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Введение 

  

 Пособие предназначено, в первую очередь, для педагогов дополнительного 

образования, реализующих программы биологического цикла для школьников 9 – 11 

классов, а также самих школьников, желающих приобрести углубленные знания по генетике, 

научиться решать генетические задачи.  

 В основу пособия положены авторские разработки по сегрегационному анализу для 

студентов – генетиков, занятия с которыми проводились долгое время автором на кафедре 

генетики биолого-почвенного факультета Казанского университета.   

Предлагаемая классификация задач достаточно проста и «биологична». Как 

альтернативы, я рассмотрю задачи на  «наследование генетических детерминантов» (в том 

числе сцепленных)  и задачи на «механизмы реализации генетической информации в 

фенотипе». Генетическими детерминантами, помимо «классических генов», могут являться 

маркеры генетического полиморфизма (однонуклеотидные замены, вставки, делеции, 

палиндромы и пр.). 

При решении задач достаточно часто используются статистические параметры и 

критерии, применяемые формулы выделены. Обоснование формул можно найти в работах 

[2,4].  

Задачи сопровождаются кратким решением и комментариями отдельных  пунктов 

решения. 

 

 

 



1. Наследование генетических единиц (генов и их аллелей) 
 

С биологической точки зрения, наследование генетических детерминантов (генов) 
обуславливается следующими основными факторами: 

− Редупликацией ДНК и хромосом клетки; 

− Особенностями расхождения ДНК/хромосом в клеточном делении – митозе; 

− Особенностями расхождения ДНК/хромосом  в первом делении мейоза; 

− Особенностями слияния гамет, или оплодотворением 

Коротко рассмотрим эти факторы и последствия, важные с точки зрения решения задач по 

генетике.  
1-2. Редупликация ДНК и хромосом при митотическом (эукариот) и прямом 

(прокариот) делении.  Важным для нас является то, что генетическая информация при 

данном процессе  передается в дочерние клетки неизмененной. Т.е. если у диплоидной 

клетки был генотип аа по некоему гену, то и после деления у дочерних двух клеток будет 

аа (у гаплоидных прокариот, соответственно, а и а). У потомков гетерозиготы  Аа генотип 

останется Аа. Если генотип исходной клетки по двум генам гетерозиготен  АаВв, то и у 

потомков ожидаем его повторения  АаВв. В клеточной биологии и микробиологии 

потомство клетки часто называют клоном. Обычно генотип целого клона идентичен клетке – 

основательнице. Отличия могут появляться в результате мутационного процесса – 

спонтанного или индуцированного внешними либо внутренними факторами. Так генотипы 

всех клеток одного человека в целом идентичны. Отличия могут проявляться на следующем 

– эпигенетическом уровне – например метилировании генов – но это уже касается не 
наследования единиц, а наследования состояний генов и механизмов экспрессии 

генетической информации.  

3. Особенности первого мейотического деления таковы, что в результате  дочерние 
клетки получают по одной из пары гомологичных хромосом (у диплоидов). Соответственно, 

у двух потомков клетки с генотипом АА будут генотипы А и А, у прародительницы Аа – А 

и а.  Внутриклеточные механизмы такого процесса достаточно хитроумны, но результат 
один. Само первое деление мейоза носит название сегрегационного, т.к. в нем происходит 
расхождение – сегрегация хромосом – гомологов в разные клетки. Именно этот факт и 

является основополагающим для нас в умении решать задачи. Расхождение хромосом по 

одной паре, как считается, независимо от других пар, поэтому при расхождении 

гетерозиготы АаВв, гены которой находятся на независимых (негомологичных) парах, 

возможны варианты: АВ, Ав, аВ, ав. 

4. К особенностям слияния гамет (оплодотворения при наличии яйцеклетки) 

традиционно для генетики относят равновероятность слияния гамет (продуктов мейоза) 
разного пола или разных организмов и выполнение статистических закономерностей при 

большом количестве продуктов мейоза.  
С математической точки зрения, для решения задач данного уровня достаточно знать 

несколько закономерностей статистического характера и уметь ими оперировать. 
Качественные и количественные характеристики представлены в таблице 1. О том, как 

получить эти характеристики, излагается ниже. 
Таблица 1 

исходный генотип  
Процесс 

аа Аа АаВв 

Митоз аа Аа АаВв 

Мейоз а  (все 100%) А + а (по 50%) АВ + Ав + аВ + ав (по 25%) 

Слияние гамет друг 
с другом 

аа 
Все 100% 

АА      25% 
Аа       50% 
Аа       25% 

ААВВ     2АаВВ      4АаВв       2ААВв 
аавв        2 Аавв       2ааВв         
ААвв         ааВВ    (1 = 6,25%, всего 100%) 



Для расписывания всех вариантов мейоза и слияния гамет, обычно используют два 
пути – арифметический и табличный (как более наглядный), но оба они берут начало в 

биноминальном распределении (из области матстатистики).  

Рассмотрим, например, откуда в таблице появилась ячейка   АВ + Ав + аВ + ав 

(по 25%) результатов   мейоза гетерозиготы АаВв.        

По умолчанию вероятности образования продуктов сегрегации в мейозе А и а у 

предшественника Аа равны и составляют по 50%, или по 0,5 (в долях единицы), или по ½. 

При независимости расхождения хромосом, на которых находятся гены, вероятности 

определяться как биномиальные: (0,5А+0,5а)*(0,5В+0,5в)=0,25*[АВ+Ав+аВ+ав]. 

Что то же самое, что все классы по 25%. 

