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Saateks

Oppevahend “Geneetika lilesanded” koosneb teoreetilisest osast
ja valitud tllpilesannetest koos lahendustega. Erineva raskusast-
mega Ulesanded vdimaldavad dppevahendit kasutada bioloogialli-
Opilastel Gldkursuses “Geneetika”, erikursustes “Populatsioonige-
neetika? ja “Geneetiline analiiiis” ning “Uldbioloogia” kursuse 6pe-
tamisel bioloogia-, arsti-, defektoloogia- ja psiihholoogiaosakondade
Ulidpilastele.

Geneetika Ulesannete individuaalne lahendamine soodustab ge-
neetika pdhiprintsiipide omandamist. Seepérast soovitame mitte
pitda UGlesannete lahendusi péhe Gppida, vaid kasutada neid oma
mottekaigu Gigsuse kontrollimiseks.

Koostajad on tanulikud k&igi markuste ja ettepanekute eest,
mis aitavad seda Gppevahendit edaspidi téiustada.
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Taname Eesti TA juhtivteadur Tdnu MAJlsi abi eest alapeatiiki
“Geneetilise analltisi matemaatilised alused” I8ppvariandi koosta-
misel.

Téaname vanemlaborant Tiiu Rootslast teksti sisestamise eest ar-
vutisse ning

aktsiaseltsi “KompuT” tehnilise toimetamise ja Gppevahendi tri-
kivalmis seadmise eest.
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LAHENDAMISJUHISED
JA ABIMATERJALID

1. Molekulaargeneetika. Geneetiline kood

Nukleiinhapete koostise, replikatsiooni ja transkriptsiooni koh-
ta kdivad Ulesanded seisnevad nukleotiidide komplementaarsus-
printsiibi kasutamises: DNA ahelate vahel esineb aluste paardumine
A-T ja G-C; DNA kodeeriva ahela ning RNA vahel A-U ja G-C.

Ulesanded nukleiinhapete ja valkude primaarstruktuuri vasta-
vuse, sealhulgas translatsiooni kohta nduavad geneetilise koodi ka-
sutamise oskust. M®oningatel juhtudel on vaja teada ka aminohap-
peradikaalide omadusi. Olenevalt sellest, kas tlesanne ldhtub nuk-
leiinhappe vdi valgu poolt, on soodsam kasutada kord (ht, kord teist
geneetilise koodi esitusviisi (joon. 1, tabel 1).

Sisemise ringi téhed
téhistavad mRNA-
koodoni esimest,
teiee ringi tdhed
teist ja kolmanda
ringi tahed kolman-
dat nukleotiidi.

Ringi serval on koo-
donitele vastavate
aminohapete siim-
bolid.

+ — terminaator-
koodonid;

»— initsiaatorkoo-
donid (eukartiooti-
del ainult AUG);

* — need amino-
happed paiknevad
koodipdikesel kahes
kohas.

Joonis 1. Geneetilise koodi ratasskeem (ukoodipaike")
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Tabel 1

Aminohapped, nende omadused valgumolekulisja neile
vastavad koodonid informatsiooni-RNA-s (MRNA-s)

Radikaali
Jrk.  Aminohape  Sim- omadus
bol  Polaar- Happe-
sus sus
Alaniin Ala MP N
Feniill-
alaniin Phe MP N
Glutsiin Gly MP N
Isoleutsiin lie MP N
Leutsiin Leu MP N
Metioniin Met MP N
Proliin Pro MP N
Truptofaan  Trp MP N
Tsleteiin Cys MP N
Valiin Val MP N
Asparagiin ~ Asn P N
Glutamiin Gin P N
Seriin Ser P N
Treoniin Thr P N
Tirosiin Tyr P N
Asparagiin-
hape Asp P H(-)
Glutamiin-
hape Glu P . Hbb
Arginiin Arg P A(+)
Histidiin His P A(+)
Lisiin Lys P A(+)
Terminaator- M
koodonid Ter )
MP— mittepolaarne H(—
(hudrofoobne)
— polaarne (hudrofiilne) A(+)

P
N

— neutraalne

mRNA koodonid

GCU, GCC, GCA, GCG

Uuu, uuC
GGU, GGC, GGA, GGG

AUU, AUC, AUA

CUU, CUC, CUA, CUG,
UUA, UUG
AUG

CCU, CCC, CCA, CCG
UGG

UGU.UGC

GUU, GUC, GUA, GUG
AAU, AAC

CAA, CAG

UCU, UCC, UCA, UCG
AGU, AGC
ACU, ACC, ACA, ACG

UAU, UAC

GAU, GAC

GAA, GAG

CGU.CGC CGA.CGG
AGA, AGG

CAU, CAC

AAA, AAG

UAA, UAG, UGA

happeline,

negatiivse laenguga
— aluseline,

positiivse laenguga



2. Klassikaline geneetika

Enamik geneetikallesandeid on oma olemuselt ristamiskateete
mudelid, hubridoloogilise analiilisi teoreetiline teostamine etteantud
tingimuste kohaselt. Oma ulesehituselt on sellised tlesanded ena-
masti kaht pdhitilpi.

Uhel juhul tuleb antud (“saadud”) ristamistulemuste jargi
taastada ristamiskéik, maarata vaadeldavate tunnuste iseloom (do-
minantne, retsessiivne, vahepealne vms.), vastavate geenide péran-
dumistitp (autosoomne, suguliiteline, s6ltumatu, aheldunud), leida
lahtevormide (vanemate, vanavanemate) genotuubid (vdi ka feno-
tudbid).

Teisel juhul on need andmed (vdi vajalik osa neist) an-
tud Ulesande tingimustes ja lahendamine seisneb ristamistulemuste,
s.0.jarglaste vBimalike geno- ja fenotiuupide, lahknemissuhete, Uk-
sikute jarglasvormide vdi nende teatud kombinatsioonide esinemis-
tGendoeuste ennustamises.

Inimesegeneetika andmete puhul vdivad mélemad ulesandetiiu-
bid, eriti aga esimene, seisneda genealoogilises anallisis. Osa ules-
andeist nduab populatsiooni geneetilise struktuuri (alleelide ja ge-
notliipide sageduste) maaramist.

Geneetikaiilesannete lahendamise aluseks on geenide parandu-
mise, alleelsete ja mittealleelsete geenide fenogeneetilise koostoime
(interaktsiooni) ja alleelide ning genotiilipide tasakaalulise populat-
sioonilise jaotuvuse seaduste tundmine. Ulesannete lahendamise
edukus s6ltub neist seaduspéarasustest jarelduvate parandumisprint-
siipide, genotulbilise ja fenotutbilise lahknemise suhete ning vas-
tastikuse vahekorra ja téendosusarvutuste aluste praktilisest kasu-
tamisoskusest.



2. 1. Uldised parandumisprintsiibid

1. Hibridoloogilisel analuisil tuvastatavad geenid esinevad al-
leelsete teisendvormidena, kas kahe (dialleelsus) vdi enama (polu-
alleelsus) alleeliga.

2. Normaalse diploidse (2n) isendi genotiibis (stigoodis ja
keharakkudes) on iga geen esindatud paariga, homosugootsu-
se puhul uhesuguste alleelidega (AA, aa vbi A1AL, A2A2); hetero-
sigootsuse puhul erinevate alleelidega (Aa, A1A2), kusjuures igas
paaris on (ks geen isalt, teine emalt. (Erandiks on suguliitelised
geenid heterogameetse soo isenditel; vt. p. 10).

3. Sugurakkudes (gameetides) on iga geen paaritult, kus-
juures igas gameedis on isendi genotiibi igast geenipaarist tiks geen.
Seetdttu votab kumbki vanem vdrdselt osa koigi jarglaste genotiiibi
kujundamisest ja retsiprooksed (vastandsuunalised) ristamised on
vordviaarsed (9 Ax0a = 9ax(? A). (Erandi moodustavad eugu-
liiteliste geenide suhtes heterogameetse isendi gameedid; vt. p. 10).

4. Homosugootse (parivuspuhta) isendi k6ik gameedid on
vaadeldava(te) geeni(de) suhtes samavadrsed, sisaldavad thesu-
guseid alleele (AA—A; aa—*a; AABB—»AB; aaBB-—»aB). Seepa-
rast koosneb homosiigootide ristamisel saadav jarglaskond (Fi) ge-
notlbilt Ghesugustest isenditest (Mendeli | seadus, s.0.esimese
hibriidpdlvkonna thetaolisuse seadus; tabel 2).

5. Heterosligootne (hubriidne) isend moodustab geneetiliselt
erivaarseid, erinevate alleelidega gameete. Seejuures tekib iga
heterosiigootse geenipaari kohta vérdse sagedusega kaht tiilipi ga-
meete (Aa —»|A + ja), mis vbivad sama t6endosusega osaleda
iga jarglase moodustamisel (jarglaste killalt suure hulga puhul saa-
vad pooled neist Uhe ja pooled teise alleeli kummaltki heterosi-
gootselt vanemalt). Seepérast toimub heterosligootide jarglaskon-
nas (F3, Fj,) statistiliselt reeglipdrane genotiibiline lahknemine,
erinevate genotiiipide moodustumine kindlas sagedussuhtes, mis
on médratud vanemate gameeditiiipide kombineerumissagedustega
(ndit. Aa x Aa —(JA + hai) x "-A + "a) »|AA + |Aa -f i**
Mendeli Il seadus, s.o. alleelide lahknemise sagedus; tabel 2).
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Jarglased

Geno-
taa-
bid

Feno-
thdbid
(hulk ja
lahk-
nemine)

Tabei 2

Monohibriidne lahknemine autosoomsete geenide suhtes

Rietamistlubid

ja vanemate PA XPa ->Fi Fi XFj —pF2
genotudbid
AAxaa
aaxAA AaX Aa
Gameetne
rekombinatsioon Axa
Hulk 1 3
Lahknemine K®oik MAA D JAa :Maa
Aa 1:2:1
Vahepealne 1Aa* 3
avaldumine (vahepealne) jA: fAa: "a
Kodominantne 1Aa
avaldumine (Uhendtunnus) 1:2:1
Tunnuse 2
(alleeli) A 1A** lasla
dominantsus (dominantne) 3:1

Analuisiv
ristlus
Fx X Pa — Fb

AaX aa

("A+£a)xa
2
NAa:aa
1:1
2

Erinevad heterosiigoodid
(poltialleelsus)
Fial X Fljda —»F]j

AxaXAla

(2A1-b Ja)x(|A 3+fa)
4
AALTAMN :MA*a: |A 3a: ~aa
1:1:1:1

|Al:jAa:ia
2 11:1

* Tahepaariga Aa on tahistatud heterosiigoodi intermediaame v6i kodominantne fenotliiip, mis erineb
homostiigootide omast.

** Tahtedega A ja a on tahistatud vastavalt dominantne ja retsessiivne vastandtunnus,
voi ddrmustunnused (vahepealse vOi hendtunnuse olemasolu korral).



Tabel 3

Dihiibriidne lahknemine autosoomsete geenide suhtes

Vanemate AaBb X aabb
genotluibid AaBb x AaBb AaBb x Aabb Vo
Jaigiased (Aabb X aaBb)
Gameetne (|AB++xAb++aB+£ab) (1AB+1Abt-~aB+"ab)xab
Geno- rekombinatsioon (iIAB+iAb+i>B+iab)J x (MAb+"ab) vBi("-Ab-bjab) X (|aB-f|ab)
tiilibi- Genotiiiipe 9 6 4
line Geenipaaride (\ AA+\ Aa+"aa) (JAA+|A&++aa)
lahk- rekombinatsioon  x (iBB+[Bb+Jbb) X (iRb+"bb) (Aa+8aa)x("Bb+xbb)
ne- Genotiibid 1AABB 2AaBB laaBB IAABb IAADbb IAaBb laaBb
mine ja nende 2AABb 4AaBb 2aaBb 2AaBb 2Aabb |Aabb laabb
suhtarvud IAAbb 2Aabb laabb laaBb laabb
Mdlemas geeni-
paaria vahepeal- (1:2:1) (1:2:1) x (1:1) (1:1) x (1:1)
Feno- ne* avaldumine 1:2:1:2:4:2:1:2:1 1:2:1:1:2:1 1:1:121
titbi- Uhes geenipaa-
line raf£Aa) vahepeal- (1:2:1) x (3:1)
ne* avaldumine, 3:1:6:2:3:1 "li2:1:1:2:1 1:1:1:1
lahk- teke* (Bb) AB:Ab:AaB:Aab:aB:ab AB:Aab:aB:Ab:Aab:ab
ne-  domineerimine
mine  Mdlemas (3:1)* (3:1) x (1:1)
geenipaaris 9:3:3:1 S:1:3:1 1:1:1:1
domineerimine AB (AblaB iab AB iaBAb.ab AB:Ab:bB:ab

* M0istega “vahepealne"” nvaldumine on »iin tahistatud ka kodominanteust (fenotiilibiline lahknemissuhe
on mdlemal juhul Ghesugune).



6.1sas-je emasgameedid Ghinevad viljastumisel juhus-
likult, sGltumata neis sisalduvaist alleelidest ja eelnenud viljastu-
miskombinatsioonidest. Seetdttu on iga jarglase vbimaliku geno-
tulbi tGendosus vdrdne vastava genotiibi oodatava esinemissage-
dusega antud vanempaari jarglaskonnas, olenemata teiste jarglaste
genotudpidest.

7. Erinevates kromosoomides paiknevate (aheldumata
e.sOltumatute) geenide puhul moodustab poliheterosiigoot
(n geeni suhtes) vdrdse ragedasega 2ntuupi gameete erineva-
te geenide k@igivdimalike alleelsete kombinatsioonidega (gee-
nipaaride sdltumatu lahknemine:AaBb—|AB+|Ab-blaB+]ab).
Polihbriidi(de) jarglaskonnas moodustub seetdttu eri geenipaari-
de k@igi vdimalike kombinatsioonidega genotiilipe vastavalt nende
vaba kombineerumise sagedustele
(ndit. AaBbxAaBb —»(|AA-fl[Aa+”aa) x (|[BB-b|Bb+|bb);
Mendeli 111 seadus, s.0.geenide s6ltumatu kombineerumise sea-
dus; tabel 3).

8. Erinevate genotllpidega jarglaste (erinevate genotuubi-
kla3side) arv poluhubriidse lahknemise erijuhtudel on (tabel 3):
taandristlusel:
(AaBb ... x aabb ...) = 2n;
lUhesuguste heteresugootide ristamisel:
(AaBb ... x AaBb ..) = 3n;
erinevate hetercsugcotide ristamise!
(pollallcclsuse kcrral):
(A1laB1B2 ... x A3aB3B4 ...) = 4n;
kus n on geenipaaride arv, mille suhtes lahknemine toirfiub;
segatiiipi ristamisel y6rdub genotiibilt erinevate jarglaste
arv kdigi geenide suhtes eraldi saadavate jarglaste arvude kor-
rutisega:
AeBbDMEe x AabbD2dEe —*
3x2x4x3 = 72 erinevat genoiulipi.

9. Uhes kromosoomis asuvad geenid on lineaarses ahel-
duses ning p&randuvad enamasti koos (Uihe aheldusrihmana), kus-
juures nende koosparandumise sagedus on seda suurem, mida vaik-
sem on geenide vahemaa piki kromosoomi (Morgani seadus).
Aheldunud geenide puhul moodustab poliheterosiigoot kas ainult
(taieliku ahelduse korral) vdi Ulekaalukalt (osalise ahelduse kor-
ral) kalit titpi algse (vanemtilpie. mitterekombinantse) alleelse
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ne-

mad

Tabei 4

Dihubriidne autosoomne lahknemine anallisival ristamisel
olenevalt geenide aheldusest (A ja B dominantsed)

Analiisaator

Geno- Paj=aabb
S6ltumatu
taa- lahknemine
ab ab
bid ab ab AB
ab
Ga-
M 2b voi ab AB ab Ab aB
did I I 1 |
Tdbid Pi Ri Ra
Genotudbid AB ab Ab aB
ab ab ab ab
Fenottibid AB ab Ab aB
Lahknemiseuhe 1 1 :1:1
EP = ER = 50%
rf* rf = 50%

rf — rekombinatsioonikoefitsent

Diheterosiigoot
Fidb = AaBb
PlaB x P2ab —*FiaAB
Aheldus tdmbeaaendis

PIAb X P2aB -» FIAR
Aheldus tdukeasendis

(tsissasend) (traneasend)
AB Ab
ab aB
Taielik Osaline Taielik Osahne
aheldus aheldus aheldus aheldus
AB ab AB ab Ab aB Ab aB Ab aB AB ab
1 l>*:>**<*:<i % %.>*:>**<*:<i
Pl paPi P2 Ri RaPl Pi P, P2 Rl R3
AB ab AB ab Ab aB Ab aB Ab aB AB ab
ababab ab ab ab ab ab ab ab ab ab
AB ab AB ab Ab aB Ab aRlAb aB AB ab
1:1 1:1 1:1 1:1 1:1 1:1
EP>50% ER<50% EP>50% ER<50%
rf=0 rf < 50% 1rf=0 rf < 50
; (RT+R2)100
r

TP+ Pat



kombinatsiooniga gameete. Viimasel juhul tekib kill 2n taupi
gameete (nagu sdltumatu lahknemise puhulgi), kuid erinava sage-
dusega: rekombinantsete gameetide (R) sagedus on véiksem mitte-
rekombinantsete (P) omast

kusjuures see sagedus on proportsionaalne geenidevahelise kauguse-
ga piki kromosoomi (ristsiirdereegel: tabel 4).

