 10. У кукурудзи гени, що визначають білуваті листки (al) 

та посилене антоціанове забарвлення (В) розташовані на ІІ хромосомі 

на відстані 45 сантиморганід, а гени, що визначають коричневу сере-
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дню жилку листка (bm1) і червоний алейроновий шар (pr) – на V хро-

мосомі на відстані 25 сантиморганід. Рослину, гомозиготну за доміна-

нтними алелями усіх зазначених генів, схрестили з рослиною, гомози-

готною за рецесивними алелями цих генів. Визначте генотип рослин 

F1 та співвідношення продукованих ними гамет. Який відсоток конс-

тантних рослин можна очікувати в F2? 

Розв’язання: 

Внаслідок схрещування рослини, гомозиготної за домінантними 

алелями усіх зазначених генів з рослиною, гомозиготною за рецесив-

ними алелями цих генів утвориться тригетерозигота з наступним фе-

нотипом: зелені листки, посилене антоціанове забарвлення, зелена жи-

лка листка, незабарвлений алейроновий шар; їхній генотип: 

AlalBbBm1bm1Prpr. 

Для того, щоб розрахувати співвідношення продукованих росли-

нами F1 гамет треба керуватися наступним. Гени al і В зчеплені, гени 

bm1 і pr також зчеплені, тому гамети за цими генами будуть утворюва-

тися згідно з правилом зчепленого успадковування. 

Некросоверні хромосоми ІІ несуть гени Al B і al b, кросоверні хро-

мосоми ІІ несуть гени Al b і Al b. Оскільки відстань між зазначеними 

генами 45 сантиморганід, то частка некросоверних хромосом ІІ складе 

55 %, по 27,5 % кожного типу (частота для подальших розрахунків 

0,275). Відповідно, частка кросоверних хромосом ІІ складе 45 %, по 

22,5 % кожного типу (або 0,225). 

Некросоверні хромосоми V несуть гени Bm1 Pr і bm1 pr, кросове-

рні хромосоми V несуть гени Bm1 pr і bm1 Pr. Оскільки відстань між 

зазначеними генами 25 сантиморганід, то частка некросоверних хро-

мосом V складе 75 %, по 37,5 % кожного типу (частота для подальших 

розрахунків 0,375). Відповідно, частка кросоверних хромосом ІІ 

складе 25 %, по 12,5 % кожного типу (або 0,125). 

Кросоверні і некросоверні хромосоми ІІ і V будуть комбінуватися 

в гаметах згідно з третім законом Менделя про незалежне успадкову-

вання. Складаємо робочу таблицю для розрахунків. 
Al B 0,275 

Bm1 Pr 0,375 Bm1 pr 0,125 bm1 Pr 0,125 bm1 pr 0,375 

Частота гамет 

Al B Bm1 Pr ~0,103 Al B Bm1 pr ~0,034 Al B bm1 Pr ~0,034 Al B bm1 pr ~0,103 

Al b 0,225 

Bm1 Pr 0,375 Bm1 pr 0,125 bm1 Pr 0,125 bm1 pr 0,375 

Частота гамет 

Al b Bm1 Pr ~0,084 Al b Bm1 pr ~0,016 Al b bm1 Pr ~0,016 Al b bm1 pr ~0,084 



25 
 

al B 0,225 

Bm1 Pr 0,375 Bm1 pr 0,125 bm1 Pr 0,125 bm1 pr 0,375 

Частота гамет 

al B Bm1 Pr ~0,084 al B Bm1 pr ~0,016 al B bm1 Pr ~0,016 al B bm1 pr ~0,084 

al b 0,275 

Bm1 Pr 0,375 Bm1 pr 0,125 bm1 Pr 0,125 bm1 pr 0,375 

Частота гамет 

al b Bm1 Pr ~0,103 al b Bm1 pr ~0,034 al b bm1 Pr ~0,034 al b bm1 pr ~0,103 

 

І, нарешті, відповідь на останнє питання: Який відсоток констан-

тних рослин можна очікувати в F2? Неважко побачити, що констант-

ними можуть бути лише гомозиготи за всіма трьома домінантними або 

рецесивними генами. Такі рослини можуть утворитися внаслідок: 

злиття гамет AlBBm1Pr між собою, частота утворення генотипів 

AlAlBBBm1Bm1PrPr дорівнює добутку частоти утворення гамет – 0,103 

× 0,103 = ~0,011, або 1,06 %; 

злиття гамет al b bm1 pr між собою, частота утворення генотипів 

alalbbbm1bm1prpr дорівнює добутку частоти утворення гамет – 0,103 × 

0,103 = ~0,011, або 1,06 %. 