 В табличном (наглядном) виде это все будет записано как: 

 

 

 

Слияние гамет при их большом количестве также подчиняется (по умолчанию) 

биноминальному закону. Например для гамет гетерозиготы Аа оно будет численно 

выглядеть как 

(0,5А+0,5а)*(0,5А+0,5а)=0,25АА+0,5Аа+0,25аа 

Или в табличном виде 
 

 

 

� Обратите внимание, что отличия по числам в этих вариантах нет, хотя они 

описывают два разных биологических процесса  - образование гамет (мейоз) и 

слияние гамет (оплодотворение).  

 

Полезно помнить следующее: 

При наличии диплоидной гетерозиготы по n независимым генам (локализованным на разных 

хромосомах), количество классов гамет определяется как 2n,  с равными частотами 

Количество возможных генотипов потомков  таких гетерозигот вычисляют как        22n=4n 

Ожидаемые частоты генотипов потомков, соответственно, как (0,5 + 0,5)2n 

 

У нас появились новые термины – ожидаемые частоты, возможные генотипы. Эти 

термины подчеркивают, что все то, что мы рассчитываем, носит вероятностный, 

статистический характер. Для проявления этих  законов должны быть соблюдены 

определенные правила. Эти частоты «идеальны» - т.е. могут появиться лишь при 

соблюдении необходимых требований к биологической системе. Выделим два.  
Первое – большое количество единиц анализа. Понятно, что если вы осуществляете 

слияние двух конкретных гамет с определенным генотипом, то и результата ожидаете 

конкретного.  Если одна из гамет несет генетический маркер А, другая – А1, то продуктом 

слияния мы ожидаем гетерозиготу АА1. Все другие результаты заставят нас усомниться в 
правильности проделанной работы. 

Второе – соблюдение правила биноминального распределения – назависимости 

исходов друг от друга. Т.е. мы полагаем, что в гамету равновероятно попадает как А, тамк и 

а. Если это не так, мы вынуждены делать соответствующие поправки и исследовать 
причины данного явления. Кстати, подобного рода «нарушения сегрегации» встречаются. Их 

открытие связано как раз с невыполнением закономерностей биноминального 

распределения, как полагалось исследователями по умолчанию. Подобные же нарушения 
встречаются и при слиянии гамет с разными генетическими маркерами. И опять таки – 

 0,5А 0,5а 

0,5В 0,25АВ 0,25аВ 

0,5в 0,25Ав 0,25ав 

 0,5А 0,5а 

0,5А 0,25АА 0,25аА 

0,5а 0,25Аа 0,25аа 



нарушения сегрегационных частот наталкивало исследователей на открытие этих факторов и 

их изучение. 
Примеры задач и их решение с комментариями 

 

� Сколько генетически отличающихся типов гамет может образоваться при мейозе 
гетерозиготы вида АаВассДДЕе? Каковы их ожидаемые частоты? Гены наследуются 
независимо. 

 

Решение. 

Определим число классов гамет как  2n, где  n – количество гетерозиготных локусов. 

Отличия АаВассДДЕе наблюдаются по трем локусам (генам) – Аа, Вв, Ее. По генам СС и 

ДД  отличий нет. Следовательно, n=3.  

2n = 8 – может образовываться 8 различных типов гамет с равными долями по 1/8. 

 

Комментарии. 

Обратите внимание на то, что гомозиготные локусы не вносят вклада в генетическое 
разнообразие гамет. Локус – здесь участок хромосомы, на котором располагается 
рассматриваемый ген. Набор генов конкретной гаплоидной гаметы, образовавшийся в 
процессе мейоза, называют гаплотипом. Набор генов диплоидного организма (или зиготы), 

соответственно, диплотипом. 

 

 

� Какие гаплотипы и с какой частотой ожидаются при мейозе организма с независимо 
наследующимися генами  АаВв? 

 

Решение. 
Варианты гаплотипов и их частоты получим разложением бинома: 

(½А+½а)*( ½В+½в)= ¼АВ+¼Ав+¼аВ+¼ав 

Всего ожидаем получить 4 гаплотипа с равными частотами (25%). 

 
� Сколько теоретически вариантов сочетаний хромосом можно получить при мейозе 

диплоидного организма с 20 хромосомами? 
 
Решение. 
20 хромосом составляют 10 гомологичных пар у диплоида. В процессе мейоза теоретически 

способно образоваться 210 = 1024   сочетаний. 

 

Комментарии 

На самом деле именно независимым расхождением негомологичных пар хромосом в мейозе 

обусловлена закономерность 2n, где n – количество пар хромосом у диплоида. Расхождение 
же генов – следствие работы этого клеточного организма, ибо гены (локусы) находятся 
именно на хромосомах. При мейозе триплоидов или тетраплоидов (полиплоидов вообще) эта 
закономерность приобретает другой вид. 

 

 

 

� Какова вероятность быть унаследованными сразу трех генетических маркеров а1, в1, с1 

потомку родителей с генотипами ♀ а/а1 в/в1 с/с * ♂ а/а в/в1 с/с1, если гены 

находятся на разных хромосомах и наследуются независимо друг от друга?  
 



Решение. 
Т.к. маркеры (гены) наследуются независимо, мы можем найти вероятность быть 
унаследованным по каждому маркеру в отдельности и далее найти итоговую вероятность 
сразу для 3 маркеров (генов).  