10. Suguliiteliste (X-liiteliste ) geenide suhtes on eri sugu-
poolte genotilitibid erinevad ja nad parandavad neid geene
erinevalt. Homogameetse (XX) soo isenditel on need geenid
paarilised ja nad parandavad neid samuti kui autosoomseid geene
(mdlemad alleelid kdigile jarglastele vBrdse tdendosusega). Hete-
rogameetse (XY) soo isenditel on suguliitelised geenid paaritud
(hemistigootsus: A v0i a), nad parivad need geenid vastassoost va-
nemalt ja pdrandavad vastassoost jarglastele (Y-gameedid ei sisalda
vastavaid geene). Seetdttu suguliitelisel parandumisel:

1) retsiprooksed ristamised ei ole vordvaarsed

2) lahknemine vGib toimuda juba Fi pdlvkonnas

3) tunnuste jaotus eri soost jarglaste hulgas on erinev,

s.0. lahknemine oleneb jarglaste soost (tabelid 5-7).

Tabel 5
Geno- ja fenotuUbid eri sugu isenditel suguliitelise geeni suhtes

Sugu Homogameetne (XX) Heterogameetne (XY)
Genotuubid AA  Aa aa A a
vahepealne vai
Feno-  kodominantne A Aa a A a
tllbid avaldumine
domineerimine X a
11. Suures vabalt ristuvas (panmiktilises) populatsioonis, kus

vaadeldavate geenide suhtes ei toimi evolutsioonitegurid (mutat-
sioonid, valik, migratsioon jt.) sdilivad tasakaalulised alleeli—
ja genotllbisagedused muutumatuna pdlvkonnast pdlvkonda
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(Hardy-Weinberg! seadus e. populatsiooni geneetilise tasakaaiu Bea-
dus). Geneetiliselt tasakaalustunud populatsioonis on genotuubi-
sagedused mdaratud ainult avieetisagedustega Hardy ja Wem-
bergi vdrrandite kohaselt (tabel 9):
autosoomse dialleelse geeni puhul:
(pA+ga)2 = p2AA-f2pgAa+g2aa = 1,
autosoomse trialleelse geeni puhul:
(pPAl+ 0A2 + rA3)3=
p2A1A1+g2A A2+ r2A3A3+2pgAlA2+2prA1A3-|-2grA2A = 1;
suguliitelise dialleelse geeni puhul:
homogameetsete isendite hulgas —
(pA+ga)2 = p2AA-f2pgAa-fg2aa = 1,
heterogameetsete isendite hulgas —
pA + pa = 1 (s.o. alleelisagedused eamastuvad genotlibisa-
gedustega),
kus p, qja r tdhistavad geeni eri alleelide sagedusi populatsioonis.
Uhe geeni suhtes vdimalike genotiiupide (paariskombmat-
sioonide) arv populatsioonis on

n(n-f 1)

kus n tahistab geeni alleelide arvu.

12. Parandumisseadused kehtivad otsese tja universaalselt
genotilbilise lahknemise tasemel. Fenotut line lahknemi-
ne vOBib genotilbilise lahknemisega kokku langeda, kuid enamasti
on sellest erinev. Fenotuiibiline lahknemine toirr b tavaliselt vaik-
sema jarglastilpide arvuga kui genotiitbiline 1&hknemine, sest nii
alleelsete kui ka mittealleelsete geenide koostoime varjutab oluli-
selt genotiibilist lahknemist (vt. 2. 2.; tabelid 2-8).

13. Geenide parandumise ja genotiipide (fenotlipide) jaotu-
vuse seadused on statistilise iseloomuga ning alluvad téendosus-
teooria seadustele (vt. 2.5.1.).

14



Vanemate genotiibid

Jarglased
Sugu

T&hel 6

Monohibnidne suguliiteline lahknemine hoznogamcetse emassoo (QXX, CfXYJ puhul

Genotiibiline
lahknemine

Feno-
tuubi-
line

lahk-
ne-
mine

vahepealsus
VoI
kodominantsus
(9 puhul)

dominantsus

P9 X PC?-Y Fij Fi9 x FjO —»F2
AAxa aaxX A Aa X A Aa x< a
$ 0 ¢ « 9 0 $ Q
Aa A Aa a |AA+ "Aa |A 4--la |Ab -f |aa |A 4 "a
11 11 1 1 1:1 1 : 1 1: 1
Aa A Aa a |AA + 8Aa | A4 iAZ4 |a 2A4 |a
£$C?iAa |A  8Aa |A |Aa : |a |A |Aa : fa
11 11 2 1 1 2
A A A & A IA+]a |A + |a |A +b
EQCS kbik A 2a -A b 2A b
1:0 11 3 1 1 1
(rist.-

péntavue)



Fi

F3

P
(F,?x
PCfab)

Dihdbriidne suguliiteline lahknemine (suguliiteline aheldus)
homogameetse emassoo ($XX, cfxyj puhul (dominantsus mélemas geenipaaris)

P6lvkonnad
genotudp
fenotulip
genotlup

9
fenotiiup
cf
genotuup
9
fenotliip
cf

9 c?
ab x AB
ab
AB ab
ab
AB ab

AB ab Ab aB
ab ab ab ab
AB ab Ab aB
Pl + p2> Ri + R3
AB ab Ab aB
Pi + P2> Ri + Ra

nagu Fa

Ristamistiitbid
I
9 cf
AB X ab
AB
AB AB

ab
AB
AB ab Ab aB

AB AB AB AB
AB

AB ab Ab aB
Pi + Pa > Ri + Ra

nagu | F3

9 cf

Ab X aB

Ab

Ab Ab

aB

AB Ab
Ab aB AB ab
Ab Ab Ab Ab

“AB +Ab
Ab aB AB ab

Pl + Pa > Ri + 72
Ab aB AB ab
ab ab ab ab
Ab aB AB ab
Pi + Pa > Ri + Ra
Ab aB AB ab
Pi + Pa > Ri 4"



2. 2. Geneetilise (geno—ja fenotuubilise)
elahknemise péhitudbid

Geneetilise lahknemise seadusparasuste tundmine ja oskuslik
kasutamine on geneetilise analliiisi ja ka geneetikaiilesannete lahen-
damise pdhivahend. Tdaie selgusega tuleb eristada genotllbilist ja
fenotllbilist lahknemist, mdista nende vahekordi ning tlemineku-
printsiipe Uhelt teisele. Genotiitibitine lahknemine on fenotiiu-
bilise suhtes primaarne ja méarav. See s6ltub geenide parandu-
mistiubist (autosoomne vGi suguliiteline, sdltumatu voi aheldu-
nud), alleelide arvust ja heterostiigootsuse (hubriidsuse) ast-
mest. Fenotlibiline lahknemine oleneb peale genotiibilise
lahknemise veel geenide fenogeneetilise koostoime viisist tun-
nuste arengus (mitte dra segada erinevate parandumisviisidega!),
isendite soost ja mdnikord ka keskkondlikest arengutingimus-
test. Seeparast vOib Uht ja sama tllpi genotutbiline lahknemine
(ja sama pérandumisseadus) avalduda mitmete erisuguste fenotii-
biliste lahknemistena. Genotuiipide tasemel on lahknemine alati
diskreetse (katkendliku) iseloomuga, kuid mitmete polumeersete
geenide koostoimel asendub see lahknemine fenotlpide tasemel pi-
deva kvantitatiivse muutlikkusega (variatsioonireaga).

Geneetilist seost pdlvkondade vahel genotiilipide (geenide) ta-
semel nimetame parandumiseks, fenotutpide (tunnuste) tasemel
paritavuseks (viimast iseloomustavad peale vastavate geenide pé-
randumise ka nende geenide fenogeneetilise avaldumise isedrasused).

Teadaolevate genotilipidega vanemate jarglaste geno- ja feno-
tudbilise koosseisu ning erinevate jarglasvormide esinemissageduse
(-tdendosuse) leidmiseks tuleb lahtuda parandumisseaduste koha-
selt maératavatest genotutbilistest lahknemissuhetest.

Tegelikult geneetilisel analtisil (ja ka paljude tGlesannete puhul)
me uuritavate (ristatavate) isendite genotlilpe ei tea. Need tuleb
maérata nende vanemate, eriti aga jarglaste fenotilpide, eelkdige
fenotuubiliste lahknemissuhete jargi jarglaskonnas.

Uleminekuks fenotiiibiliselt lahknemiselt genotiiibilisele (ja
vastupidi) on vaja tunda geenide koostoime tiilipe ning fenotiubilisi
lahknemissuhteid nende puhul.
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Tabel 8

Dihubnidse fenotuubilise lahknemise erijuhud Fi-p8lvkonnea
olenevalt autonoomsete geenide koostoime tuubist

Koostoime tlup

Mitte-
alleelsete
AUeelidevaheline geenide
vaheline
Vahepealne* avaldumine mélemas geenipanris puudub
Vahepealne* avaldumine thes,
dominantsus teises geenipaaris puudub
Dominanteua mdlemas geenipaaris puudub
AIIeell_de- Mitteallcelsete geenide vaheline
vaheline
Kumbki komplementa&rne geen ka iseseisva
avaldumisega, kusjuures eraldi avalduvad
Domi- Komple- erinevalt: A-bb”aaB-**
nantsus thtmoodi: A-bb=aaB-
mentaaisu* Uhd komplementaarsel geenil iseseisev avaldumi-
mdle- ne, teisel puudub: A-B-"A-bb”aaB-=aabb
mas A+B”~AB Mdlemal komplementaarsel geenil puudub ise-
seisev avaldumine: A-B-"A-bb=aaB-=aabb
geeni- Hupostaatilise geeni alleelil b iseseisev
paaris Epistaas  avaldumine: A-B—=A~bb"aaB—2aabb
A>B Hipoetaatilise geeni alleelil b puudub ise-
aeiaev avaldumine: A-B-=A-bb=aabb”aaB-
Duplika&tsus: A-B-=A-pb= aabb
Vahepealne Polumeeraus:
eraldumine AABB>AaBB=AABb>AaBb
molemas AAbb... Aabb—aaBb">aabb
geenipaaris

* Mdistega "vaiepeaZne™ avaldumine on siin mdeldud ka
kodominsntsuat.

** Genotlibi geenvalemeid dldistatud kujul A-B-, A-bb jae., mida
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Tabel 8 (jarg)

Feno- Genotuibid
tud- 0
- 2 2 8 8 8 8 8 8 3
© [9+]
klae- % g 3§ § £ § &8 § =
side
arv Fenotudbiline lahknemine
9 1 2 2 4 1 2 1 2 1
6 3 6 1 2 3 1
4 9 3 3 1
4 9 3 3 1
3 9 6 1
3 9 3 4
2 9 7
3 12 3 1
2 13 3
2 1B 1
1 4 6 4 1
5 AABB A&BB AaBb Aabb aabb
AABDb AAbb aaBb
2aBB

kasutatakse geenipaarides esineva domineerimise korral, nimeta-
takse “genotuubi fenotllibiliseks radikaaliks”; neis néidatakse
need alleelid, millest piisab fenotliibi méaaramiseks; kriipsukese
asemel rdib olla nii dominantne kui ka retsessiivne alleel.
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Tabei 9

Tasakaalulise geneetilise struktuuri kujunemine ja sailimine populatsioonis
parast panmiksise kehtestumist (autosoomse dialleelse geeni suhtes)

Lahte-
populatsioon

Rutumditiiobid
(panmiktis)
AAXAA
AAX Aa
AAX;a
AaxAA
AaxAa
AaXaa
aaXAA
aaX Aa
aaXaa
Kokku:

1

Genotilbid ja AA
nende sagedused D

Alleelisagedused

Ristumistupide

sagedused AA
DxD=D3 “ 3
DxH=BH | dh
DxR=DR 0
HxD=DH « |IDH
HxH=H2 Ih 2
HxR=HR 0
RxD=DR 0
RxH=HR 0
RxR=R3 0

(D+H+R)*=1 Di =p3*

Uldjuht Arvuline naide
Aa aa
H R AA Aa aa
D+H+R=I 0.70 0.20 0.10
PA=D+iH pA=0.70+0.10=0.80
ga=R+|H (a=0.10+0.10=0.20
p+ g=i p+g=0.80+0.20=1
Genotiiiibisagedused jérglaskonnas
Aa aa AA Aa aa
0 0 0.49 0 0
IDH 0 0.07 0.07 0
DR 0 0 0.07 0
4dh 0 0.07 0.07 0
}h> 0.01 0.02 0.01
8HR fHR 0 0.01 0.01
DR 0 0 0.07 0
jHR xHR 0 0.01 0.01
0 R3 0 0 0.01

Hi = 2pq** Rl =q3* 0.64=p3 0.32=2pq 0.04=q2



Tabel 9 (j&rg)

Alleelie»gedused PI=I>l+ |Hi=p<pg=p pA=0.64+0.16=0.80
jarglaskonnas: gi=RI+ 2Hi=q2+pqg=q gA=0.04+0.16=0.20

p2+2pq+q2=(p+q)2 = (p+q)x(p+q),
seega uldkujul, gameetse rekombinatsioonina
(mis tahes p6lvkonnas):

$ $o
g&meedid pA ga 0.8A 0.2a
o} o
pA p2AA pgAa 0.8A 0.64AA 0.16Aa
ga pgAa g2aa 0.2a 0.16Aa 0.04aa

*Di=D2+DH+iH2=(D+iH)2=p2
**HI=2DR+HR+DH+|H2= 2(DR+8HR+§DH++H2)=2R(D+|H)+}H(D++H)=2(D+iH)(R+iH)=2pq
***RizR2+HR++H2=(R +|H )2=q2



Alleelsete geenide koostoimes (selles, kuidas nad avalduvad he-
terosiigoodil) eristatakse kolm pd&hitlilipi: intermediaarsus (vahe-
pealne avaldumine e. domineerimise puudumine), kodomiaamt-
sus ja dominantsus. Esimese kahe korral langeb fenotlibiline
lahknemine genotiubilisega Uhte, viimase puhul aga mitte (tabelid
2,3,8,8).

Mittealleelsete geenide koostoime (he tunnuse kujundamisel
(tunnuse polligeense madratuse korral) pdhjustab mitmesuguseid
poluhibriidse fenotlubilise lahknemise suhteid v8i asendab kvali-
tatiivse lahknemise pideva kvantitatiivse muutlikkusega. Tuntak-
se neli pbhitilpi (tabel 8). Komplementaarsuse (tdiendamise)
puhul kujundavad eri geenide dominantsed alleelid koostoimes uue
tunnuse, eraldi need geenid ei avaldu voi avalduvad teisiti. Epis-
taasi korral surub Uhe (epistaatilise) geeni dominantne alleel teise
(hupostaatilise) geeni alleelide avaldumise maha; viimased saavad
avalduda vaid epistaatilise geeni (alleeli) puudumisel. Duplikaat-
sus seisneb selles, et kahe geeni dominantsed alleelid kujundavad
uhesuguse tunnuse, kusjuures tunnuse iseloom ei olene toimivate
geenide (alleelide) arvust. Pollimeersuse puhul avaldavad k&he
vOi mitme geeni efektiivsed alleelid (plussalleelid) thele tunnusele
samasuunalist toimet, kusjuures need toimed summeeruvad tunnu-
se arengutasemes, s.0. eri geenide plussalleelide summaarsest arvust
oleneb tunnuse kvantitatiivne avaldumismaar.
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2. 3. Inimese sugupuu

Inimesegeneetika ks p6himeetodeid on genealoogiline mee-
tod, mis seisneb uuritavate tunnuste paritavuse ja vastavate gee-
nide parandumistliibi analliisis sugupuude koostamise abil. Sugu-
puu analiitsis vdib seisneda ka lilesanne ning sugupuu koostamine
on otstarbekas paljude inimesegeneetikaalaste lesannete lahenda-
misel. Sugupuu koostamise pdhimdtted ja kasutatavamad stimbolid
on antud joonisel 2.