 

Задачі для самостійного розв’язання 

Задача 1. Самиця дрозофіли з лінії black (мухи з чорним тілом, 

ген b) схрещена з самцем з лінії cinnabar (мухи з ярко-червоними 

очами, ген сn). Який розподіл за фенотипами можна очікувати в F2, а 

також в Fан гібридів F1, якщо відстань між генами складає 9 сантимор-

ганід. 

Задача 2. При схрещуванні самиць дрозофіли дикого типу з сам-

цем, який мав жовте тіло та розщеплені щетинки в F1 усі нащадки ма-

ють дикий фенотип. В F1 зворотного схрещування успадковування ві-

дбувається хрест-навхрест за обома ознаками, а в F2 отримали числен-

них нащадків, серед яких 3 % особин мали тіло дикого типу та розще-

плені щетинки або жовте тіло і щетинки дикого типу. Як успадкову-

ються ознаки? Визначте генотипи батьківських форм та гібридів F1 від 

прямого та зворотного схрещувань.  

Задача 3. У дрозофіли рецесивний ген рецесивний ген scalloped 

wings (sd) визначає зубчастий край пластинки крила, рецесивний ген 

vermillion (v) – яскраво-червоне забарвлення очей. Гени зчеплені. У F2 
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від одного зі схрещувань отримали наступне розщеплення за феноти-

пами: 

♀ ♂ 

108 мух дикого типу 

105 мух з яскраво-червоними 

очима і нормальними крилами 

21 муха дикого типу; 

85 мух з яскраво-червоними 

очима і нормальними крилами; 

91 муха з очами дикого типу і зу-

бчастими крилами; 

18 мух з яскраво-червоними 

очима і зубчастими крилами 

Де локалізовані зазначені гени – в аутосомах чи гоносомах? Визначте 

відстань між генами. Визначте генотипи Р і F2. 

 

Задача 4. У дрозофіли рецесивний ген yellow (у) визначає жовтий 

колір тіла, рецесивний ген cut (ct) – обрізаний край пластинки крила, 

рецесивний ген vermillion (v) – яскраво-червоне забарвлення очей. 

Гени розташовані на Х хромосомі. Схрестили самиць лінії y ct v з сам-

цями дикого типу. В F2 отримали наступний розподіл нащадків: 

78 мух дикого типу; 

18 мух з сірим тілом, нормальними крилами і яскраво-червоними 

очами; 

2 мухи з сірим тілом, обрізаними крилами і очами дикого типу; 

26 мух з сірим тілом, обрізаними крилами і яскраво-червоними 

очами; 

21 муха з жовтим тілом, крилами і очами дикого типу; 

4 мухи з жовтим тілом, нормальними крилами і яскраво-черво-

ними очами; 

13 мух з жовтим тілом, обрізаними крилами і очами дикого типу; 

69 мух з жовтим тілом, обрізаними крилами і яскраво-червоними 

очами. 

Побудуйте карту Х хромосоми за зазначеними маркерними ге-

нами. Чому для вихідного схрещування взяли самців дикого типу а са-

миць – лінії y ct v? Чи можна покоління F2 вважати поколінням Fан? 

Задача 5. У томата червоне забарвлення м’якоті плода домінує 

над помаранчевою, нейтральність до тіаміну домінує над чуйністю до 

тіаміну, нормальне пожовтіння більш старих листків над передчасним 

пожовтінням. Проведіть генетичний аналіз результатів аналізуючого 

схрещування тригетерозиготи Ten l-2 T // ten L-2 t: 

Ten L-2 T –    2 



27 
 

Ten l-2 T – 118 

Ten L-2 t –   44 

Ten l-2 t –      6 

ten L-2 T –     8 

ten l-2 T –    47 

ten L-2 t –  123 

ten l-2 t –       1 

Всього – 349. 