♀ (0,5а+0,5а1)* ♂ (1а)= 0,5 а/а + 0,5 а/а1  (искомая вероятность подчеркнута) 

♀ (0,5в+0,5в1)* ♂ (0,5в+0,5в1)= 0,25 в/в + 0,5 в/в1+0,25 в1/в1   (=0,75) 

♀ (1с) * ♂(0,5с+0,5с1) = 0,5 с/с + 0,5 с/с1  (искомая вероятность подчеркнута) 
Итак, вероятности маркеров  быть унаследованными (т.е. передаться потомку) составляют 

0,5; 0,75; 0,5 соответственно. Итоговая вероятность по всем трем определиться как 

произведение соответствующих вероятностей (т.к. события независимые друг от друга): 

P= 0,5*0,75*0,5=0,1875, или 18,75%.  

 

Комментарии 

Обратите внимание на терминологию. Под генетическим маркером понимают практически 

любой генетический полиморфизм. Как частность, это может быть аллель гена, SNP- 

полиморфизм,  количество повторов в генетическом локусе и т.д.  Если вопрос стоит именно 

таким образом, как в задаче, то представляется неважным, от какого родителя передался 
маркер, передался ли он один или оба (например а1а1

) – все варианты нас устраивают.  Если 

не все – это должно быть оговорено в условии задачи.  

Это задача базового уровня сложности. Дополнительные условия могут повысить сложность 
задачи, например: 

 

� Какова вероятность быть унаследованными сразу трех генетических маркеров а1, в1, с1 

двум потомкам (из 2) родителей с генотипами ♀ а/а1 в/в1 с/с * ♂ а/а в/в1 с/с1, если 

гены находятся на разных хромосомах и наследуются независимо друг от друга?  
 

Решение 
Все предыдущие рассуждения остаются верны, для одного потомка получаем ту же 

вероятность - P= 0,5*0,75*0,5=0,1875, или 18,75%. 

Вероятности у обоих потомков одинаковы, однако итоговая вероятность того, что сразу оба 
потомка унаследуют по 3 маркера определится как вероятность двух независимых событий, а 
математически – как произведение независимых вероятностей: 

Р(2)= Р*Р= 0,1875*0,1875=0,035   или 3,5% 

 

Комментарии 

В данном виде  вопрос довольно легко  решается без знания дополнительных формул. Задача 
усложненная по сравнению с базовым уровнем. Однако если количество вариантов будет 
увеличиваться, то подобным перебором действовать становится нерационально. На помощь 
приходит специальная формула расчета вероятностей для полиномиальных распределений, 

частным видом которой мы пользовались при решении предыдущих задач: 

 

 

� Какова вероятность быть унаследованными сразу трех генетических маркеров а1, в1, с1 

у двух потомков из 5, если генотипы  родителей ♀ а/а1 в/в1 с/с * ♂ а/а в/в1 с/с1, а 

гены находятся на разных хромосомах и наследуются независимо друг от друга?  
 

Решение 
Все предыдущие рассуждения остаются верны  для одного потомка и в этой задаче: 

P= 0,5*0,75*0,5=0,1875, или 18,75%. 



Искомую вероятность проще всего определить, используя полинимиальную формулу расчета 
вероятности, которая будет иметь в нашем случае вид: 

P(2;5)= (5!/2!3!)*[0.18752*(1-0.1875)3]=10*0.04*0.54=0.216  (или 21,6%) 

 

Комментарии 

Формула имеет две части – с факториалами и со степенями.  

Для двух альтернативных вариантов она превращается в биноминальную, вида: 

P(p;n)= (n!/a!b!) * [pa  * qb];               n=a+b; p+q=1 

 
n общий размер группы (кол-во детей в семье); 
a подгруппа с признаком (дети, унаследовавшие маркеры); 
b подгруппа без признака (дети, не унаследовавшие маркеры); 
p ожидаемая доля подгруппы с признаком;  
q ожидаемая доля подгруппы без признака 
 

 

Задача для самопроверки: 

 Какова вероятность не  быть унаследованными сразу трем генетическим маркерам а1, в1, с1 

у двух потомков из 5, если генотипы  родителей ♀ а/а1 в/в1 с/с * ♂ а/а в/в1 с/с1, а гены 

находятся на разных хромосомах и наследуются независимо друг от друга?  
 

 

 

 

2. Наследование сцепленных генетических единиц. Учет рекомбинации.   
 

Если два или более генетических маркеров находятся на одной хромосоме, или, 

выражаясь языком классической генетики, находятся в одной группе сцепления, их 

совместное наследование будет зависеть от процесса генетической рекомбинации, или 

кроссинговера.  
Рассмотрим его влияния на сегрегационные частоты классов гамет (с точки зрения решения 
задач). 

Пусть исходный диплоидный организм – дигетерозигота АВ//ав (т.е. на одной 

хромосоме из двух гомологичных находятся аллели АВ, на другой, соответственно, ав). 

При полном сцеплении генов в первом (сегрегационном) делении мейоза происходит 

расхождение гамет с гаплотипами АВ или ав (по 50%).  

Сравним: при нахождении генов в разных негомологичных хромосомах, или 

независимом наследовании, образуются гаплотипы  (½А+½а)*(½В+½в)= 

¼АВ+¼Ав+¼аВ+¼ав. 

Другими словами, 4 генетических типа гамет с частотами по 25%. При этом говорят о 

несцепленном наследовании данных маркеров.  
Подобное (или очень близкое) соотношение получается и в том случае, если гены находятся 
на одной хромосоме, но физически достаточно далеко друг от друга. Процесс генетической 

рекомбинации (кроссинговер), происходящий в первом делении мейоза, способствует 

образованию двух новых, рекомбинантных классов гамет (хромосом): Ав и аВ. Чем 

ближе их совокупная доля приближается к 50% (по 25% каждый), тем большая частота 
рекомбинации (больший кроссинговер) приближается к своему максимуму – 50%.  

 

� Максимальная доля рекомбинантных гамет в 50% соответствует максимально 

высокой частоте рекомбинации (кроссинговеру) – 50%. 