AT ? 2T ?
i OeG AtG SS-r—d) P

11 g 7'10

ui6 6 06 6 v %I’IEI—&
1 2 3 4 57 9 o mw

O mees O0— O abielu

O naine 0 =0 sugulaaabielu A506b

9>sugu teadmata 0-0-0 Oed-venn&d (Oved)
vOi mitteoluline kahekordne abielu stnnijérjekorraa

@ | uuritava (harul- lastetu themuna-

B ] dase, anomaalse) T abielu [Al kaksikud
tunnusega isik Dro LI. erimana-
kahe uuritava j-L, lastega 006 kaksikud
tunnusega isik O O abielu

® Jkolm sama- I, 1, I ... pblvkondade numbrid

® | tunnuselist last 1, 2, 3 ... isikute numbrid pdlvkondades

Ll © proband; 1-2, 111-6 ...“Isikute t&histused Kirjeldustes

/ isik, kellest algas suguvfsa uurimine

Joonis 2. Inimese sugupuu naidisskeem ja sumbolid,
mida kasutatakse sugupuude koostamisel
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2. 4. Inimese vererithmade ststeemid

Vé&ga mitmekesiseid (lesannete konstrueerimise vB8imalusi pa-
kub inimese vererihmade geneetika. Sedalaadi ulesanded on hu-
vipakkuvad ja nditavad Opitavate parandumisseaduste tarbevaér-
tust. Niisuguste ulesannete lahendamiseks on aga vajalikud ménin-
gad konkreetsed teadmised olulisemate vererithmasiisteemide koos-
seisust ja nende geneetilisest méaratlusest.

Md@istega wererihm (—grupp)” vdéljendatakse isendi vere
spetsiifilisi immunokeemilisi omadusi, mille aluseks on teatud anti-
geenee(te) ainerithma(de) olemasolu vdi puudumine eratrotsiitide
pinnal. Vereriihmade antigeenideks on glikolipiidide (vdi gliiko-
proteiidide) kindla struktuuri ja vastastikuse paigutusega immuno-
loogiselt aktiivsed molekulaarrihmad. Osa neist antigeenidest vib
esineda ka lahustunulfc mitmete naarmete ndredes (pisarais, slljes
jm.). Need antigeenid (seega vastav vereriihm) tuvastatakse spet-
siifilise immunoloogilise reaktsiooniga antigeenide ja neile vastavate
vereseerumi antikehade vahel. Kdigi antigeensete molekula&rriih-
made olemasolu eritrotsiititide pinnal maaravad vastavad geenid
(alleelid), mille toime realiseerijateks on tavaliselt nende jargi sun-
teesittfvaa enstimid.

Inimesel on avastatud tle 20 erineva vererihmade sisteemi,
millest igaiiht mé&aravad the kindla geeni (lookuse) alleelid. Mitmed
vereriihmade susteemid (néit. ABO) on polualleelse determinatsioo-
niga, kusjuures alleelide vastastikune toime on sageli kodominant-
se iseloomuga. Tuntumad vererihmade sisteemid on ABO-, Rh~ja
MN-siisteem. Neist kaks esimest on suure tdhtsusega mediteiini-
praktikas.

ABO-susteemis on neli péhirithma: O (null), A, B ja AB,
mille aluseks on kahe antigeeni (A ja B) olemasolu v6i puudumine
erltrotsudtide valismembraanil ja vastavate isoantikehade (a ja R)
olemasolu vdi puudumine vereseerumis.* Nende antigeenide moo-
dustumist méaravad (he geeni kaks alleeli 1A ja Is, mis heteroei-

* Tépsemal kaeitlusel tuleb eristada kuus riihm*, test A-riihm esineb kahe
alaruihmaga Ai ja A3;_niisiis — O, Alt A3, B, AiB ja AaB. (Peale
nende on teada veel méned véga haruldased alarihmad.)



gootses genotiilibis (Ix1B) koos esinedes avalduvad mdlemad, s.o.
kodominantselt.** Selle geeni kolmas alleel i antigeenide teket ei
pdhjusta ning on retsessiivne kahe esimese alleeli suhtes (tabel 10).
ABO-slsteemi rihmasobivus on oluline vereulekandel. P&hindue
seisneb seejuures selles, et doonori veres ei tohi olla antigeene, mis
puuduvad retsipiendil ja mille vastu on (vdi tekivad) viimase veres
antikehad (tabel 10). ABO-siisteemi vererihmade sagedused eest-
laste hulgas (L. Heapost, 1972): O — 33,7%, A — 35,4%, B — 24,1%
AB — 6,8%.

Tabel 10
Inimese ABO-siisteemi vererihmade iseloomustus
Isikute
Vere Eritro-  Vere- vereriihmad
rihmad Geno-  tsliutide seerumi kellele kes
(feno- thdbid anti- anti- voib voivad
tlubid) geenid  kehad olla olla
doonoriks doonoriks
0 n - aja/? O,A,B,AB 0]
A IAIA L A A R A, AB 0, A
B * 1%, 1*i B a B, AB 0, B
AB Ix!1* AjaB - AB 0O, A B, AB

Rh(reesus)—sisteemi detailne immunoloogiline ja geneetili-
ne kasitlus on ténapdeval v@rdlemisi keeruline. Tuntakse umbes
30 Rh-antigeeni (enamus neist haruldased), mille geneetilist mééra-
tust seletatakse kahe erineva hiipoteesi abil. Uhe hiipoteesi jargi
(Wiener) on tks polualleelne Rh-geen (enam kui 10 alleeliga). Tei-
se hupoteesi jargi (Fisher) on kolm Rh-geeni (CDE, igailiks vahe-
malt kahe alleeliga), mis on aga nii tihedalt aheidunud, et parandu-
vad praktiliselt alati tervikblokina. Rh-antigeenidest on ainult uks
(Rho e.D) tugevate immuniseerivate omadustega. Isikuid, kelle
erdtrotsittidel on see antigeen, nimetatakse reesuspositiiveeteks
(Rh+); neid isikuid, kellel see antigeen puudub, nimetatakse ree-
susnegatiivseteks (Rh-).

** Alleel ™ esineb digupoolest kahe alavormina 1A1ja M2, millest esi-
Inene on teise suhtes dominantne.
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Lihtsustatud geneetilise kasitluse puhul vaadeldakse Rh-siistee-
mi monogeense dialleelse siisteemina (seda « »sic1u s« jargitakse kaes-
oleva juhendi (lesannetes). Selle jargi maaravad Rh-rihmi
alleeli R ja r (tdhistatakse ka D ja d), Rh“ riihm on retsessiivne
tunnus (genotidp rr). Rh~ inimese veres tekivad reesusantigeem
organismi sattumisel reesusantikehad, mis sellise juhuse kordumisel
vBivad pdhjustada eluohtliku immunoloogilise konflikti. Seeparast
tuleb verellekandel (eriti korduval) arvestada Rh-rilhma. Samu-
ti vBib areneda lapsele ohtlik reesuskonflikt Rh~ emaorganismi ja
Rh+ loote vahel selletiiibilisel kordusrasedusel. (Olgu margitud,
et immunoloogilise konflikti vdivad pB8hjustada ka teised Rh“ an-
tigeenid — C, c, E, e jt., kuid see toimub vdga harva, mistdttu
nende praktiline tdhtsus on véike). Eestlaste hulgas on sagedused
(A.-V. Mikelsaar jt., 1978): Rh+ — 85,9%, Rh" — 14,1%.

M N-siisteemis eristatakse kolm vererihma: M, N ja MN.
Neid mééravad uhe geeni kaks kodominantset alleeli ja LN. Ve-
rerithmad M ja N esinevad homosiigootsete genotuipide (L~L"
ja L~LA") puhul, MN heterostigootse genotutbi (LML") korral.
MN-elisteemi vererihmade! pole praktilist tahtsust vereillekandel,
sest aktiivseid antikehi nende antigeenide vastu inimese veres ta-
valiselt ei moodustu. MN-sisteemi rihmasagedused -eestlastel
(L. Heapost, 1972) on: M — 39,7%, N — 12,6%, MN — 47,7%.

Lisame veel Uhe vereriihmaslsteemi, mis on huvitav selle poo-
lest, et see on suguliiteline. Seda nimetatakse X”-slisteemiks.
Selles suisteemis on kaks rihma: X~*(a-f-) ja X5(a~). Neid rihmi
maéaravaid alleele tahistatakse X,a ja Xgi millest esimene on domi-
nantne. X~"-positiivsetel, s.0. X5(a -f) naistel on genotiiip X,aXsa
vBi X"aX”, meestel X"aY; X~-negatiivsetel, s.0. X5(a—) naistel on
genotilp XgXg meestel XY,
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2. 5. Geneetilise analtusi
matemaatilised printsiibid

2. 5. 1. Vdimalike jarglaste téendosus

Geneetiline lahknemine on statistilise iseloomuga n&htus, mis-
tdéttu parandumisseadustega ettendhtud suhted ilmnevad ideaalsel
kujul vaid suurte jarglasarvude puhul. Need seadused rajanevad
geenide ja gameetide kombineerumise juhuslikkusel. lga lksiku jarg-
lasvariandi esinemine ja véikeste jarglashulkade koosseis on seetfttu
ennustatavad ainult ligikaudselt. Geneetilise lahknemise juhuslikke
protsesse vBib iseloomustada nende simmeetriaomaduste téttu suh-
teliselt hasti klassikalise tdendosusega. Eeldatakse, et protsess valib
juhuslikult Ghe n vérdvdimalikust teest, kusjuures mdne tee korral
toimub teatav sindmus A. Sindmuse A tGendosuseks P(A) voe-
takse selle siindmuse toimumise vfimaluste (elementaarsindmuste)
osakaal kdigi vdimaluste hulgas:

v siindmuse toimumise vOimaluste arv Tn

P{A) =

kdigi vBimaluste arv n

Valemist ndhtub, et sindmuse tdendosus v8ib varieeruda nullist
kuni dheni, kusjuures P — 0, kui oodatav siindmus on v&imatu;
P — 1, kui oodatav siindmus on kindel (ainuvdimalik, paratama-
tu); ja 0 < P < 1, kui sindmus on juhuslik. T&en&osust vdib
véljendada ka protsentarvuga.

Naide 1. Taringumangus on oodatava silmaarvu (n&iteks uén)
valjaviskamiseks igal viskel 1 vdimalus 6 vGrdvaarse juhuse hul-
gast, seega on oodatava silmaarvu ilmumise t6endosus | ehk
16,67%.

NILIde 2. Monohibriidide kaht tiilipi emas-ja isasgameetide
kombineerumiseks on igal viljastumisel 4 vdrdvaarset vdimalust:

Q(A+a) x C?(A+a) »AA + Aa - aA + aa.

Ainult Ghe puhul neist (aa) kujuneb retsessiivne jarglane, seega

tdendosusega J (25%). Ulejaanud juhtudel areneb dominantse

tunnusega jarglane, niisiis tdendosusega | (75%).
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Siundmuse tdendosus iseloomustab tema teoreetilist voimalik-
kust Uhes katses. Juba toimunud katsete korral saab tdiendavalt
leida ka stindmuse suhtelise sageduse:

mitu korda siindmus toimus katsetes
tehtud Kkatsete koguarv

P(A) =

Nagu naitab tGendosusteoorias tdestatud suurte arvude seadus,
laheneb sindmuse suhteline sagedus katsete arvu suurendamisel te-
ma tdendosusele. Seda asjaolu kasutatakse tdendosuse arvvaartuse
digsuse eksperimentaalsel kontrollimisel.

Mitme elementaarsindmusega maéaratud sindmuste (kombi-
natsioonide) tdendosuse arvutamised p6hinevad kahel reeglil, mida
tuleb tunda ka geneetikallesannete lahendamisel.

Toendosuste korrutamise reegel: s@ltumatute suindmuste
koosesinemise tdendosus vordub nende siindmuste tdendosuste kor-
rutisega:

P(A ja B)=P{A) x P(B)

Sdltumatud on sellised sindmused, mis vdivad esineda nii
koos kui lahus ning ei m@justa Uksteise toimumise tdendosust.

Naide 3. Taringu lheja samakilje (naiteks W”) valjaviskamise
tdendosus kahel jarjestikusel viskel on | x | N (2.78%).

Naide 4. Uhesperekonnas viie pojajarjestikuse siinni tden&osus
on jX |x I xix] =" (3.13%). Eeldatakse, et poisslapse
sundimise tden&osus on

Naide 5. Tdendosus, et dominantse tunnusega heterosigoot-
sete vanemate 4jarglast on kdik dominantse tunnusega, vérdub
| X | x | x| = — (31,64%), aga tdendosus, et need kdik on
retsessiivse tunnusega, voérdub | x * x * x | = ~ (0-39%).

N&aide 6. Tdendosus, et sBltumatute dominantsete tunnustega
(AB) dihibriidide GhH jarglasel on mdlemad dominantsed tun-
nused (AB), vBrdub |A X tGendosus, et selleljarglasel
on mdlemad retsessiivsed tunnused (ab), vérdub ~& x \b =

tGendosus, et sellel jarglasel on dominantne tunnus A ja retses-

siivne tunnus b, vordub 7A x jb =

Toendosuste liitmise reegel: (he vGi teise sindmuse toi-
mumise tdendosus Uksteist valistavate siindmuste hulgast vérdub
nende siindmuste téendosuste summaga:

P(A vdi B) = P{A) + P(B).
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Uksteist valistavateks nimetatakse sindmusi, mis ei saa kor-
raga toimuda. Seda reeglit kasutame siis, kui ootame mingi (ukskdik
millise) sindmuse toimumist teatud hulga meile soodsate sindmuste
hulgast, kusjuures toimuda saab neist antud juhul ainult ks (teised
on selle toimumisega vélistatud).

Naide 7. Kui taringuméngus on Uhevaarselt soodsateks kaks
silmaarvu (nditeks ul ”ja “6”, siis tdendosus, et viskel Uks neist
(“Is voi ue™ tuleb, on | M@l = j (33.33%).

Naide 8. Olgu mingis inimpopulatsioonis ABO-siisteemi ve-
rerihmade sagedused jargmised: O — 34%, A — 35%, B —
24%, AB — 7%. ToOendaosus, et sellest populatsioonist juhus-
likult eraldatud isik on kas O v6i A rihmaga (sobiv doonoriks
A-riihmaga isikule), on 34 4- 35 = 69%. Tdenaosus, et sellest po-
pulatsioonist juhuslikult eraldatud isik on kas O v8i B rilhmaga
(sobiv doonoriks B-riihmaga isikule) on 34 4- 24 = 58%.

Naide 9. Dihlbriidide jarglaskonnas vdib esineda nelja tilpi
taielikke homosiligoote (AABB, AAbb, aaBB, aabb), igalks tGe-
ndosusega YR. Tdendosus, et Uksik jarglane oleks milline tahes
neist homostigootidest, (25%).

Naide 10. Dihubriidide jarglaskonnas vdib alleelide domineeri-
missuhete korral esineda 4 fenotutpi AB, Ab, aB ja ab vastavalt
tdendosustega yN, N ja “r. Toéendosus, et mingil jarglasel
on dominantne tunnus A, vBrdub j*AB - j*Ab = L = |.

Sellest reeglist tuleneb kaks olulist jareldust:
1) vastandsiindmuste tGendosuste summa on vdrdne ihega:
P(A) + P(e) = |,
sest need tdiendavad teineteist ja muid vdimalusi ei ole (toimub kas
see vOi teine).

Naide 11. Heterosligootsetel vanematel on dominantse ja ret-
sessiivse vastandtunnusega jarglaste siinni téendosuste summa
|A + =1

N&ide 12. Olgu populatsioonis mingi dialleelse geeni retsessiivse
alleeli sagedus g(a) = 0.6. Dominantse alleeli sagedus p(A) selles
populatsioonis on siis 1—q(a) = 1—0.6 = 0,4.

2) kui on arvestatud kdiki v6imalikke Uksteist valistavaid sindmusi,
siis nende tdendosuste summa voérdub lhega:

P{Al) + P(A2)+ ...+P(An)= 1,
kus p(Ai), .., P{An) tdhistavad Ulksteist vélistavate sindmuste
tdenédosusi.
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Naide 13. Dominantsete dihlbriidide (AB) jarglase fenotuup
vBib olla Uks neljast vBimalikust (AB, Ab, aB, ab). Nende voi-
meduste tdendoasuste summa +

Néaide 14. Olgu mingis inimpopulatsioonis vereriihmade Oja A
sagedused vastavalt 33% ja 35%. Tdendosus, et sellest populat-
sioonist juhuslikult eraldatud isik kannab antigeeni B (vererihm
B vdi AB), on 100 - (33 + 35) = 32%.

Mdnikord tuleb mitmesuguste siindmuskombinatsioonide t&e-
ndosuste leidmiseks kasutada mdlemat arvutusreeglit koos.