Задача 6. У томатів загострений кінець плода детермінований ре-

цесивним алелем (bk), сильне опушення рослини – домінантним але-

лем (Wo, у гомозиготному стані летальний), відсутність антоціану – 

рецесивним алелем (aw). Гени розташовані у ІІ хромосомі томату в ло-

кусах 38, 46 та 59, відповідно. Визначте частку нащадків з різними фе-

нотипами у F2 від схрещування рослин з генотипом bk bk Wowo AwAw 

// BkBk Wowo awaw. 

Задача 7. Відомо, що у томатів ген D обумовлює сходи нормаль-

ної висоти, ген d – карликові сходи, О – круглий плід, о – овальний 

плід, S – просту китицю, s – складну китицю. Побудуйте генетичну ка-

рту гетерозиготної рослини DdОоSs. Результати аналізуючого схрещу-

вання наступні: 

рослини з нормальними сходами, круглими плодами, простою ки-

тицею – 28; 

рослини з нормальними сходами, круглими плодами, складною 

китицею – 6; 

рослини з нормальними сходами, овальними плодами, простою 

китицею – 48; 

рослини з нормальними сходами, овальними плодами, складною 

китицею – 122; 

рослини з карликовими сходами, круглими плодами, простою ки-

тицею – 114; 

рослини з карликовими сходами, круглими плодами, складною 

китицею – 56; 

рослини з карликовими сходами, овальними плодами, простою 

китицею – 5; 

рослини з карликовими сходами, овальними плодами, складною 

китицею – 37; 

Який фенотип має аналізатор? 
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Задача 8. У гороху нормальна товщина стулок боба домінує над 

товстими стулками (n), нормальне стебло – над фасціаціями (fa), довгі 

міжвузля – над короткими (le). Гени розташовані у ІV хромосомі го-

роху. Відстань між генами n і fa складає 64 % кросинговеру, між ге-

нами fa і le – 124 % кросинговеру. Визначте частку нащадків з різними 

фенотипами у F2 від схрещування рослин з генотипом nn Fa le // NN fa 

Le. Чи існує, на вашу думку, інтерференція за кросинговеру між цими 

генами? 

Задача 9. У кукурудзи нормальна форма листків домінує над 

скрученими листками (cr1), нормальна висота рослин – над карликові-

стю (d1), шорстка поверхня листків (Rg) – над гладенькою. Проведіть 

генетичний аналіз результатів аналізуючого схрещування тригетеро-

зиготи cr1 d1 Rg // Cr1 D1 rg: 

нормальні листки та висота рослин, шорстка поверхня листків – 

71; 

нормальні листки та висота рослин, гладенька поверхня листків – 

175; 

нормальні листки, карликові рослини, шорстка поверхня листків 

– 51; 

нормальні листки, карликові рослини, гладенька поверхня лист-

ків – 16; 

скручені листки, нормальна висота рослин, шорстка поверхня ли-

стків – 8; 

скручені листки, нормальна висота рослин, гладенька поверхня 

листків – 59; 

скручені листки, карликові рослини, шорстка поверхня листків – 

172; 

скручені листки, карликові рослини, шорстка поверхня листків – 

84. 

Визначте фенотип аналізатора. 

Задача 10. У кукурудзи гени карликовості (d1) і відсутності лі-

гули (Lg3) розташовані на ІІІ хромосомі на відстані 20 сантиморганід, 

а гени антоціанового забарвлення рослин (а2) і жовто-зеленого забарв-

лення паростків (v3) – на V хромосомі на відстані 10 сантиморганід. 

Рослину, гомозиготну за домінантними алелями усіх зазначених генів, 

схрестили з рослиною, гомозиготною за рецесивними алелями цих ге-

нів. Визначте генотип рослин F1 та співвідношення продукованих 

ними гамет. Який відсоток константних рослин можна очікувати в F2? 
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Більше задач для самостійного розв’язання та більш докладні те-

оретичні відомості можна знайти у наведеному списку літератури. 
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