� Расположение аллелей  АВ//ав     называют фазой притяжения, или цис – 

положением, а    Ав//аВ – фазой  отталкивания, или транс – положением 

гетерозиготы вида АаВв         

 

 

� От гетерозиготы АаВв  было получено  528 гамет с гаплотипом   АВ,    460 - с 

гаплотипом   Ав,  580  - с гаплотипом  ав, и  475  с гаплотипом   аВ.  В каком 

положении находятся аллели у родительской гетерозиготы? С какой частотой 
происходят рекомбинации между генами? 

 

Решение. 
Количества гамет разных классов довольно близки, тем не менее, классы АВ и ав составляют 
более 50%, поэтому не могут быть рекомбинантными, следовательно исходная гетерозигота 

должна иметь вид  АВ//ав и являться цис – положение (фазу сцепления). Расчеты таковы: 

N= 528+460+580+475=2043    - общее количество просмотренных гамет. 

R= (460+475)/2043=0.458        - частота рекомбинации      

Sr=√[R(1-R)/N]= √[0.458*0.0.542/2043]=0.01 –  ошибка величины R 

 

Комментарии 

Цифровое решение может состоять только из одного расчета – величины R – как доли 

рекомбинантных гамет (помните, их меньше 50%), или из расчета ошибки параметра R 

(дополнительно).  

Привнесение статистического параметра – ошибки R – может потребоваться при решении 

дополнительных вопросов. Самый простой из них может выглядеть, как в следующей задаче. 
 

 

� От гетерозиготы АаВв  было получено  528 гамет с гаплотипом   АВ,    460 - с 

гаплотипом   Ав,  580  - с гаплотипом  ав, и  475  с гаплотипом   аВ.  От другой 

гетерозиготы (тоже АаВв ) - 200 гамет с гаплотипом   АВ,    250 - с гаплотипом   

Ав,  220  - с гаплотипом  ав, и  280  с гаплотипом   аВ.  Можно ли объединить эти 

данные для более точного расчета частоты рекомбинации между генами? Как это 
сделать? 

 

Решение. 
Все расчеты по предыдущей задаче в силе: 

N1= 528+460+580+475=2043    - общее количество просмотренных гамет. 

R1= (460+475)/2043=0.458        - частота рекомбинации      

S1= √[0.458*0.542/2043]=0.01  –  ошибка величины R 

По второй гетерозиготе получаем, что гены находятся в фазе отталкивания, или транс – 

положении, т.е. вид гетерозиготы будет: Ав//аВ 

N2= 200+220+250+280=950    - общее количество просмотренных гамет. 

R2= (200+220)/950=0.442        - частота рекомбинации      

S2= √[0.442*0.558/950]=0.02  –  ошибка величины R 

Частоты рекомбинации оказались сходны – т.е. предполагаем, что мейоз второй 

гетерозиготы принципиально не отличался от первой ни генами, ни условиями и данные 
можно суммировать. Однако, для проверки нашего предположения, правильнее применить 
определенный критерий проверки, а не полагаться на первое приближение. Используем 



критерий Стьюдента для сравнения выборочных частот (а получившиеся частоты являются 
именно выборочными): 

t=|p1-p2|:√[p1(1- p1)/N1 + p2(1- p2)/N2] 

Подставим в формулу наши данные: 

t=(0,458-0,442):√(0,01+0,02)=0,016:0,17=0,1 

Далее следует процедура сравнения рассчитанного t с табличным значением. Само 

сравнение очень просто, сложнее бывает понять, какое табличное значение выбрать для 
сравнения. Совсем коротко можно упомянуть, что выбор зависит от двух величин – числа 
степеней свободы и уровня значимости. Первая величина рассчитывается в данном случае 
как сумма всех исследованных гамет (=2993), вторая табулированная и обычно принимается 
равной 1-0,95=0,05. (показывает вероятность принятия неверного решения в 5%). Табличное 

значение t можно посмотреть в таблицах, либо в пакетах статистических программ. Для 
нашей задачи оно оказывается примерно 1,9, что значительно выше нашего расчетного 

значения. На основе проведенных подсчетов мы можем с 95% уверенностью (и даже более 
высокой) считать, что существенных отличий по частотам рекомбинации нет. Другими 

словами мы получили доказательства того, что данные можно объединить. Суммарная 

величина R оказывается равной:  

R1+2= (460+475+200+220)/(2043+950)=1355/2993=0,453 

 

 
 

� От скрещивания цис и транс – гетерозигот  АаВв  надо получить рецессивную 

гомозиготу аавв. Какова вероятность её появления в потомстве, если r=0.2? 

 

Решение 

Для начала рассмотрим генетическую сторону задачи. Искомая гомозигота аавв 

получится только от слияния гамет ав и ав. Одна из них будет происходить от цис – 

гетерозиготы, другая – от транс. Рассчитаем вероятные частоты появления таких гамет, а 
далее вероятность слияния гамет этих типов в гомозиготу. 

Рц= (1-r)/2 =0.8/2 =0.4 

Рт= r/2  =0.2/2 =0.1 

Pаавв= 0,4*0,1 =0,04 или 4% 

Итак, вероятность получить в потомстве гомозиготу аавв равна 4%. 

 

Комментарии 

Обратите внимание, что вероятность встречи двух гамет определенных  гаплотипов 
рассчитывается как произведение частот этих гаплотипов. Если у каждого родителя 
образуется по 4 типа гамет, то число их сочетаний будет равно 4*4=16. При этом 

предполагается также, что вероятность встречи гамет зависит только от их частот и не 
зависит от других факторов (т.е. их генотипов). 
Усложним задачу. 