Né&aide 15. Viskame korraga kaht miinti (soovitavalt erinevaid).
Nende kukkumisel on kolm v@imalikku “kulli-kirjas kombinat-
siooni: mdlemal kull (KK), md&lemal Kiri (kk), thel kullja teisel
kiri (Kk). Missugused on nende siindmuste tdendosused? Kui-
vord kummagi mindi kukkumisviis on teisest sdltumatu, siis
tuleb siin kasutada t6enédosuste korrutamise reeglit. T8endosus,
et mdlemal mindil kukub kull, on x K = \KK, nagu ka
téendosus, et moélemal mindil kukub kiri — jk x jk = | kk.
Muntide erineval kukkumisel on aga kaks erinevat vdimalust:
esimesel kull ja teisel kiri ning vastupidi, esimesel Kiri ja teisel
kull. Mdlemajarjestusvariandi téendosuse leiame korrutusreegli
abil: \K x \k = \Kk ja \k x \K = \kK.

Need suindmused (jarjestusvariandid) on teineteist vélistavad
(uhel viskel saab vaid Uks neist toimuda), kuid mdlemad ra-
huldavad meie tingimust (kull ja kiri koos). T6endosuse, et
ernb-kumb neist toimuks antud viskel, leiame liitmisreegli abil:
\Kk + \Kk = \Kk.

Nende kombinatsioonide téendosused vdime saada ka naitliku-
ma geomeetrilise kombineerimisviisi abil.

Need mundipaaride kukkumisviiside téendosused (\KK, |KJc,

\kk) taéhendavad, et kui visata miinte kullalt palju kordi, siis
peaksid need kombinatsioonid esinema sagedustes, mis suhtuvad
nagu 1:2:1.

N&aide 16. Vo&imalus, et dominantsete monohibriidide neljast
jarglasest kolm oleksid dominantse ja Uks retsessiivse tunnuse-
ga, voib realiseeruda nelja erineva (Uksteist valistava) jarjestus-
variandiga (A, A,A, a; A A a, A; A a A A; a A A A). Neist
igaiiks koosneb sdltumatutest siindmustest ja on tGendosusega

256 (a x | x | x *)’ Tdenaosus, et mingi neist sindmustest
(3 dominantset ja 1 retsessiivne mistahes siinnijarjekorras, s.o.
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lahknemine suhtes 3:1) he vanemapaari neljediikmelisesjarglas-
konnas esineks, vérdub w + W + W + & =W (*2,19%).
Naide 17. Mdlemal vanemal on vereriihm AB. Neil on kaks last.
Milline on tbendosus, et vdhemalt Uhel neist on vererihm AB?
Sellises perekonnas on iga lapse puhul t6endosus nii vereriihma
AB kui ka mitte-AB (AvdiB) olemasoluks vdrdselt Meile
sobivate v@imalike lastepaaride tden&osused on : AB ja AB —

\ x| = AB ja mitte-AB — * x ~ = i; mitte-AB ja AB
— \ x I = AB-riihma esinemise lldtGendosus lastepaaris
on niisiis | | -f] =1 (75%).

2. 5. 2. Empiirilise ja teoreetiliselt oodatava
lahknemise vastavuse hindamine

Ristamiskatsetes vaadeldav (empiiriline e. faktiline) lahknemi-
ne erineb jarglaste piiratud arvu tottu alati mingil méé&ral péaran-
dumisseadustega ettendhtud teoreetilisest. Kui faktilise lahknemi-
se kdrvalekalle teoreetilisest on kullalt suur, siis v8ib kogenematul
vaatlejal olla raskusi dige teoreetilise lahknemissuhte &ratundmi-
sega, millele katses vaadeldav (resp. Glesandes antud) lahknemine
peaks vastama. Samuti vdib tekkida kahtlusi, kas empiirilise lahk-
nemise korvalekalle on teoreetiliselt oodatava lahknemise juhuslike
(statistiselt lubatavate) kdikumiste piirides, voi ei ole ta seda ning
tuleb eeldada mingit muud seaduspérast lahknemist. Seepérast tu-
leb osata Oigesti vOrrelda faktilisi ja teoreetilisi lahknemisi
ning hinnata nende kooskdlalisust.

Kui empiirilistes lahknemisarvudes on raske &ra tunda mingit
teoreetilist lahknemist, siis tuleks kéigepealt arvutada lahknemise
suhtarvud (lahknemisklasside sagedused). Nende sageduste jargi
on tavaliselt kerge leida vastav teoreetiline lahknemissuhe. Seejarel
on otstarbekas vorrelda empiirilisi ja teoreetilisi lahknemisarve ning
teoreetilist ja faktilist lahknemissuhet, mis on arvutatud lahtudes
eeldatavast teoreetilisest suhtest. K&eeolevas paragrahvis toodud
néited on sellised, kus on raske dra tunda diget teoreetilist lahkne-
missuhet ning on véimalikud alternatiivsed hinnangud.

Naide 1. Omavahel ristati hiubriidseid sagarsilmseid aadika-
karbseid. Saadi 399 jarglasisendit, kellest 285 olid sagarsilmsed
(L) ja 114 normaalsilmsed (1). Millisele teoreetiliselt oodatavale
lahknemisele see vastab?
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Eri fenotiiibirihmade arvsube on 285:114 = 2.5:1. Selle alu-
sel on raske otsustada, millise teoreetilise lahknemisega siin tege-
mist on (vdiks oletada nii suhet 3:1 iui ka suhet 2:1). Arvutame
kummagi fenotllbi sageduse:

p(*) =4 =0Nn *,(/) =1£ =°.29.

Nendele sagedustele on aratuntavalt lahedased teoreetilised sa-
gedused 0.75 ja 0.25, mis vastavad lahknemissuhtele 3:1. Sel-
le oletuse kontrolliks arvutame veel, eeldades lahknemist (3:1j-
suhte jargi, teoreetilise arvulise.lahknemise selles
jarglashulgas:

399 x 3_ 399 x

1
, = (399 x075)=20925ja ~ " "= (399 x 0.25) = 99.75

ning samuti faktilise lahknemissuhte:

= \(/0.71 X 4)=286ja = \(/0.29 X 4) = 1.14.

399 399

Parema vordluspildi saamiseks kdrvutame faktilisija teoreetilisi
lahknemisparameetreid tabelis 11.

Tabel 11
Addikakéarbse silmatunnuste empiiriliste lahknemisandmete
(285:114) vdrdlemine teoreetiliselt oodatava suhtega 3:1
Teoreetiline lahknemine Faktiline lahknemine
Fenotiilibid  arvuline  sage-  lahkne- arvuline sage-  lahkne-
lahkne-  dused mia-  lahkne- dused xiB

mine suhe mine suhe

Sagarsilmsed 299.25  0.75 3 285 0.71 2.96
Normaalsed  99.75 0.25 1 114 0.29 1.14
E 399.00 1.00 4 399 1.00 4.00

Need vérdlused naitavad, et vaadeldav empiiriline lahknemine
on teoreetilise lahknemisega suhte 3:1 jargi kooskdlas rohkem
kui mingi muu teoreetilise lahknemisega. Kuid sellest eijareldu
veel, et ta oleks sellega piisavalt kooskdlas, nii et vBiks vaita, et
katses leitud lahknemine tdesti vastab oodatud (3:1)-Buhtele.
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Empiirilise ja teoreetilise lahknemise statistilise kooskdla
kontrollimiseks kasutatakse enamasti x2-(hii-ruut)-testi. Ku-
na see oluline matemaatilise statistika meetod on laialt rakendatav
mitmesuguste geneetiliste tlesannete lahendamisel, siis tutvume te-
maga pisut lahemalt. Vaatleme juhuslikku protsessi, mis vdib kul-
geda K erineval viisil. Oletame, et kontrollitakse teoreetilist oletust
(nn. hullhipoteesi), mille kohaselt protsess kulgeb l.teed pidi tde-
ndosusega Pi, teist teed pidi tBendosusega P2 jne. Toendosused P{

on teadaolevad arvud. Naiteks teoreetilise lahknemissuhte 1:2:1
kontrollimisel on Pi —------- o = P2= -, P . 12
1 (1+2+1) 4 2 47 3 4

Kui kontrollitav nullhiipotees on &ige. siis on protsessi n-kordsel
jélgimisel oodata, et 1. variant esineb keskmiselt Ti — P”n korda,
2. variant esineb keskmiselt T2 —”2n korda jne. Vastavad oodata-
vad teoreetilised kordsused 7\, T2jne. v@ivad olla ka murrulised.
Nullhiipoteeei kontrollimiseks registreeritakse, mitu korda protsess
tegelikult valib Ghe vdi teise tee. Tdhistame Ei, E2jne. yastavate
loendamiste tulemused — empiirilised kordsused. Ulevaatlikku-
se huvides koondame esinenud suurused tabelisse.

Tabel 12
Juhuslikult hargneva protsessiga seotud suurused
Variandi Nullhipoteesi kohaselt Tegelikult registreeritud
(tee) oodatav teoreetiline kordsus empiiriline kordsus
number Ti = Pin Ex
1 TI Ei
2. T2 E2
k. Tk Ek
Kokku: n n

Kooskdla kontrollimiseks arvutatakse suurus
x>=E(*z*>J=4* _,
X T. ™
Mida parem on kooskdla teoreetiliste ja empiiriliste kordsuste
vahel, seda vaiksem on x2- Kuid ise6i siis>kui nullhipotees on

dige, ei ole juhuslike fluktuatsioonide t6ttu *2 t&pselt vordne nul-
liga. Matemaatilises statistikas t6estatakse, et nullhlipoteesi kehti-
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vuse korral on juhuslik suurus x2 ligikaudu* x 2jao”use6as on
df = k —1 vabadusastet**. Sellise suuruse jaoks on teoreetiliselt
tuletatud kriitilised véaartused, mida ta Uletab harva. Naiteks 2
vabadusastmega x2 lletab vaartuse X20.05 = 5.99 keskmiselt ainult
viiel juhul sajast ehk tGendosusega P = 0.05 (vastavat tdendosust
nimetatakse olulisuse nivooks). Kui arvutatud x2 snski Uletab
kriitilise vaartuse, siia on tegemist statistilise vastuoluga, millele on
kaks voimalikku seletust. Esimese kohaselt on tegemist harulda-
se juhusega, mis v@ib esineda ainult tdendosusega P. Teise seletuse
kohaselt on nullhiipotees vale, sest vastuolu jareldub otseselt null-
hipoteesist. Matemaatilise statistika t$va kohaselt valitakse teine
seletus ja nullhupotees liikatakse Umber niipea kui x2 > xVos* Sel
juhul tuleb vaatlusandmete seletamiseks pustitada uus hipotees.
Moned nullhiipoteesi kontrollimiseks vajalikud kriitilised véaartused
on toodud tabelis 13. 0-hipotees loetakse usaldusvaarseks, kui selle
olulisusenivoo on ile 0,05, teistel juhtudel (P < 0.05) heidetakse ta
korvale kui mitterahuldav. Sel juhul tuleb vaatlusandmete seleta-
miseks pistitada uus hlpotees.

Tabel 13
X2-vaartuste standardtabel (valjavote)
it Null-hupoteesi olulisusenivoo P
0.10 0.05 0.01
1 2.71 3.84 6.64
2 4.61 5.99 9.21
3 6.25 7.82 11.34

Null-hiipotees on vastuvdetav, kui x2 < X20.0s

Naide 2. Uuriti hiirte karvavarvuse paritavust. Ristati musti
ja valgeid puhtaliinilisi hiiri. Fi-hiibriidid olid kdik hallid. Fj-
pblvkonnas toimus lahknemine kolme vérvusklassi. Kokku saa-
di 90 musta, 254 hallija 112 valget Fi-isendit. Nende andmete

* Tapsus on rahuldav, kui Ukski teoreetiline kordsus T{ ei ole alla vue.

** Kui teoreetiliste kordsuste T{ leidmisel kasutatakse r abisuurust, mis
arvutatakse empiirilistest kordsustest Ei, siis df —k ~r —1. Selline
olukord esineb naiteks Hardy-Weinbergi tasakaalu kontrollimisel kus

dialleelsel juhul hinnatakse Uhe alleeli t6endosus ja seegar = 1 (teise
allceli tdendosus leitakse esimese abil).



pbhjal on loogiline oletada wonohubriidset lahknemist heterosu-
gootide vahepealse fenotiilibiga, s.t. lahknemissuhte 1:2:1 koha-
selt. Kontrollime selle hiipoteesi kehtivust x 2-testiga (tabel 14).

Tabel 14
Hiirte karvavarvuslahknemise x2-iest suhte 1:2:1 jargi
Empii- Teoree-
Feno- riline  Oodatav  tiline ' Hilve  Halbe
tudp lahkne- suhe lahkne- ruut
mine mine E-T=d d2 cP:T
E T
must 90 1 114 -24 576 5.05
hali 254 2 228 26 676 2.96
valge 112 1 114 -2 4 0.04
E 456 4 456 0 **=8.05

X2-vaartuste standardtabelist (df = 2) leiame, et empiirilise
ja teoreetilise lahknemise kooskdélalisuse puhul (P > 0.05) peab
olema x2 < 5.99. Arvutatud x2~vaartus (8.05) aga on mérksa
suurem. Jarelikult ei saa lahknemisandmete k&rvalekallet oo-
datust lugeda juhuslikuks ning O-hiipotees tuleb kdrvale heita:
katses saadud lahknemine ei toimu suhte 1:2:1 kohaselt. Teo-
reetiliste fenotilbiliste lahknemissuhete (tabelid 2-8) edasisest
vordlusest néhtub, et analuisitavate lahknemisandmetega v@iks
sobida hoopis dihfibriidne lahknemissuhe 9:3:4. Kontrollime se-
da hupoteesi (tabel 15).

Tabel 15
Hiirte karvavarvuslahknemise x2~"est suhte 9:3:4 jargi
Empii- Teoree-
Feno- riline Oodatav tiline Halve  Halbe
tlup lahkne-  suhe lahkne- ruut
mine mine E-T=d d2 d2;T
E T
hall 254 9 256.5 -2.5 6.25 0.02
must 90 3 85.5 4.5 20.25 0.24
valge 112 4 114.0 -2 4 0.04
X 456 16 456 0 X2=0.30

5*



Selles vdrdluses nditab ~2-test empiirilise ja teoreetilise lahk-
nemise vaga head kokkulangevust (P > 0.05J. Jarelikult on
analutsitavas katses tegemist dihlbriidse ristamisega, kusjuures
karvavarvust kontrollivad geenid on komplementaarses koostoi-
mes (A—C—hall, aaG— mustja aacc valge).
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v
Lahendamise uldreeglid

Geneetikatlesanded v6ivad oma Ulesehituse, probleemiasetuse
ja tingimuste poolest olla vaga erinevad. Konkreetsetest lahteand-
metest sdltubki Ulesande lahenduskéik ja rakendatavate seaduspé-
rasuste valik. Paljude tlesannete juures tuleb aga arvestada ménin-
gate korduvate votete ja p6himd&tetega, mida vdib soovitada lahen-
damise 0ldreeglitena.

1. Selgitage Ulesande andmetest (tunnuste jaotumisiseloomu,
lahknemissuhte jargi) mitme ja missuguste paritavate tunnus-
tega (dominantsete, retsessiivsete, vahepealsete, komplementaarse-
te jne.) ning millise parandumistitbiga on tegemist (autosoom-
ne vOi suguliiteline parandumine; mono- v8i poluhlbriidne lahkne-
mine; sdltumatu vdi aheldunud lahknemine).

2. Leidke etteantud arvulise lahknemise jargi oodatav teoree-
tiline lahknemissuhe ja kahtluse korral kontrollige selle statistilist
sobivust. Lahknemissuhte alusel otsustage ning kontrollige 18plikult
eelmainitud kisimused.

3. Teostage ristamiskdaik, maarates kdigi isendite genotil-
bid ning vajaduse korral ka fenottubid eri pdlvkondades.

4. Isendite genotilpide mé&&ramisel arvestage peale isen-
di enda fenotliibi ka tema vanemate ja jarglaste fenotlupe,
kusjuures analusaatoritena kasutage eelkfige retsessiivsete tun-
nustega (s.o. kindlasti homosiigootseid) isendeid.

5. Suguvdsaandmete pdhjal koostage genealoogiline skeem
(sugupuu), millel eri tunnustega isikud on tahistatud erinevalt. Ka-
sutage seda skeemi Ullesande lahenduse leidmiseks.

6. Andke téhised ulesandes esinevaid tunnuseid madravate-
le geenidele ja nende alleelidele. Ndutav pdhim6te: Uhe geeni
alleelid tuleb tdhistada sama tdhe eri vormidega (vajaduse korral
kasutada lisasumboleid, indekseid), erinevad (mittealleelsed) geenid
aga eri tahtedega.
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7. Jarglaskonna koosseisu, Uksikvariantide tGendosuse ja
lahknemissuhte leidmiseks selgitage k&igepealt vanemate geno-

tiubid ja geenide (alleelide) koostoime tuubid tunnuste aval-
dumisel.

8. Jarglaste vdimalike genotutpide (fenotiilipide) ja nen-
de tdendosuste ning sagedussuhete mdaaramisel kasutage pérandu-
misseadustest tulenevaid lahknemissuhteid ja nende kombineerimis-
printsiipe. Soovitavaim on genotiuiipide (fenotliipide) geomeetriline
kombineerimisvdte. Vajaduse korral kombineerige ristatavate isen-
dite gameeditiipe Punnett’i vdrgustiku abil.
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TUUPULESANDED
1. Molekulaargeneetika

1. Uuritud DNA-fragmendis leiti 988 guaniinnukleotiidi, mis
moodustas 26% nukleotiidide uldhulgast. Kui palju oli selles mole-
kulifragmendis tlejadnud nukleotiide?

2. Uhes DNA molekuli fragmendis maarati kindlaks 840 gua-
niinnukleotiidi, mis moodustas 21% nukleotiidide Gldhulgast. Mit-
me nukleotiidipaari pikkune oli see molekulifragment? Kui palju oli
selles DNA-fragmendis ulejadnud nukleotiide?

3. Kui palju ning milliseid nukleotiide kulub sellise DNA mole-
kuli replikatsiooniks, milles on 14700 timiinnukleotiidi ja 22500
tsttosiinnukleotiidi?

4. DNA molekuli tihe fragmendi kodeeriva ahela nukleotiidijar-
jestus on jargmine:

ACATGCAAAACTTGCTAAGAGCCTGG CGACCAT.
Milline on
a) selle molekulildigu teise ahela nukleotiidijarjestus?

jestus?

5. Olgu the mRNA algusosa nukleotiidijarjestus selline:
AUGGUCAGCCCCGCAGAUAAGACUAACGUG.

Missugune on
a) vastava geeni (DNA) algusosa nukleotiidipaaride jarjestus?
b) vastava valgu algusosa aminohappejarjestus (primaarstruktuuri

6. Olgu uhe geeni alguses selline nukleotiidipaaride jarjestus
(tarnike tahistab kodeerivat ahelat):

ATGACCAGCGTCCTCCCTAAC
*TACTGGTCGCAGGAGGGATTG

a) Milline on selle gceniosa poolt kodeeritud aminohappejérjestus?
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b) Kuidas muutub see aminohappejarjestus, kui geenist
1) langeb valja 7. nukleotiidipaar,
2) langevad vélja nukleotiidipaarid 7.—9.?

7. Inimese (ks peptiidhormoon (vasopressiin) on sellise amino-
happejarjestusega:
Cys-Tyr-Phe-GlIn-Asn-Cys-Pro-Arg-Gly.
a) Milline on seda polupetiidi kodeeriva DNA-IGigu (geeni) vdimalik
struktuur?
b) Kui palju informatsiooniliselt samaseid nukleotiidipaaride jarjes-
tusvariante voib selles geenis olla?

8. Uhe valgumolekuli 10 esimest aminohapet on jargmised:
Val-His-Leu-Thr-Pro-Glu-Glu-Lys-Met-Ala.
Kui palju erinevaid mutatsioonilisi nukleotiidipaaride asendusi vdib
toimuda vastavas geeniosas ilma selle valguosa muutuseta?

9. Inimese hemoglobiini paljude anomaalsete vormide hulgast
on levinumad HbSja HbC. HbS p6hjustab mutantse geeni homosii-
gootsuse korral letaalse sirprakulise aneemia, HbC tingib analoogsel
juhul kerge v8i mddduka aneemia. Mdlema defekti puhul on toimu-
nud tGhe aminohappe asendus hemoglobiini /3-poliipeptiidi thes ja
samas kohas. Normaalse hemoglobiini (HbA) /3-ahela 6. asendis on
glutamiinhape, HbS puhul on selles asendis aga valiin ja HbC puhul
lusiin.

a) Milline muutus on toimunud Hb /3-geenis kummagi mutatsiooni
korral?

b) Miks avaldub HbS organismile kahjulikumalt kui HbC?

10. DNA kodeeriva ahela Ghe 18igu nukleotiidijarjestus on:
TACCAGCTCGGGAGTTGAAGCTATGCGAAG.
a) Missugune on selle geenildigu poolt kodeeritava polipeptiidi pri-
maarstruktuur?
b) Missugused muutused vdivad ilmneda selles polipeptiidis asen-
dusmutatsioonide puhul vaadeldava DNA-Idigu 3., 9., 15., 20.
ja 25. nukleotiidipaaris?

11. Kdhundarme valkhormoon insuliin koosneb kahest luhike-
sest polupeptiidist A (21 aminohapet) ja B (30 aminohapet), mis on
omavahel disulfiidsidemetega tihendatud. Erinevatel imetajaliikidel
on see vélk vaga sarnane, erinevused puudutavad ainult A—ahela
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kolme aminohapet 8., 9. ja 10. asendis. Jargnevalt on antud nende
asendite aminohapped kuuel imetajaliigil.

8. Q. 10.
hobune Thr Gly lle
siga, inimene Thr Ser He
veis Ala Ser Val
lammas Ala Gly Val
heeringvaal Ala Ser Thr

a) Millistest mutatsioonilistest muutustest on tingitud need erine-
vused?

b) Millised vdisid olla nende imetajate Uhise eellase insuliinimolekuli
selle loigu aminohappeline koosseis ja koodonid vastavas geeni-
0sas?

12. Pulli insuliin sisaldab 51 aminohapet. Kui pikk on DNA
16ik, mis kodeerib insuliini stinteesi pullil?

13. Tsisteineemiahaige inimese uriiniga eralduvad aminohap-
ped, milledele vastavad jacgmised tripletid mRNA-s: UCU, UGU,
GCU, GGU, CAG, CGU, AAA. Terve inimese uriinis leidub ala-
niini, seriini, glutamiinhapet ja glutsiini. Millised aminohapped on
iseloomulikud tststeineemiahaigetele?

14. Uhe Fankoni siindroomi puhul (luukoe tekke haire) eraldu-
vad uriiniga rida spetsiifilisi aminohappeid. Millised need on, tea-
des, et vastavaid aminohappeid kodeerivad mRNA-s tripletid AAA,
CGU, ACU, GUU, UUA, UGU, UAU.

15. Tubakamosaiigiviiruse kattevalgu tihe 16igu aminohappeline
koostis on:

seriin-glutsiin-seriin-isoleutsiin-treoniin-proliin-seriin.
Lammastikushappe toimel mRNA-sse moodustub tsisteiinist gua-
niin. Milliste aminohapete puhul toimub asendus?

16. DNA hibridisatsioonanaliiiis nditeis, et inimese ja rohepér-
diku DNA-d erinevad 9.6%, inimese ja kaputsiinahvi oma 15.8%,
ahvide omavaheline erinevus on aga 16.5%. Rekonstrueerige fiiloge-
nees neil kolmel liigil ning maarake nukleotiididevahetuste protsent
evolutsiooni igas etapis.

17. Vordne hulk kahe lahedase dadikakarbseliigi isaseid ja ema-
seid asetati kokku. Ristumistulemused osutusid jargmisteks:
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9 D. bifasciata x OD. bifasciata — 229
9 D. imaii x CfD. imaii — 375
9 D. bifasciata x OD. imaii — 13
9 D. imaii x cf D. bifasciata — 9

Arvutage sugulise isolatsiooni koefitsient (Ci) nende &adikakérbse
liikide vahel.

18. Oletame, et uue alleeli A3 muteerumise tempo (u) on 10~5
pbdlvkonna kohta. Arvutage alleelide vahetumise sagedused kolmes
erinevas lookuses, kui

1)S =02
2) 5 = 0.001 ja
3) S = 0.01

teades, et populatsiooni efektiivne arvukus (N2) oli 10 000.

19. Inimese hemoglobiini a-ja /3-ahelate 20 viimast aminohapet
on jargmised:
a:His-Ala-Sei-Leu-Asp-Lys-Phe-Leu-Ala-Ser-
-Val-Ser-Thr-Val-Leu-Thr-Ser-Lys-Tyr-Arg
R:GIn-Ala-Ala-Tyr-Gln-Lys-Val-Val-Ala-Gly-
- Val-Ala-Asn-Ala-Leu-Ala~His-Lys-Tyr-His.
Madrake nukleotiidivahetuste minimaalne arv esitatud Idikudes ala-
tes momendist, kui toimus vaatavate geenide duplikatsioon ning a-
ja /Zahelate moodustumine.

20. Neljal primaadiliigil (Simpans — Pan troglodytes, gorilla —
Gorilla gorilla, gibon — Hylobates lai, babuiin — Papio cynocep-
halus) méaarati geneetiline muutlikkus 19 lookuses, mis kodeerivad
verevalke. Madrati geneetiline sugulus (7 = lab : y/lalb) ja liiki-
devaheline geneetiline kaugus (D — —Ikl) (Tabel 16). Koostage
fllogeneesi tdendoline skeem.

Tabei 16
Nelja piimaadiliigi geneetiline sugulus | ja
liikidevaheline geneetiline kaugus D

Simpans Gorilla Gibon Babuiin
Simpans 0.6000 0.4844 0.3764
Gorilla 0.5108 0.5756 0.4466
Gibon 0.7248 0.5523 * 0.5050
Babuiin 0.9771 0.8061 0.6833 *

I vaartused on Ulalpool, D vaartused allpool diagonaali
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Lahendused ja vastused

1. A=T ja G=C. Jérelikult peab selles DNA-fragmendis sisal-
duma ka tsttosiinnukleotiide 988. Adcniin- ja tumiinnukleotiidide
sisaldus on 100 —(26 + 26) = 48%.

Selle jargi leiame, et neid nukleotiide on kokku 1824 ja kumbagi
vordselt 912.

4
2. Nukleotiidide tldsisaldus 840 x 100 = 4000 (s.0. 2000 bp).

Et G=C, siis C=840.
A-f-T = 4000 - (840 + 840) = 2320 (58%) ja A=T = 1160 (29%).

3. T=14 700, A=14 700, C=22 500, G=22 500, kokku 74 400.

4. Need jarjestused on maératud nukleotiidide komplementaar-
se paardumisega replikatsioonil ja transkriptsioonil:
a)TGTACGTTTTGAACGATTCTCGGACCGCTGGTA
b)UGUACGUUUUGAACGAUUCUCGGACCGCUGGUA

5. a) RNA nukleotiidijarjestus on komplementaarne DNA ko-
deeriva ahela nukleotiidijérjestusega ning samane selle komplemen-
taarse vastasahela nukleotiidijarjestusega (selle erinevusega, et T
asemel on U). Kirjutame selle jarjestuse vélja ning selle k&rva-

le komplementaarae kodeeriva ahela nukleotiidijérjestuse (mérgitud
tarnikesega):

ATGGTCAGCCCCGCAGATAAGACTAACGTG
* TACCAGTCGGGGCGTCTATTCTGATTGCAC

b) Valgu aminohappejarje3tuse maaramiseks otsime geneetilise koo-
di ratasskeemil igale koodonile (alates AUG-st) vastava aminohappe:

Met-Val-Ser-Pro-Ala-Asp-Lys-Thr-Asn-Val.

6. a) Kirjutame vélja vastava mRNA nukleotiidijérjestuse (koo-

donite kaupa) ning selle kdrvale valgu aminohappejérjestuse:

AUG—ACC—AGC—GUC—CUC—CCU—AAC
Met — Thr — Arg — Vai — Leu  Pro — Asn
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b) 1) Kirjutame véalja mRNA nukleotiidijarjestuse ja sellele vastava
aminohappejérjeetuse, mis tekib pdrast 7. nukleotiidipaari deletsioo-
ni geenist:

AUG—ACC—GCG—UCC—UCC—CUA— AC
Met — Thr — Ala — Ser — Ser — Leu —Thr

Deletsioonipunktist alates on aminohappejarjestus vale pollpeptiid-
ahela 18puni (tingitud koodonite “lugemise” faasinihkest).

b) 2) Kirjutame vdlja mRNA ja valgu primaarstruktuuri, mis tekib
péarast tripleti 7.—9. deletsiooni:

AUG—ACC—GUC—CUC—CCU—ACC
Met — Thr — Vai — Leu — Pro — Asn

1
Arg

Uks aminohape (Arg) on poliipeptiidahelast vdlja langenud, kuid
deletsioonipunktile jargnev aminohappejérjestus on dige (kohanih-
kega jarjestus).

7. a) Madrame mRNA primaarstruktuuri jarjestades amino-
hapete vastavad koodonid, kusjuures siinoniimkoodonite hulgast
valime suvalise:

UGU-UAC-UUU-CAG-AAC-UGC-CCA-AGA-GGU.

Selle jargi méaarame DNA nukleotiidipaaride jarjestuse (kodeeriva
ahela margime tarnikesega):

TGT—TAC—TTT—CAG—AAC—TGC—CCA—AGA—GGT
* ACA—ATG—AAA—GTC—TTG—ACG—GGT—TCT—CCA

b) lgale aminohappele vastav DNA-IOik (triplet) voib olla esindatud
niimitme informatsiooniliselt samase jérjestusega, kui palju on an-
tud aminohappel koodoneid. Kuiv8rd nukleotiidide jarjestus on sol-
tumatu, siis vordub DNA samatdhenduslike j&rjestusvariantide dld-
arv koigile aminohapetele vastavate koodonite arvude korrutisega:

2X2X2X2X2Xx2x4x6x4= 6144

8. Valgu struktuuris ei avaldu niisugused geenmutatsioonid,
mille puhul nukleotiidi-asendused viivad stinoniiimkoodonite tek-
kele. Selle valguosa aminohapetele vastavate koodonite arvud on:
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4,2,6,4,4,2,2,2,1,4. VBimalike siinoniimsete mutatsioonide arv
igas koodonis on (ihe vdrra védiksem stiinonitimkoodonite arvust (ks
on lahtekoodon). Vaadeldavas geeniosas on need arvud vastavalt
3,1,5,3,3,1,1,1, 0,3, mis teeb kokku 21 erinevat tksikasendust. See
on vBimalike asendusmutatsioonide arvust (90) selles DNA-I8igus
23.3%.

9. a) Et on asendunud (ksainus (iiks ja sama) aminohape /3-
polipeptiidi 146 aminohapppest, siis peavad need muutused olema
tingitud nukleotiidipaaride asendusmutatsioonidest (hes ja samas
koodonis.

Vordleme nende aminohapete koodoneid. Glutamiinhappe tarvis
on 2 koodonit — GAA ja GAG. Valiinil on 4 koodonit — GUU,
GUC, GUA ja GUG ning lusiinil 2 koodonit — AAA ja AAG. Nii
valiini kui lusiini koodoneid vdib tekkida glutamiinhappe koodoneist
theainsa nukleotiidi asendusega: esimesel juhul teises asendis A —»
U ja teisel juhul esimeses asendis G —»A. AbB-geeni normaalses
alieelis on neis kohtades nukleotiidipaarid T-A ja C-G. HbS tekkel
on muteerunud T-A-paar A-T-paariks, HbC puhul aga C-G-paar
T-A-paariks.

b) Et mdista geeni Uhes ja samas koodonis toimunud mutatsioo-
nide erinevat kahjulikkuseastet, on vaja vdrrelda valgus toimunud
aminohappeasenduste iseloomu. HbC puhul on asendunud happe-
lise radikaaliga aminohape aluselise aminohappega. Kuigi laeng on
polipeptiidiahela selles punktis muutunud, ei ole muutunud radi-
kaali polaarsus. HDS puhul on polaarne laengut kandev radikaal
asendunud mittepolaarsega (hidrofoobsega).

Selline asendus p6hjustab valgumolekuli filsikaliste omaduste (ruu-
milise struktuuri ja lahustuvuse) palju ulatuslikuma muutuse Kkui
esimest tuupi asendus; see asjaolu tingibki selle mutatsiooni palju
kahjulikuma fenotlubilise avaldumise.

10. a)

MRNA:
AUG-GUC-GAG-CCC-UCA-ACU-UCG-AUA-CGC-UUC

polipeptiid:
Met - Val - Glu - Pro- Ser - Thr- Ser - lie - Arg - Phe

b) Mainitud asendusmutatsioonide tagajargi on hdlpsam selgitada,
kui vaadelda asendusi mRNA koodonite tasemel (muteerumiskohad
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on eelneval jarjestusskeemil mérgitud punktidega). lgas asendis on
vBimalik 3 asendust. Leiame geneetilise koodi skeemilt uute koodo-
nite tdhendused.
Analiisi tulemused on esitatud alljargneval skeemil, kus

@] tahistab aminohappeasenduse puudumist (sinoniimmutat-
sioon);

« tdhistab asendust sama polaarsustuubi piires;

— tahistab asendust polaarsustiiibi muutumisega ja

= téhistab terminaatorkoodonit (valgusiinteesi katkemist).