 

 



� От скрещивания цис и транс – гетерозигот  АаВв  надо получить рецессивную 

гомозиготу аавв. Сколько потомков надо просмотреть, чтоб с 95% вероятностью 

встретить среди них искомый организм, если r=0 у цис – гомозиготы  и   r=0,2  у транс? 

 

Решение 
Первая стадия решения задачи аналогична предыдущей.  

Рц= (1-r)/2 =1/2  =0.5 

Рт= r/2  =0.2/2 =0.1 

Pаавв= 0,5*0,1 =0,05 или 5% 

Вторая часть задачи решается при помощи формулы: 

(1-P)n <α;    n >lgα/lg(1-p) 

Где Р –  теоретическая вероятность наступления события (получение гомозиготы),   n -   необходимый 

объем выборки (количество потомков)     α - уровень значимости (=0,05 или 95%) 

   n >  lgα/lg(1-p) > lg0.05/lg(1- Pаавв) > -1.3/-0.022  >59.1 

В качестве ответа получаем, что нам надо просмотреть не менее 60 потомков, чтоб среди 

них с 95% гарантией найти рецессивную гомозиготу аавв. 

 

Комментарии 

Обратите внимание, что хотя вероятность появления организма с генотипом  аавв будет 
5%, нам необходимо получить не 20, а целых 60 потомков для того, чтобы искомый организм 

там присутствовал с 95% степенью вероятности.  Конечно, если мы получаем большое 
потомство одномоментно (сотни и тысячи потомков), то можем быть уверены в присутствии 

среди них требуемой гомозиготы. Если же количество потомков ограничено, скажем 10, то 

надо быть готовым  к постановке 6 скрещиваний для получения искомого результата.  
 

Задача для самопроверки: 

 Частота рекомбинации между двумя генами составляет 0,3. Сколько гамет надо 

просмотреть, чтобы с 95% вероятностью обнаружить гаплотип ав? Исходная 

дигетерозигота имеет транс – конфигурацию. 
 

Частота рекомбинации между генами (маркерами) лежит в основе генетических карт. 
Генетическая карта – отражение расположения генов/маркеров на хромосоме, выраженное в 
единицах рекомбинации (обычно сМ или М) 
На генетических картах расположение генов соответствует таковому на хромосоме, однако 

расстояния на генетической карте могут не соответствовать физическим расстояниям. 

 

� Генетические маркеры sp и wr располагаются на расстоянии 15 единиц. Ген а  

локализован на другой паре хромосом и наследуется независимо.  Какова вероятность 

образования гаметы a1sp2wr2  у транс - гетерозиготы  a1a2sp1sp2wr1wr2 ? 

 

Решение. 
Если в условии сказано, что гетерозигота – транс, то мы вправе считать, что на одной 

хромосоме расположены аллели sp1wr2, общее расположение таково: sp1wr2 // sp2wr1 

Тогда искомое сочетание sp2wr2  определится как: 

P22= r\2= 0.15/2=0.075 (или 7.5%) 

С учетом вероятности по гену а, получаем искомый результат: 



Р= 0,075*0,5= 0,037 (или 3,7%) 

 

Комментарии 

Обратите внимание, что частота рекомбинации и расстояние на генетической карте 

эквивалентны: 15 единиц = 15% = 0,15 

Как правило, эта эквивалентность сохраняется в достаточно широких пределах, но может 
нарушаться на очень маленьких расстояниях. Существуют и специальные методы пересчета. 
 

 

Задача для самопроверки: 

 Какова вероятность встречи двух гамет с генотипами ав при самооплодотворении 

зиготы, если ее генотип АВ//ав  и расстояние на генетической карте между генами 

равно 40сМ? 

 

 

 

 

3. Задачи на механизмы реализации генетической информации в фенотипе. 
 

 

В большинстве случаев учебные задачи по генетике предусматривают не только 

умение расписывать варианты и вероятности наследования генетических детерминант 
(генов, аллелей), но и фенотипов организмов, т.е. уметь переходить от записей генов к 

записям признаков и обратно. В своем классическом исполнении, генетические задачи 

нацелены на способность обучающегося представить генетическую интерпретацию 

наблюдаемой картины расщепления по признакам (фенотипу). 
К особенностям проявления генов и их аллелей в фенотипе относят: 
• Особенности, связанные с доминированием аллельных генов (полное, неполное, 

кодоминирование); 

• Особенности, связанные с проявлением признака (возраст, пол, внешние 

факторы) и его диагностикой; 

• Особенности, связанные со сложностью признака (взаимодействия генов); 

 

 
3.1. Особенности, связанные с доминированием. Фенотипическая форма 

записи. 
 

Различают две формы записи такой задачи. Первой, обычно, следует 
фенотипическая запись. Так, если известно, что при скрещивании сортов гороха с зелеными 

и желтыми семенами у гибридных растений созревают семена желтого цвета, а во втором 

поколении наблюдается расщепление по признаку окраски в соотношении 3: 1 (или 75% : 

25%), то фенотипическая форма записи будет иметь следующий вид: 

   Р:  жел. х  зел. 
   F1:       жел. 
   F2: 3 жел. : 1 зел (или 75%жел.+ 25%зел).  

 

В соответствии  с нашими знаниями, мы можем объяснить эти результаты простой 

моногенной моделью наследования признака и записать решение, используя вторую, 

генотипическую форму записи. В первую очередь записывают обозначения гена с 
указанием доминантного аллеля (обычно заглавной буквой).  

А -    аллель, определяющая желтую окраску. 