3. 9. 15. 20. 25.
Met Giu Ser Ser Arg
[\ Y i\ T
1 A Ccu 1 u G A A G U

lie ) Asp @] Leu Trp Ter Ser Gly Cys

Asendused koodonite esimeses ja teises (eriti teises) asendis p&h-
justavad mitmekesisemaid ja olulisemaid muutusi valgu tasemel kui
asendus kolmandas positsioonis.

11. a) Erinevuste iseloom nditab, et nendes kolmes asendis on
aminohapped asendunud Uksteisest sGltumatult. Sellest jareldub, et
muutuste aluseks on koodonitesisesed asendusmutatsioonid.

8. asendis on 2 aminohapet, Thrja Aia, mille koodonid on vastavalt
AC* ja GC* (tdrn koodoni 3.positsioonis tahistab suvalist nukleo-
tiidi neljast vdimalikust). Nende vahel on v8imalik tleminek tksik-
nukleotiidse asendusega esimeses positsioonis.

9.asendis on samuti 2 aminohapet, Ser ja Gly. Nende koodonid
on vastavalt UC* ja AG(U,C) ning GG*. Kui Ser koodoniks votta
AG(U,C), siis taandub ka see aminohappeasendus tksiknukleotiid-
sele asendusele esimeses positsioonis.

10. asendis on 3 aminohapet: lie, Vai ja Thr. Nende koodonid
on vastavalt AU(U,C,A), GU* ja AC*. Kui lahtekoodoniks vot-
ta AU(U,C,A), siis on ka need aminohappeasendused taandatavad
uksiknukleotiidsetele asendustele, kord esimeses positsioonis A-G
(lle-Val), kord teises positsioonis U-C (lle-Thr).

b) Eellasmolekuli aminohappejarjestuse restaureerimisel tuleb 1&h-
tuda printsiibist, et kdik tuntud jarjestused peavad olema minimaal-
se arvu mutatsioonidega taandatavad sellele. Selle n6ude kohaselt
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tuleb UGhiseellase insuliinimolekuli 10.asendis eeldada aminohapet
lie. Teistes asendites on kdige tGeparasem oletada eellasmoleku-
li aminohapetena neid, mis esinevad enamikul liikidel. Kuigi vor-
reldavate liikide arv on liiga véike, on eellase k&ige téendolisemad
aminohapped neis asendeis vastavalt Ala-Ser-lle ja koodonid GC*-
AG(U,C)-AU(U,C,A).

12. DNA 18ik sisaldab 51 x 3 = 153 nukleotiidipaari. Nukleo-
tiidipaari pikkus DNA-s on 34 x 10-11m.
Jarelikult insuliinigeeni struktuurse osa pikkus on
153 x 34 x 10”11 = 5.2 x 10"8m e. 0.00005mm.

13. Haige uriinis esinevad seriin, tslsteiin, alaniin, glutsiin, glu-
tamiin, arginiin ja lusiin. Tsisteineemiahaige uriinis on iseloomuli-
kud tsiisteiin, glutamiin, arginiin ja lusiin.

14. Ldisiin, arginiin, glutamiinhape, treoniin, valiin, leutsiin,
tsiisteiin, tdrosiin.

15. Vaid teise ja neljanda aminohappe tripletid ei muutu. Ahe-
la aminohappejérjestus saab olema: tsisteiin, glutamiin, tslsteiin,
isoleutsiin, seriin, glatsiin, tslsteiin.

16. Tdendoline flllogeneesiskeem on geneetiliste liikide kauguste
H-C, H-GM ja C-GM pdhjal jargmine:

X+y=96 &-fz—158 y+z—165.
Vorratuse lahenduseks saame x = 4.45; y = 515; z= 1135

17. Liikide sugulise isolatsiooni koefitsent (C) vordub liigisi-
se3test (homogaamsetest) ristamistest saadud jarglaste suhtarvu ja
lilkidevahelistest (heterogaamsetest) ristamistest saadud jarglaste
suhtarvu vahega:

229 375 13 9 582
Ci= (pu+p22)-(9i2+<?2i) - 7626 ~6267~"626 626 °'i3
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kus Pu ja P22 - jarglaste suhtarvud homogaamsetest ristamistest
($AXC?A; 9BXCJB);

912 ja 921 ~ jarglaste suhtarvud heterogaamsetest ristamistest
(QAXCTB; 9BxCcJA).

18. Alleelsete vahetuste sagedus K = 2Nuz,
kus x on uue alleeli fikseerumise tdendosus (x = 2NeS/N).
1)5 = 0, siis K = Uja K = 10~5
2) S = 0.0001,

siis K = 2Nux = 2Nu(2NeS/N) = ANeUS = 4 x 10-5
3) S = 0.01, siis K =4 x 10"3.

191+0+1+2+2+0+1+1+04-1 + O+ 1+ 1+ | + O+
1+2+0+0+1 = 16.

20. Véikseim geneetiline kaugus on simpansi ja gorilla vahel
(D = 0.5108). Nende kahe liigi ja giboni vaheline keskmine kaugus
on D = (0.7248 + 0.5523) / D = 0.6385, seevastu sama kahe liigi

babuiini vaheline keskmine geneetiline kaugus D = (0.9771+0.8061)
/ D = 0.8916.

Toepéaraseim fllogeneesiskeem on seepdrast jargmine:

r-... Pan
Gorilla
Hylobates

Papio
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2. Monohubriidne lahknemine

2. 1. Lahknemine vahepealsete tunnustega

21. Punaseviljalise aedmaasika ristamisel valgeviljalise sordiga
on Fi~hubriidid roosaviljalised. Hubriidtaimede omavahelisel rista-
misel saadakse Fj-pdlvkonnas lahknemine punase-, roosa- ja val-
geviljalisteks taimedeks sagedussuhtes 1:2:1. Koostage ristamise ge-
notudbiline skeem. Missugust lahknemist on oodata roosaviljaliste
hibriid-maasikate taandristamisel kummagi lahtesordiga?

22. Kahe l@vilduasordi ristamisel saadi F2~pdlvkonnas 42 puna-
eedieiist, 76 roosadielist ja 38 valgedielist taime. Missugused olid Fi~
ja P-pélvkonna taimed? Koostage ristamise genotiibiline skeem.
Arvutage teoreetiliselt oodatavad lahknemisarvud selles jarjekorras.

23. Mustade ja valgete minorkatdugu kanade ristamisel saada-
vad Fi hibriidid on sinihallid (nn. andaluusia kanad). Millise sules-
tikuvarvusega jarglasi ning millises vahekorras on oodata sinihallide
andaluusia kanade omavahelisel ristamisel? Missugust lahknemist
on oodata andaluusia kanade ristamisel kummagi vanemvormiga?

24. Pikakdrvalise ja kdrvutu lambatbu ristamisel saadavad esi-
mese pblvkonna hubriidid on lihikdrvalised. Hubriidide omavaheli-
sest ristamisest saadavas teises pdlvkonnas on keskmiselt 50% isen-
deist luhikdrvalised. Missugused on Ulejddnud Fa-pdlvkonna isen-
did? Koostage ristamise genotiubiline skeem.

25. Sorthorni tdugu punaste veiste ristamisel valgetega on
esimeses hiubriidp6lvkonnas k&ik jarglased punakashallid (kimlid).
Hallide hibriidveiste omavahelisest ristamisest saadi 56 jarist.
Missugune on teoreetiliselt oodatav lahknemine nende hulgas? M4
suguseid jarglasi ning millise sagedusega on oodata hallide veiste
ristamisel punaste ja valgetega?

26. Uhes suurlinnas uuriti lainesjuukseliste abielupaaride laste
juuksekuju. Selgus, et kokku oli neis perekondades 361 lokkisjuuk-
eelist, 790 lainesjuukeelist ja 373 sirgejuukselist .last. Andke selle
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lahknemise geneetiline seletus. Milliste juustega lapsed peaksid ole-
ma perekondades, kus

a) Uks vanem on lokkisjuukseline ja teine sirgejuukseline;

b) Uks vanem on lainesjuukseline ja teine sirgejuukseline?

27. Vahemeremaade rahvaste, populatsioonides esineb alleel
(th), mis p8hjustab hemoglobiini stinteesi héireid. Homostigootidel
selle alleeli suhtes areneb lapseeas surmaga Idppev aneemiavorm —
raske talasseemia. Heterosuigootidel esineb mitteeluohtlik kerge ta-
laeseemia. Missugustest abieludest ja millise tdendosusega slinnivad
raske talasseemiaga lapsed?

Lahendused ja vastused

21. HR x rr —=3Rr x Rr == |RR + |R¥ - |rr.
Rr (roosaviljaline) x RR (punaseviljaline) —*

IRR (punaseviljaline) -+ *Rr (roosaviljaline).
Rr (roosaviljaline) x rr (valgeviljaline) —

|[Rr (roosaviljaline) + |rr (valgeviljaline).

22. Fa -pdlvkonna kolme fenotutibiklassi taimede arvust ilmneb
lahknemisauhe 1:2:1. Jarelikult on roosadielised taimed (| koigist)

heterostigoodid (Sir), punase- ja valgebielised aga homosiugoodid
(vastavalt: RRja rr).

Fi~ hubriidid (heterosiigoodid Rr) peavad olema roosadielised ja
P-sortidesi on Uks punzaedieline (RR), teine valgedieline (rr).
RR x rr — Rr x Rr ~>\RR + |Rr -f |rr.
Teoreetilised lahknemisarvud:
RR — 156 x{ = 39; Rr— 156 x f = 78, rr — 156 x \ = 39.

23. BB (mustad) x bb (valged) — Bb (sinihallid).
Et heterosligootidel avaldub tunnus vahepealselt, siis on F?-p8lvkonnas
oodata lahknemist kolme fenotuibi vahel vastavalt kolmele genotiii-
bile (suhtes 1:2:1):
Eb x Bb —» O gameedid (|B + ~b) x 9ganieedid (|B + |b) -+
ABB (mustad) + 8Bb (sinihallid) + |bb (valged).
Sinihallide kanade ristamisel musta ja valge vanemtduga on ooda-
ta lahknemist suhtes 1:1, esimesel juhul sinihallideks ja mustadeks



(Bb x BB — |Bb -f jBB), teisel juhul sinihallideks ja valgeteks
(Bb x bb — |[Bb + |bb).

24. 00 x 00-* Oo x Oo —»25% pikakérvalisi (OO) -f 50%
luhikérvalisi (Oo) + 25% kdrvutuid (00).

25. 14 punast (NN) + 28 kimlit (Nn) + 14 valget (nn).
Kimmel x punane — | kimleid + | punaseid.
Kimmel x valge —»| kimleid + ~ valgeid.

26. 361:780:373 = 1:2:1 (x2= 2,25; P > 0,10). Lainesjuuk-
selised isikud on heterostigoodid (Ss), lokkis-ja sirgejuukselised —
homostigoodid (SS ja ss).

a) Kdik iainesjuukselised;
b) I lainesjuukselisi ja | sirgejuukselisi.

27. Et raske talasseemia on varase letaalsusega haigus, siis ho-
mosugoodid (thth) seda alleeli levitada ei saa. Sellise lapse sin-
niks on aga vajalik talasseemia-alleeli olemasolu mélema vanema
genotilbis. Jarelikult siinnivad raske talasseemiaga lapsed kerge
talasseemiaga (heterosiigootsete Thth) isikute abielu korral. Niisu-
gustes perekondades sunnib nii terveid (ThTh) kui ka kerge ja raske
talasseemiaga lapsi, vastavalt tdendosustega 25%, 50% ja 25%.
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2. 2. Lahknemine kodominantsete tunnustega

28. Siniste ja valgete naaritsate ristamisel saadi F2~pdlvkonnas
selline lahknemine: 34 sinist, 67 sinivalgekirjut ja 29 valget isen-
dit. Missugused olid Fi-pdlvkonna isendid? Millist lahknemist on
oodata kirjude naaritsate ristamisel siniste ja valgetega?

29. Hobustel on vereseerumi valgu albumiini (Al) suhtes leitud
kolm elektroforeetiliselt eristatavat fenotilipi: F, Sja FS. Kui ris-
tatavad loomad on mélemad fenotiilibiga ALF vdi AlS, on jarglased
alati samasuguse fenotulibiga kui vanemad (vastavalt A1lF vdi AlS).
Kui Uks vanem on fenotuibiga AlF ja teine AIS, siis on kdik jarg-
lased fenotlitibiga ALFS. Millise fenotiibiga jarglasi ning millises
sagedussuhtes on oodata ristamisest AIFS x A1FS? Millist lahkne-
mist on oodata ristamistest A1IFS x AlF ja ALFS x AIS?

30. Inimese MN-stisteemi vererihmad (M, N, MN) on méara-
tud Uhe geeni kahe kodominantse alleeliga. Milliste vereriihmadega
vaél)emate puhul ja millise tdendosusega sinnivad MN-riihmaga lap-
sed?

31. Kahe kanatbu ristamisel saadi Fj-p6lvkonnas 35 musta,
29 valget ja 66 musta-valgetapilist (-kirjut) tibu. Maarake nende
varvustunnuete périt&vusiseloom ning P—ja Fi~p6lvkonna kanade
geno- ja fenotiiubid.

52



Lahendused ja vastused

28. Lahknemine suhtes 1:2:1 (x2~test). Kirjud naaritsad on
heterostigoodid, jarelikult pidid Fi-loomad olema kirjud:
CBCB (sinised) x CWCw (valged) — CBCW (kirjud).
Taandristamistel lahknemine suhtes 1:1 vastavalt kirjudeks ja sinis-
teks ning kirjudeks ja valgeteks.

29. Loomad fenotiiipidega AlF ja AIS on homosugootsed
(ALf ALf ja AL5Als),
fenotliibiga A1FS — heterosugoodid (Alf Als).
A1FS x AIFS — *AI1F + fAIFS + 7AIS.
AIFS x AlF — |ALF + +AI1FS.
ALFS x AIS — +AlFS + +AIlS.

30. MN-rihmaga lapsed stinnivad perekondades, kus vanemad:
DMx N, 2)Mx MN; 3)Nx MN ja MN x MN.
Esimesel juhul on MN-laste siinnitéendosus 100%, koigil teistel juh-
tudel 50%.

31. Lahknemissuhe 1:2:1 (x2-test).
Jarelikult on need varvustunnused madératud uhe geeni kahe alleeli
poolt, mis heterosiigootidel (SMSV, ~ Fj-p6lvkonnast) avalduvad
kodominantselt (tibude tapilisuse naol).
Heterosugooteed Fi-kanad peavad olema kd&ik tépilised (SMSV).
P-tbugudest on ks must (SMSM) ja teine valge (S"S™).
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2. 3. Lahknemine domineerimisega >

32. Kahe aadikakarbseliini, normaaltii”lise ja kdnttiivaluse, ris-
tamisel saadi F2pb6lvkonnas 131 normaaltiivalist ja. 37 kdnttiivalist
isendit. Missugused olid Fj—pdlvkonna karbsed? Koostage ristami-
se genotitbiline skeem. Arvutage teoreetiliselt oodatud lahknemis-
arvud selles jarglaskorras.

33. Nudipaist veisetdugu ristati sarvilise tduga. Hubriidid olid
kdik nudid. Neid ristati omavahel ja teises hubriidpdlvkonnas saadi
52 vasikat. Milline on teoreetiliselt oodatav arvuline lahknemine
nende hulgas genotuupide ja fenotUlpide jargi? Koostage ristamise
genotutbiline skeem.

34. Tomatil domineerib punane viljavarvus kollase viljavarvuse
Ule. Missuguste viljadega on taimed (Fi), mis saadakse punasevil-
jaliste ja koliaseviijaliste sordipuhaate taimede ristamisel? Missugu-
seid taimi ja millises vahekorras saadakse nende hubriidide omava-
helisel ristamisel (Fa)? Milline o3a F3-pdlvkonna taimedest annab
ristamisel kollaseviljalise sordiga kollaseviljalisi jarglasi?

35. Kooli elavnurka toodi paar kuldsekarvalisi hamstreid. Nen-
de jarglaste hulgas oli 7 kuldset ja 3 valget isendit. Missugused olid
nende loomade genotiitibid? Missugune on téendosus, et neist kuld-
setest jarglastest Uhe ristamisel valgega stinnivad ainult kuldsed?

36. Ristati kaht kaerasorti: kdrreroostele vastuvdtlikku ja mit-
tevastuvdtlikku. Teises hubriidpdlvkonnas saadi 7304 roostekindlat
ja 2488 roostetundlikku taime. Missugused olid Fj—pdlvkonna tai-
med? Koostage ristamise genotuubiline skeem. Missugune osa Fj-
pdlvkonna roostekindlatest taimedest peaks olema homostigootne?
Missugune osa neist peaks olema heterostigootne? Arvutage teoree-
tiliselt oodatav arvuline lahknemine.

37. Naturalistide jaamas ristati Uht musta isast kiulikut kahe
musta emasega. Kummaltki emasloomalt saadi kaks pesakonda,
Uhelt kokku 12 musta jarglast, teiselt,9 muata ning 4 valget jarglast.
Méaarake koéigi kolme vanema genotuubid. Missuguse genotitbiga



on valged isendid? Missuguse genotllbiga isendeid on kummagi
emaslooma mustade jarglaste hulgas?

38. Puhtatbuliste mustade ja valgete lammaste ristamisel saadi
Fa-polvkonnas 29 valget ja 8 musta isendit. Milline on nende var-
vuetunnuste paritavus lambal? Millised pidid olema Fx-isendid?
Koostage ristamise genotUidbiline skeem. Arvutage teoreetiliselt
oodatud lahknemine selles jarglaskorras.

39. Albinism (pigmentatsiooni puudumine) inimesel on tingitud
Uhest retsessiivsest geenist, normaalne pigmentatsioon aga selle gee-
ni dominantsest alleelist. Normaalsetel vanematel on albiino laps.
Milline on tden&osus, et
a) nende jargmine laps on albiino;

b) nende jargmine laps on normaalne;
¢) nende kaks jargmist last on normaalsed?

40. Mdlemad vanemad on blondid. Neil siindis punapéaine tiutar.
Milline on tdendosus, et jargmisena sunnib:
a) punapdine poiss;
b) blond tutar?

41. Sinisilmne mees, kelle mdlemad vanemad olid pruunisilm-
sed, abiellus pruunisilmse naisega, kelle vanemad olid samuti pruu-
nisilmsed, kuid dde oli sinisilmne. Neil stndisid kaksikud poisid —
Uks pruuni-, teine sinisilmne. Maéarake kdigi isikute genotuubid.
Millist tutpi on need kaksikud? Missuguste silmadega lapsi vdib
olla neil kaksikuil, kui nad mdlemad abielluvad sinisilmse naisega?

42. Poludaktuulia (lilgsérmsus) on inimesel Uks harvaesinev pé-
rilik arengudefekt. Joonisel 3 toodud sugupuu kujutab sellise defek-
tiga suguvodsa.

I OT,¢h A, EL -3¢ Ao

11 - *> - - - =:<
Q-$S1Q > Qg W- -0, geic)

v MBJISSI6 akokbi 5660850

0
1 2 3 6 7 8 9 1011 12 13 14 1516 17 1 0 21

Joonis 3. Poludaktuulia paritavuse sugupuu
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Missugune seaduspérasus ilmneb selle tunnuse péritavuses? Milline
on selle tunnuse paritavustiup? Missugused on sellel sugupuul de-
fektiga ja normaalsete isikute genotliiibid? Missuguste genotiipide
ja fenotulipidega lapsi oleks oodata abieludest:

IV-1 x 1V-14; 1V-3 x IV-15; 1V-2 x 1V-16?

43. Enamik inimesi tunneb fenitltiokarbamiidi (PTC) kibedat
maitset, kuid osa inimesi ei tunne seda. Uuriti 100 perekonda selle
tunnuse paritavuse selgitamiseks. Tulemused on esitatud tabelis 17.

Tabei 17
PTC maitsetundlikkus 100-s perekonnas
Lapsed
Pere- Tunnevad Ei tunne
kon- PTC PTC
dade maitset maitset
Vanemad av  (PTC+) (PTC") E
| Mdlemad tunnevad
PTC maitset 49 104 15 119
Il Uks tunneb,
teine ei tunne
PTC maitset 42 67 36 103
111 Kumbki ei tunne
PTC maitset 9 0 22 22
Kokku 100 171 73 244

Milline on PTC maitsetundlikkuse paritavus? Milliste genotutpi-
dega vdivad olla vanemad ja lapsed koigis kolmes perekonnattiibis?

44. Vanemad on terved, kuid mélema 3uguvO3as esineb parilik-
ku kurtust. Nende kolmest lapsest on Uks kurt. Kdik nad abielluvad
tervete isikutega. Uks tervetest (1) abiellub isikuga, kelle Uks vanem
on kurt. Teine tervetest (2) abiellub isikuga, kelle suguvdsas pole
kurte olnud. Kurt (3) abiellub isikuga, kelle Uks 6desid on kurt.
Missugune on kurdi lapse stinni risk kdigis neis perekondades?

45. Ristamisel Ghe ja sama musta pulliga siinnitas punane lehm
Maasik musta vasika, must lehm Mustik musta vasika ja muat lehm
Susik punase vasika. Kas vdite maarata nende loomade genottitibid?



46. Alkaptonuuria on Uks tirosiini ainevahetuse parilik puue,
mis esineb vaga vahestes suguvisades. AnalliUsige selle haiguse pa-
ritavust joonisel 4 kujutatud sugupuul. Milline on selle tunnuse pé-
ritavustiip? Missugused on haigete ja tervete isikute genotlitbid?
Missugune on haigete laste stinni tdendosus abieludest:

IV-3 x IV-U; IV-1 x IV-6; 1IV-4 x IV-9; IV-5 x 1V-8?

! 0
i O r1-d GJ-O O m-r-o 6_|='n

I 6=0 brtn OIW TISO
8 9 10

MV i§SQd NN& 6SST6
12 3 4 5 6 7 8 9 12

10 1
Joonis 4. Alkaptonuuria paritavuse sugupuu

47. Punapdine mees. kelle kumbki vanem ei olnud punapdine,
abiellus blondi naisega, kelle vanemad olid ka blondid, kuid 6de
oli punapdaine. Neil stindisid kaksikud poisid, tks punapaine, teine
mitte. Madrake kdigi isikute genotutbid. Millist tutpi on need
kaksikud?

48. Aaddikakarbse kahe liini ristamisel saadi Fj-pdlvkonnas 179
halli ja 69 musta karbest. Missugused olid Fi- ja P-pdlvkonna
karbsed? Koostage ristamisskeem genotitpide jargi.

49. Arvutage, millised on tdenaosused, et heterostigootsete
pruunisilmsete vanemate kahest lapsest

a) mdélemad on pruunisilmsed,;
b) mélemad on sinisilmsed;
¢) Uks on pruuni-, teine sinisilmne.
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Lahendused ja vastused

32. Saadud lahknemises vdib eeldada (3:1)-suhet. Sel juhul
peab normaaltiivalisus olema dominantne tunnus, mie pidi esinema
kdigil Fi-hubriididel.

VgVg x vgvg — Vgvg x Vgvg *» |VgVg + fVgvg + Jvgvg.
Teoreetiline lahknemine 126 (168 x |) : 42 (168 x J) on heas
kooskdlas faktilisega (x2= 0.79; P > 0.30).

33. Nudipaieus on dominantne tunnus. Oodatav lahknemi-
ne genotulpide jargi on 13PP:26Pp: 13pp ja fenotllpide jargi —
39P: 13p.

34. Fi-hubriidid on punaseviljalised (RR x rr — Rr).
Fj-pb6lvkonnas saadakse punaae- ja kollaseviljalisi taimi suhtes 3:1.
| Fa-taimedest (J]Rr + ]rr) annab ristamisel kollaseviljalise sordiga
kollaseviljalisi jarglasi.

35. Hamstrid olid tUhesugused heterostigoodid (Gg). Nende
iga kuldne jarglane (dominantne) on téenaosusega 1:3 hcmosigoot
(GG), kelle jarglased saavad olla ainult kuldsed.

36. Fi-taimed olid roostekindlad.
I ox i —»li x li — |1 -f Jli + Jii.
Fj-p6lvkonna roostekindlatest taimedest on ootusekohaselt \ ho-
mosﬁgootsei.d j.a |g1ete1;os[]gootseid.
Teoreetiline lahknemine: 7344:2448.

37. Must karvavarvus on dominantne ja valge — retsessiivne
tunnus. Isaskudlik ja teine emane on heterostigoodid (Cc), esimene
emasloom on homosiigoot (CC). Valged loomad on homosiigoodid
(cc). Mdlema emaslooma mustade jarglaste hulgas peaks olema ho-
mosugootseid (CC) ja heterostigootseid (Cc) isendeid, esimese emas-
looma puhul oodatavas suhtes 1:1, teise puhul suhtes 1:2.

38. Autosoomsed monogeensed tunnused, valge dominantne ja
must retsessiivne. Fi-isendid olid valged.

ww(must)xWW ((valge) -* WwxWw -» |[WW+]Ww+Jww.
27.75:9.25.

39. Vanemad on heterosugoodid (Cc).



40. Vanemad peavad olema dominantse tunnusega heterostigoo-
did (muidu ei saa teistsuguse tunnusega laps stindida)
Rr x Rr —» | R- (blond) + ~rr (punapéine).
a) ~ (punapéine) x | (poiss) =
b) 1 (blond) x j (tudruk) = |.

41. Joonistame sugupuu, millel sinisilmsuse tdhistame mustade
simbolitega (joonis 5). Sellest nahtub, et sinisilmsus on retsessiivne
tunnus. Seepérast on sinisilmsed isikud I1-1, 11-3 ja I11-1 homosu-
goodid (bb), kdik pruunisilmsed peavad olema heterostigoodid (Bb).
Et kaksikud on genotubilt erinevad, siis on nad erimunakaksikud.
Abielu puhul sinisilmse naisega
voivad sinisilmsel kaksikul olla |
ainult sinisilmsed lapsed
(bb x bb —» bb), Il
pruunisilmsel kaksikul aga vord-

toendoliselt sinisilmsed j &pruuni- I*
siimsed lapsed
(Bb x bb —»|Bb + |bb). Joonis 5. Sinisilmsuse sugupuu.

42. Seaduspérasus: tunnuse vertikaalne jarjepidevus pdlvkon-
dades (defektiga isikutel on keegi vanematest defektiga; defektiga
isikute lastest on keskmiselt pooled, olenemata soost, defektiga).
Paritavustuup: autosoomne dominantne. Defektiga isikud on kd&ik
heterosiigoodid Pp (defektse alleeli harulduse téttu homosigoote
selle suhtes praktiliselt ei esine), normaalsed isikud on homostigoo-
did retsessiivse normaalalleeli Buhtes — pp. Oodatavad lapsed ku-
jutletavatest abieludest:

1) Pp x Pp — |PP -f |Pp + ~pp (tBendosus defektiga lapse sinniks
| ja terve sunniks 7);

2) Pp x pp — |Pp -f ipp (tdendosus defektigaja terve lapse stinniks
on vordselt |);

3) PP x PP — PP (ainult terved lapsed).

43. Autosoomne monogeenne paritavus, PTC+ on dominantne
ja PTC- retsessiivne tunnus. Genotuubid:
I. Vanemad TT x TT, TT x Tt, Tt x Tt; lapsed TT, Tt, tt.
Il. Vanemad TT x tt, Tt x tt; lapsed Tt, tt.



I11. Vanemad tt x tt; lapsed tt.

44. Andmetest nahtub, et kurtue on retsessiivne tunnus. Kurdi
lapse (dd) sUnnitdendosus arvutatakse samal pdhimottel, mis Ules-
andes 42: maératakse vaatlusaluste isikute selliste genottitipide tGe-
ndosused, mille puhul vdib neil haigeid lapsi sindida (kui genotutp
pole juba kindlalt teada) ja korrutatakse see tbendosusega, millega
vOib eeldatavate genotllUpidega vanematel haige laps siindida.

1) |IDd x Dd —§ x ~dd = | (16.7%);

2) 8Dd xD D -* Odd (0%);

1) dd x 8Dd — | x |dd = § (33.3%).

45. Susiku punase vasika jargi selgub, et punane varvus on veis-
tel retsessiivne musta suhtes. Jarelikult on punased loomad (Maasik
ja Susiku vasikas) homosigootsed (mm). Pull, Susik ja Maasiku va-
sikas on heterostigoodid (Mn). Mustik ja tema must vasikas véivad
olla nii homosugoodid (MM) kui heterostigoodid (Mn).

46. Seaduspéarasus: tunnus “huppab” ule pdlvkondade (defek-
tiga isikute vanemad on terved; defektiga isikute lapsed on terved,;
defektiga lapsed, mdlemast soost, siinnivad peamiselt sugulusabi-
eludest). Péaritavustutp: autosoomne retsessiivne (tuupilisel kujul
esinevad eelloetletud isedrasused vaga haruldase retsessiivse tunnu-
se puhul). Haigete genotiilip on aa, tervete genotliip — AA vdi Aa.
Haigete laste sinnitéendosused kujutletavatest abieludest:

1) aa X aa —>aa (100%).

2) 1V-6 genotulp on teadmata; haige laps v6ib sindida vaid
siis, kui see on heterostigootne (Aa). Kindel on, et IV-6 vanaema
11-3 on heterosiigoot. Tema titar I11-4 *5ib olla tdendosusega |
heterostigoot, ning kui ta on heterostigoot, siis v8ib ka IV-6 olla
tbendosusega ™ heterosligoot. Seega on IV-6 heterosligootsuse toe-

naosus j X j = j. Heterostgoodi abielust haigega (1V-1) stnnivad
haiged lapsed tden&osusega |; niisiis, haige lapee sUnnitdendosus
sellest abielust on ™ x | | (12.5%).

3) See on abielu tervete isikute vahel, kellest kummalgi on md-
lemad vanemad heterostigoodid. Kummagi heterostigootsuse tde-
ndosus on |, ja téendosus, et nad mdlemad on heterostigoodid, vor-

I x § = 9!80U* haige lapse tdendosus | x - = | (11%).

NYix i x 4= jf (-4%) (vt. punktid 2) ja 3)).

47. Sellise Ulesande puhul on otstarbekas koostada sugupuu mil-
lel punapéised isikud tdstame esile mustade siimbolitega (joonis 6).



Sugupuult ilmneb, et punapéisus

on retsessiivne tunnus mittepuna-

paisuse (blond vdi brunett) suh- |

tes. Seega on punapéised isikud

11-1, 11-3 ja I11-1 homoeuigoodid Il

(rr). Kdik ulejddnud peavad ole-

ma heterostigoodid (Rr). Et kak- ill

sikud on genotuubilt erinevad,

siis on nad erimunakaksikud. Joonis 6. Punapaisuse sugupuu.

48. Saadud fenotuubilises Fj-lahknemises nahtub ligikaudselt
(3:1)-suhe. Teoreetiline lahknemine selle suhte jargi on 186 : 62.
X2-test kinnitab selle head kokkulangevust vaadeldud lahknemisega
(xAtest = 1.05; P > 0.10). Jarelikult on nendest varvustunnustest
must retsessiivne (genottlp bb) ja hall dominantne (genotiitibid BB
ja Bb). Nende kéarbeste vanemad (Fi-isendid) pidid olema hetero-
stigootsed hallid. Homostligootsetest P-karbestest on thed hallid,
(BB) ja teised mustad (bb).

Ristamisskeem on niisiis jargmine:

P BB (hall) x bb (must)

1
Fi Bb X Bb

hallid

1

F2 \BB fBb \hh
b 1 |
179 halli 69 musta

49. Kuivord pruunisilmsus (Uks kahest alternatiivsest véimalu-
sest) esineb heterostigootse genotttbi puhul, siis on see dominantne
tunnuB. Niisiis tdendosus, et selle perekonna kahest lapsest ma-
lemad on pruunisilmsed, vdrdub | x | = yr (56.25%) ning tde-
ndosus, et mdlemad on sinisilmsed, vordub 4 x 4 = ~ (6.25%).
Kolmas lastepaar (pruuni-ja sinisilmne) vdib realiseeruda kahe tei-
neteist valistava sunnijarjestuse variandina, millest selles perekon-
nas v@ib olla Uksk8ik kumb. Seega sellise paari esinemise tden&dosus
on (! x\)+d x1)= A+ £ = JL (37.50%).

Kontroll: A + A + A= if=1-
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2. 4. Poliialleelne lahknemine

50. A-vererihmaga mees, kelle vanemate vererihmad on A ja
AB abiellub naisega, kellel on AB-riithma veri, kuid kelle el on O—
rihm. Neil siindis B-rithma laps. Maarake kdigi isikute genotttbid
ja naise vanemate vereriihmad. Missuguste vereriihmadega lapsi ja
millise téenaosusega voiks selles perekonnas veel siindida?

51. Sunnitusmajas aeti juhuslikult segi kolm thel 681 sindinud
poissi, kelle vererthmad olid O, A ja AB. Vanempaarid olid vere-
rihmade jargi sellised: 1) O x AB; 2) A x A ja 3) A x B.
Leidke iga lapse vanemad.