АА, Аа  (или А_) -  генотипы с  желтой окраской семядолей; 

аа  -  генотип, определяющий зеленую окраску,  

а -     рецессивная аллель, проявляется в гомозиготном состоянии. 

Запишем скрещивание, используя принятые нами генотипические обозначения. 
 

Р: АА   
х
   аа Скрещивание F1:    Аа   

х 
 Аа 

Гаметы:   А         а Гаметы:         ½А, ½а       ½А, ½ а 
Оплодотворение,  F1:    Аа Оплодотворение:  ½А               ½  а 

  ½А   ¼ АА                   ¼ Аа                      

  ½а ¼ Аа ¼ аа 

  F2: 1АА : 2Аа : 1аа (или 25%АА + 50%Аа + 25%аа) 
 

Решение, представленное выше в символьной, или генотипической форме записи, 

объясняющее фенотипическое расщепление, расшифровывается следующим образом. 

Родительские формы являлись, соответственно, доминантными (АА) и рецессивными (аа) 

гомозиготами по гену, обуславливающему отличие окраски семян. Моногенность и полное 

доминирование (т.е. фенотипическое тождество генотипов Аа и АА) мы предполагаем, 

исходя из результатов расщепления  во втором поколении (у гибридов F2). Обратите 
внимание, что ответ к решению задачи формулируется на основе генотипической записи, а 
запись фенотипическая, по сути, является рабочей, или вспомогательной формой.  

Соотношения, представленные как (1 : 2 : 1) или (3 : 1) называются сегрегационными 

отношениями и показывают, во сколько раз отличаются частоты классов. Форма записи (¾ + 
¼) или (75% + 25%) называется  записью сегрегационных частот, сумма которых всегда 
должна быть равна единице (или 100%). 

 

Задача У женщины с группой крови В родился ребенок группы крови А. Определите 

вероятные генотипы родителей и ребенка по данному гену.  

 

Данная задача – на определение вероятных генотипов. Запишем условия, используя 
фенотипическую форму записи. 

Р:  ♀В  х ♂ ? 
   F1:       А 
Далее вспомним, что группа крови В (третья) может иметь генотипы I

ВIВ и I
Вi, а группа А 

(вторая) – генотипы I
АIА и I

Аi. При генотипе I
АIВ рождается ребенок с группой АВ 

(четвертой), при генотипе ii - с О (первой). Ребенок мог унаследовать аллель IА только от 
отца. Если от матери бы он унаследовал аллель IB, то его группа крови была бы АВ. Значит, 
единственным возможным вариантом решения остается скрещивание: 

Р:  ♀ I
Вi  х ♂I

А_ 
   F1:     I

Аi 
Таким образом, по условию задачи можно однозначно определить генотипы  матери и 

ребенка. Для отца возможно два варианта генотипа: гомозиготный I
АIА и гетерозиготный I

Аi. 
 

Задача. При  скрещивании  между  собой черных мышей получается всегда черное 

потомство.  При скрещивании желтых мышей всегда  1/3 потомства оказывается черной, 

а 2/3 – желтой. Как это можно истолковать? Как можно проверить правильность Вашего 

предположения?  

 

Сделаем фенотипическую запись задачи. 

№1      Р:  чер. х чер. №2      Р:  жел. х  жел. 
 

F1:  чер. 
 

F1:    1/3чер.; 2/3 жел 



В скрещивании №1 расщепления не обнаруживается ни в одном поколении, 

следовательно, представляется логичным предположить гомозиготность данной линии по 

изучаемым генам. В скрещивании №2 происходит расщепление, причем подчеркивается, что 

оно наблюдается всегда и всегда выщепляются черно - окрашенные мыши. Предположим, 

что желтые мыши гетерозиготные. Если предположить, что отличия моногенные, то 

генотипическая запись будет следующей:    Р:   Аа  х  Аа 
    F1:       ¼АА: ½Аа: ¼аа 

При условии полного доминирования мутантного аллеля, ожидаемое расщепление 
должно быть 3 : 1, однако реальное расщепление 2 :1. 

Одна из возможных причин отклонения – т.н. плейотропный эффект мутантного 

аллеля, вызывающий раннюю гибель зародышей с генотипом АА. При таких условиях все 
желтые особи будут гетерозиготные и ожидаемые частоты совпадут с наблюдаемыми. Для 
подтверждения предположения необходимо поставить анализирующее скрещивание:   

Р:  жел. х чер.   
Анализирующим называется скрещивание с рецессивно - гомозиготным родителем. При 

условии, что в потомстве  Fа будет наблюдаться ½жел. + ½чер мышей, предложенная 
модель  моногенного наследования с плейотропным эффектом подтверждается. Другим 

подтверждением может служить уменьшение размера помета у самок желтых мышей при их 

скрещивании с такими же самцами –  т.к. ¼ часть потомства (АА) погибает. 
 

Задача. Предположим, что пенетрантность гена A в гетерозиготном  состоянии (Аа) 

равна 0,8.  Каким окажется соотношение фенотипических классов в F2 от скрещивания 

доминантно - гомозиготной особи AA с  рецессивно - гомозиготной?   

 

Как вы помните, пенетрантностью в генетике называют способность аллеля 
проявляться в фенотипе. Обычно этот термин применяют в той ситуации, когда доминантная 
аллель в гетерозиготном состоянии проявляется не у всех потомков. Т.к. фенотипическое 
действие гена А в задачи не указано, пользуются следующими обозначениями: Д (А_) - 

доминантный фенотип, Р (аа) - рецессивный фенотип. Целесообразно начать с 
генотипической формы записи. 

 Р:   АА х аа 
F1:   Аа  (х Аа) 

 F2:       ¼АА: ½Аа: ¼ аа 
Для определения частот фенотипов мы должны помнить, что потомки класса Аа, в 

виду неполной пенетрантности, будут как с доминантным, так и с рецессивным фенотипом. 

Причем доля особей с доминантным фенотипом равна пенетрантности, т.е.
 ½Аа=½*0,8Д+½*(1-0.8)Р. 

Общее расщепление по фенотипу определится как: 

Д= ¼АА + ½*0,8Аа = 0,65 
Р= ¼аа + ½*(1-0,8)Аа= 0,35     
Итак, ответ в задачи будет: 0,65 с доминантным и 0,35 с рецессивным фенотипом. 

 

Задача. У  мышей  черная  окраска шерсти доминирует над коричневой,  длинная форма 

ушей – над короткоухостью, а жесткая шерсть – над мягкой шерстью.  Черная  

длинноухая  мышь  с  жесткой шерстью была скрещена с коричневым  короткоухим  

мягкошерстным  самцом.  Определите  возможные фенотипы и их частоты у особей F2.   

 

При отсутствии дополнительных сведений принимаем, что генетический контроль 
признаков в данном скрещивании моногенный. Введем обозначения генов и сделаем 

генотипическую запись задачи. При этом придется ввести еще одно ограничение – 

гомозиготность черной длинноухой мыши с жесткой шерстью по всем трем генам, ибо в 
противном случае задача не решается однозначно. 



 

А_ - черная окраска (аа – коричневая) P: AABBCC  х  aabbcc Гаметы F1: 

В_ - длинные уши (bb- короткие) F1: AaBbCc ABC, ABc, AbC, aBC, 
С_ - жесткая шерсть (сс – мягкая)  abC, aBc, Abc, abc 
 

Для определения соотношения или частот фенотипов во втором поколении можно 

применить два метода. 
Первый – расписание решетки Пеннета по 8 типам гамет и последующей группировкой 

генотипов по фенотипам. Надо сказать, что в данном случае эта форма решения не самая 
удобная, т.к. легко ошибиться при расписании 8*8=64 генотипов и их последующей 

группировки. Удобнее воспользоваться  свойством независимого комбинирования (третий 

закон Менделя). При втором способе решения мы выписываем соотношения фенотипов (или 

их частоты) по каждому гену в отдельности. Получим, что по каждому гену ожидаются 
расщепления 3Д :1Р. Общее фенотипическое расщепление для F2, согласно третьему закону 

Менделя, будет иметь следующий вид:  (3А_:1аа)(3В_:1bb)(3C_:1cc). 
Раскрыв скобки, умножив числовые радикалы и приписав им определенные фенотипы, 

получим  

8 фенотипических классов в F2 при их сегрегационных соотношениях  

 
27: 9: 9: 9: 3: 3: 3: 1= (3: 1)3

= 64. 

 

Класс Частота Фенотип 
A_B_C_ 27/64 чер., дл., жестк. 
A_B_cc 9/64 чер., дл., мягк. 
A_bbC_ 9/64 чер., кор., жестк. 
aaB_C_ 9/64 корич., дл., жестк. 
A_bbcc 3/64 чер., кор., мягк. 
aaB_cc 3/64 корич., дл., мягк. 

aabbC_ 3/64 корич., кор., жестк. 
aabbcc 1/64 корич., кор., мягк. 

 

Определим возможные генотипы животных с черной жесткой шерстью и длинными 

ушами и их частоты. Их фенотипическая частота – 27/64, состоит из следующих 

компонентов: (¾А_)(¾В_)(¾С_). Каждый компонент, в свою очередь, из гомо и 

гетерозиготных классов:  
¾= ¼ гомозиготы + ½ гетерозиготы.  

Таким образом,  (¾А_)(¾В_)(¾С_)=(¼АА+½Аа)( ¼ВВ+½Вв)( ¼СС+½Сс).    
Раскрыв скобки и поделив каждый компонент на 64, получим искомые частоты например: 

1/64[ААВВСС],  4/64[ААВвСс] и т.д. 

  

Задача. Глаукома взрослых наследуется несколькими путями. Одна форма определяется  

доминантным  аутосомным геном,  другая - не сцепленная с ним рецессивным аутосомным 

геном.  Какова вероятность рождения ребенка с аномалией в случае,  если оба родителя 

гетерозиготны по обоим генам?  Напишем генотипичесий вид скрещивания, обозначив 
предварительно нормальные аллели генов, не приводящие к болезни, с индексом «+». 

 

А- доминантный  аутосомный  ген (а+а+- норма) 
b- рецессивный  аутосомный (B+_ - норма) 
 

Как и в предыдущей задаче, возможно два варианта решения – через построение решетки 

Пеннета по гаметам и через объединение расщеплений по фенотипам, согласно 3 закону 



Менделя. Для примера составим решетку Пеннета, занеся в ячейки фенотипы зигот, 
обозначая при этом символом «+» здоровых потомков, а «-»  больных. 

 

Р:   Аа+В+b  х  Аа+В+b 
Гаметы: АВ+ ; Аb ; а+В+ ; а+b (все классы по ¼) 

Оплодотворение ¼АВ+ ¼Аb ¼а+В+ ¼а+b 
¼АВ+ - - - - 

¼Аb - - - - 

¼а+В+ - - + + 

¼а+b - - + - 

 

Доли каждой ячейки равны между собой и равны ¼*¼=1/16.  Фенотипически 

здоровыми окажутся потомки лишь трех ячеек с суммарной долей 3/16 или 18,75%. 

Вероятность рождения больного ребенка определится как 100-18,75= 81,25%. 

К такому же результату мы могли придти вторым методом.  

(3А_: 1 а+а+)(3В+_: 1bb)=9А_В+_ : 3А_bb : 3а+
а

+
В

+
_

 : 1а+а+bb =13 «-»: 3 «+». 
Расщепление (13 : 3) называют в генетике «эпистаз» и относят к разделу «взаимодействия 

неаллельных генов». Взаимодействие проявляется в том, что на фоне присутствия 
доминантного аллеля А развивается болезнь, независимо от аллельного состояния второго 

гена. Влияние гена В проявляется лишь на фоне генотипа а+а+, обуславливая  развитие 
болезни в случае генотипа bb.  

 

Задача. Классическая гемофилия передается как рецессивный,  сцепленный с полом признак.  

Мужчина, больной гемофилией, женится на здоровой женщине.  У них рождаются дети, не 

страдающие гемофилией (три мальчика и две девочки). Какова вероятность появления 

больных внуков  в семье дочери и в семье сына при условии, что второй супруг здоров и не 

является носителем мутантного аллеля?  

 

Сделаем генотипическую запись задачи. 

Р:   ♀Х+Х?  х ♂ ХhY 
F1:   ♀ Х+Хh;  Х? Хh    ♂ Х+Y ;  Х?Y 
Обратите внимание, что символом Х?

 отмечена Х- хромосома с неизвестной аллелью 

по гену гемофилии: в самом деле, чтоб не болеть гемофилией, женщине достаточно иметь 
хотя бы одну Х- хромосому с немутантной, нормальной аллелью по гену гемофилиии (Х+

). 

Подобная форма записи применяется обычно для генов, расположенных на Х- хромосоме, 
или Х- сцепленных. Каков наиболее вероятный генотип матери? Для 5 детей вероятность 
того, что ни один из них не получит от матери мутантный аллель при условии его 

присутствия в генотипе составит (½)
5
=1/32 -  вероятность достаточно низкая для того, чтобы 

рассматривать другую, альтернативную гипотезу как наиболее адекватно отвечающую 

условиям задачи. В таком случае, генотипы родителей и детей определяться как: 

Р:   ♀Х+Х+  х ♂ ХhY 
F1:   ♀ Х+Хh;  ♂ Х+Y  
Далее, найдем вероятность для семьи сына. Т.к. ни он, ни второй родитель (по 

условию) не несут аллеля гемофилии, то все их дети будут здоровы. 

Для семьи дочери ситуация несколько иная. 
P1:   ♀ Х+Хh;        х      ♂ Х+Y (здоровый супруг) 
гаметы: [ Х+ ;  Хh]      [ Х+ ;  Y] 
F2:  ♀Х+Х+ ; Х+Хh;  ♂ Х+Y;  Х

h
Y (в соотношениях 1: 1: 1: 1) 

В потомстве может появиться ребенок, болеющий гемофилией (класс Хh
Y)  с 

вероятностью ¼ или 25%. Другими словами, больной гемофилией в этой семье может быть 
только мальчиком (с вероятностью 50%), но не девочкой. 

 



Задача. Пигментный ретинит (прогрессирующее сужение  поля  зрения  и усиливающаяся 

ночная слепота) может наследоваться тремя путями: как  аутосомный  доминантный  

признак, как аутосомный рецессивный и как рецессивный, сцепленный с X-хромосомой 

признак.  Определите вероятность рождения больных детей в  семье,  где мать  является 

гетерозиготной по всем трем генам, а отец здоров и не является носителем.  

 

Итак, в данной задаче требуется определить ожидаемые частоты фенотипов больных 

и здоровых потомков. Сделаем генотипическую запись задачи, введя следующие 
обозначения. 
А – аутосомно – доминантная аллель, вызывающая ретинит (а+

 - норма); 
b -  аутосомно -  рецессивная аллель (В+

 - норма); 
c -  рецессивная, Х- сцепленная аллель (Х+

 - норма). 
Генотипы, приводящие к болезни: A_; bb; ХсХс и ХсY. 

Запишем генотипы родителей . 

Р:   ♀Aa+ B+b Х+Хc     х    ♂ a+a+ B+B+ Х+Y 
Исходя из закона независимого комбинирования, ожидаемое расщепление в потомстве 
данного скрещивания составит: 

1. По гену А Р: ♀Aa+      х    ♂a+a+  F1: 3А_   :  1a+a+ 
2. По гену В Р: ♀B+b

     х    ♂B+B+  F1: все B+_  
3. По гену С  Р: ♀Х+Хc   х    ♂ Х+Y  F1: ♀Х+_  ;  ♂ (1Х+Y :1ХсY)  

4. Общее расщепление по трем генам  F1: (3А_ : 1a+a+)(B+_)(♀Х+_ ;  ♂(1Х+Y :1ХсY)); 
♀=  3А_ B+_ Х+_ : 1a

+
a

+
B

+
_ Х

+
_ =3(больные) : 1(здоровые) 

♂= (3А_ B+_ : 1a+a+B+_)(1Х+Y : 1ХсY)=  
3А_B+_Х+Y  : 1a

+
a

+
B

+
_Х

+
Y : 3А_B+_ХсY : 1a+a+B+_ ХсY= 7(больные) : 1(здоровые) 

Ответ можно сформулировать двумя способами. 

1. Вероятность рождения больной девочки составит 3/4=0.75 (или 75%), а больного 

мальчика – 7/8=0.875 (или 87,5%). 

2. Учитывая, что рождение и девочки и мальчика равновероятно, то, независимо от 
пола, вероятность рождения больного ребенка составит: (3/4 + 7/8)*1/2=0.8125 (или 

81,3%)  
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