52. Kiulikutel on Ghe geeni neljast alleelist maaratud neli var-
vuetllpi: taisvarvus (C), tsintSiljavarvus (cc/T), hermeliinvarvus
(cfc) ja albinism (c). Nende alleelide vahel on jargmine dominee-
rimissuhe: C > cch > ch > c¢. Ristati nelja varvustdugu paritavus-
puhtaid kudlikuid: musti ja hermeliinktilikuid ning tsintsilja- ja
albiinokuulikuid. Seejérel ristati neid eri tGupaaride htbriide oma-
vahel. Missugused olid Fi-hubriidid kummastki ristamisest? Mis-
sugune lahknemine pidi toimuma erinevate Fi-hibriidide ristami-
sest saadud teises hibriidpdlvkonnas? Arvutage genotlibiline ja
fenotiitibiline lahknemine, kui Fj-hubriide saadi kokku 92 isendit.

53. Leidke, milline on tbendosus, et heterosigootsete A-
veregrupiga vanemate neljast lapsest kaks on A-grupiga ja kaks O-
grupiga.

54. Mdlemal vanemal on AB-veregrupp. Neil on kaks last. Mil-
line on tden&osus, et kummalgi neist pole AB-grupp?



Lahendused ja vastused

50.
A _ «AB A_ B
1Ai 1AIB I
]
_AB 0
1A 1A\B
| — - —1
B A A AB
IBi I1AIA 1A\ IAIB
|
4
51. Selgitame kdigepealt, missuguste vereriihmadcga lapsed

voiksid igal vanempaaril Uldse olla (seejuures peaksime eeldama
maksimumvéimalust, s.0. A-ja B-vanemate heterostigootsust).

1) paaril on vdimalikud lapsed vererGthmadega A ja B.

2) paaril A ja O,

3) paaril kdigi rihmadega.

Seega viib AB laps olla ainult 3) vanempaaril. Ulejaanud kahest

peab O-laps olema 2) vanempaari oma ja A-laps 1) vanempaari
oma.

52. Lahtetdugude ristamised: must CC x hermeliin chch —
must Ccn, tSintSilja cencch x albiino cc —e tSintSilja cehc.
Fi-hibriidide ristamine: must Cc™* x tSintsilja cohc —»

I musti (JCcCA+~Cc) - ~ tintsiljasid Cfoc* + J hermeliine cic.
Teoreetiline arvuline lahknemine:

genotitbiline — 23Ccc/1+ 23Cc + 23cekcK + 23ckct  (
fenotUubiline — 46 musta + 23 tSintSiljat + 23 hermeliini.

53. Oodatav neljaiapseline kombinatsioon voib realiseeruda
Uhega kuuest vdimalikust sUnnijarjestuse variandist: 1) A,A,0,0;
2)A,0,A,0; 3)A,0,0,A; 4)0O1A,A,0; 5)0,A,0,A; 6)0,0,A A.

Avil 1 1 9

3
Iga variandi tdeaosus on - X X - X - = —
g 2% 4 X2727 200
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Mistahes variandi esinemise téen&osus nende v8imalike hulgast vor-
dub nende kdigi tbendosuste summaga (variantide téendosuste vord-
suse tdttu ka Uksiktéendosuse ja variantide arvu korrutisega):

9 6 54

256 X ~ 256
Kontrolliks vdib arvutada sellise perekonna laste kdigi véimalike nciik-
kombinatsioonide téendosused, mille summa peab vérduma Uhega
- 54 81 108 12 1
'256 + 256 + 256 + 256 + 256 " '*

54, Selles perekonnas on véimalikud sellised AB-grupita laste-
paarid: A ja A; Bja B ning A ja B (v6i B ja A). Nende tden&aosus
on vastavalt 1:16, 1:16 ja 2:16 ((1:16)+(1:16)). Mistahes sobiva las-

tepaari esinemise uldtGendosus on seega N n N o= (25%).
Tdenédosus, et vahemalt thel lapsel on veregrupp AB: AB ja AB —
I x 2= 1]; AB ja mitte-AB — | x | mitte-AB ja AB —

AB-veregrupi esinemise uldtden&osus lastepaaris on niisiis
\+ | +7~=1 (75%). Ning AB-grupi puudumise tden&osus on
jarelikult 1 —1] =



2. 5. Lahknemine analtuusival ristamisel

55. Ristati puhtaliinilisi musti ja pruune hiiri. Esimese p6lvkon-
na hubriidid olid mustad. Neid ristati tagasi pruuni liini hiirtega.
Missuguseid jarglasi ning millises suhtes on oodata sellest ristami-
sest?

56. Kdrvitsal domineerib valge viljavarvus kollase dle. Ristati
kaht kdrvitsataime ning saadi 59 valgeviljalist ja 62 kollaseviljalist
jarglast,aime. Missugused olid ristatud taimede genottitbid ja feno-
tudbid?

57. Kreemide ja kollaste merisigade ristamisel saadakse kree-
me ja kollaseid jarglasi suhtes 1:1, Kreemide ja valgete merisiga-
de ristamisel saadakse kreeme ja valgeid jarglasi samuti suhtes 1:1.
Missugused on nende loomade genotiitibid? Missuguseid jarglasi on
oodata kollaste ja valgete merisigade ristamisest?

58. Kaht musta kiiilikut ristati aloUDokilikutega. Esimese
musta kudliku jarglaste hulgas oli 17 musta ja 15 hermeliinkarva,
teise jarglaste hulgas 19 mustaja 22 tSintSiljakarva isendit. Maarake
kdigi loomade genotuubid.

59. Uht F2-pélvkonna nudi (dominantset) pulli ristati genotiii-
bi selgitamiseks sarviliste (retsessiivsete) lehmadega. Saadi 5 nudi-
paist jarglast. Milline on tden&osus, et see pull on heterosiigootne?
Milline on tdendosus, et ta on homostigootne?



Lahendused ja vastused

55. Must — dominantne, pruun — retsessiivne.
Fi mustad Bb x P pruunid bb —»| musti Bb -f | pruune bb.

56. Lahknemine suhtes 1:1, jarelikult analtsiv ristamine:
Ww (valge) x ww (kollane) —»|Ww + Jww. -

57. Yy (kreem) x YY (kollane) —

Yy (kreem) - | YY (kollane)
Yy (kreem) x yy (valge) — | Yy (kreem) + |yy (vaige)
YY (kollane) x yy (valge) — Yy (kreem).

58. Cc1(must) x cc(albiino) —e | Cc(must) §- ~Chc (hermeliin).
Ccch (must) x cc (albiino) —»]Cc (must) ¢ (tsintsilja).

59. Kui pull on heterosugoot, siis Pp(nudi) x pp (sarvilised)
—» |Pp (nudid) -f ]pp (sarvilised), s.o. iga jarglase téen&osus olla
nudi
Toendosus, et dominantse tunnusega isend, kelle 5 jarglast analtu-
sivast ristamisest on dominantse tunnusega, on heterosuigootne, vor-
dub (j)5= Kk (313%).
Tdenédosus, et dominantse tunnusega isend, kelle 5 jarglast analtusi-
vast ristamisest on dominantse tunnusega, on homosugootne, vor-
dub 1- (1)6= ]](96.87%).



2. 6. Lahknemine domineerimise
ja retsessiivse letaalsusega

60. Mehhikos on karvutute koerte tdug, kelle jarglaskonnas esi-
neb alati lahknemine: ke3kmiselt | kutsikatest on normaalsed kar-
vased. Karvutute koerte ristamisel normaalsetega saadakse jarglas-
konnas (Fi) vordselt karvutuid ja normaalseid kutsikaid. On teada
veel, et karvutute koerte omavahelisel ristamisel on jarglasi keak-
miselt 1 vdrra vahem kui nende ristamisel normaalsetega. Ku:'das
seletada neid lahknemisi? Milliste omadustega on karvutuse geen?

61. Hdberebase ks varvusmutante on plaatinarebane. Hooli-
mata korduvatest katsetest pole 6nnestunud aretada péarivuspuhast
(homosiigootsefc) plaatinarebase tdugu. Plaatinarebaste omavaheli-
sel ristamisel lahkneb jarglaskond plaatina-ja hdberebasteks suhtes
2:1. Plaatinarebaste ristamisel hdberebastega on jarglasteks samuti
plaatina-ja hdberebased, kuid suhtes 1:1. Andke neile lahknemis-
tele geneetiline pdhjendus.

62. Kanadel on tuntud mutantne geen, mis tingib heterosiigoo-
tidel luhikeste jalgade kujunemise (nn. “roomavad” kanad), kuid
homosugootses seisundis on embrionaalselt letaalne. Kui palju ja
missuguseid tibusid on oodata inkubaatoris, kus hautakse 300 mu-
na, mis on saadud lUhijalgsete kanade omavahelisest ristamisest.
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Lahendused ja vastused

60. Lahknemine karvutute koerte jarglaskonnas naitab, et nad

on kdik heterostigoodid, s.o0., et nende genotitbis sisaldub karva-
susegeen, mis on retsessiivne karvatusealleeli suhtes. Kuid lahk-
nemisseaduse jargi peab karvutute koerte omavahelisel ristamise!
(Nn x Nn) tekkima \ homosugootseid stigoote dominantalleeli suh-
tes (NN). Et niisuguseid jarglasi aga ei sunni, siis peavad sellised
looted hukkuma. Sellega ongi seletatav jarglaste koguarvu vahene-
mine keskmiselt | vdrra ja karvutute jarglaste arvu vahenemine |
vorra.
Jarelikult on karvatusegeen pleiotroopse (e. polufeense) toimega:
Uhelt poolt dominantselt pidurdav toime karvkatte arengule (ilm-
neb heteroetigootses seisundis) ja teiselt poolt retsessiivselt, letaalne
toime (ilmneb homosugootses seisundis).

61. See geneetiline situatsioon on analoogne karvutute koerte
omaga. Lahknemisandmed néaitavad, et puuduvad homostgootsed
plaatinarebased. Plaatinavéarvuse alleel on dominantne hébevarvuse
alleeli suhtes ja samal ajal retsessiivse iseloomuga embriionaaleas.
Plaatinarebased on genotlitibiga Pp, héberebased genotiitibiga pp.

62. Luhijalgsed kanad on heterostigoodid Ss. Nende jarglas-
konnas on oodatav sugootide lahknemine: |SS + |Ss + |ss. Geno-
tidbiga SS looted hukkuvad (s.o0. |). Kui eeldada, et muid pdhjusi
loodete surevuseks pole, siis on 300 munast oodata 225 tibu kooru-
mist, neist 150 luhijalgset ja 75 normaalset (pikajalgset).
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Dihubriidne s6ltumatu lahknemine

3. 1- Lahknemine vahepealsete
ja kodominantsete tunnustega

63. Redise sdddava séilituejuure kuju véib olla Umar (LL),
ovaalne (L1) voi piklik (11), varvus vdib olla punane (RR); roosa (Rr)
vOi valge (rr). Kui ristatakse pikliku punase juurega sorti (11RR)
Umara valge juurega sordiga (LLrr), missuguseid taimi on siis oo-
data F]- ja F2~pdlvkonna3? Madarake teoreetiliselt oodatav lahkne-
mine, kui sellest ristamisest saadi 128 F2-taime.

64. Punasedbielist Kitsalehelist Idvilduasorti ristati valgediclise
laialehise sordiga. Esimese pdlvkonna hubriidtaimed olid kéik roo-
sadielised ja keskmise lehelaiusega. Missuguseid taimi on oodata Fj-
pdlvkonnas? Missugune osa F2-taimedest peaks sarnanema kum-
magi lahtesordiga ning missugune osa Fi-hubriididega?

65. Mdlemal vanemal on vererithmad AB, MN. Méaéarake, missu-
guste vereriihmadega lapsed ja milliste tden&dosustega vdiksid selles
perekonnas olla.

66. Vahemererahvaste mitmetes populatsioonides on levinud
nn. talasseemia-alleel, mis péhjustab hemoglobiini stinteesi haireid.
Homosugootidel selle alleeli suhtes (thth) areneb tavaliselt juba
lapseeas surmaga I6ppev aneemiavorm — raske talasseemia
(thalassaemia major). Heterostgootidel (Thth) esineb mitteeluoht-
lik kerge talasseemia (thalassaemia minor). Perekonnas on 2 last:
esimene on terve, vererthmaga M ja teine raske talasseemia ning
vererihmaga N. Missugused on vanemad? Missugune fenotlilp ja
millise tden&dosusega vdib olla jArgmisel lapsel?

67. Musta siledasulelise kuke ristamisel valge kaharasulelise ka-
naga saadi ainult sinakaid sabrussulelisi jarglasi. Missuguse sagedu-
sega esinevad Fj-pdlvkonnas:

a) kummagi vanavanema sarnased isendid;
b) Fi-hlbriidide sarnased isendid?



68. Lainesjuukseline bariton on abielus lainesjuukselise metso-
sopraniga. Vanemate mdlemad tunnused on intermediaarsed. Mis-
sugune on tdendosus, et nende laps on:

a) lainesjuukseline bass;
b) lokkisjuukseline sopran.

Lahendused ja vastused

63. P:11RR x LLrr — Fi:LIRr (ovaalsed roosad juured).
Voéimalikud F2~jarglased vdib leida diheterosiigootsete vanemtai-
mede (LIRr) 4 gameeditudbi (LR, Lr, 1R, Ir) kombineerimise teel
(Punetfi vBrgustiku abil). Kuid otstarbekas on lahtuda Mendeli
3. seadusest jarelduvast asjaolust, et dihtbriidset séltumatut lahk-
nemist vdib analtuUsida kahe iseseisva monohubriidse lahknemise-
na, mille lahknemisread seejarel kombineeritakse. Genotuubilised
ja fenottubilised lahknemissuhted langevad siin mdlema geenipaari
puhul kokku (1:2:1). Geeni-(tunnuste-)kombinatsioonide ja nende
sageduste leidmise sobivaim moodus on geomeetrilise kombineeri-
mise meetod.

i RR IRr
1 2 11
18 16 16
LLRR LLRr LLrr
2 .4 2
16 16 16
LIRR LIRr Lirr
I 2 |
16 16 16
11RR 1Rr Hrr
Oodatav arvuline lahknemine: Umar punane — 8, Umar roosa —
16, Umar valge — 8, ovaaine punane — 16, ovaalne roosa — 32,

ovaalne valge — 16, piklik punane — 8, piklik roosa — 16, piklik
valge — 8.

64. Et ristamisel saadi Uhetaolisi jarglasi, siis on vanemtaimed
homostgoodid ja hibriidid diheterostigoodid. Hubriidide tunnus-
te iseloom néitab heterostigootsuse vahepealset avaldumist mélema
geenipaari puhul. Fj-pdlvkonnas on jarelikult oodata kummagi tun-
nuse kolme variandi esinemist (suhtes 1:2:1), mille kombinatsioonid
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(1 punane: 2 roosa:1 valgr) x (1 lai: 2 keskmine: 1 kitsas) on ker-
ge leida geneetilise kujundi abil (vt. lahendus 63). L&htesofdid (P~
taimed) on dibomosligoodidj miile esinemissagedus F2-pdlvkcnnas
on moélemal juhul ~ x i-= — (6.25%). Fi-hubaidide sarnaste dihe-

terostigootide sagedus F2-taimede hulgas on | x | | (25%).

65. Vanemad on uUhesugused diheterostigoodid:
IAIBh Ln x IAIBLMLN.
Maarame oodatava lahknemise kummagi vereriihmasisteemi suhtes
eraldi ja seejarel kombineerime mélemad lahknemisread:
(LA:]AB:1B) X (jM: |MN :jN).

66. Esimese lapse genotitip on ThThL/L'?, teise lapse geno-
taup ththLALA. Jérelikult on vanemad Uhtmoodi diheterosiigoodid
ThthL~L”~, mblemad kerge talasseemiaja MN-vererihmaga. Jarg-
misel lapsel vdib olla teatava tden&dosusega mistahes fenotlUp 9-st
vBimalikust, mis leiame kahe lahknemisrea kombineerimise teel:

(™ terve: | kergeth : I rasketh) x ("M:|MN:|N).

67. Et ristamisel saadi ainult Uhesuguseid jarglasi, siis peavad
vanemad olema homosigootsed kummagi tunnuse suhtes ning hib-
riidid diheterostigootsed. Hubriidide mdlemad tunnused on vanema-
te tunnuste vahepealsed, seega on tegemist mdlema heterostigootse
alleelipaari intermediaarse avaldumisega. F2-s on jarelikult oodata
(I:2:1)-lahknemist kummagi tunnuse suhtes.

a) Vanavanemate tunnustega isendid on dihomostigoodid kelle esi-
nemissagedus on mélemal juhul 4 X 4 = ~-

b) Fi-sarnaste diheterosugootide esinemissagedus on | x | =

68. Tunnuste intermediaarsuse tottu peavad vanemad olema di-
heterostigoodid. Anallidsime oodatavat lahknemist kummagi tun-
nuse suhtes eraldi.

Lainesjuukselistel vanematel (Ss x Ss) v6ib sindida kolme juukse-
kujuga lapsi selliste tdéendosustega:

j lokkisjuukeelisi (SS), | lainesjuukselisi (Ss) ja *sirgejuukselisi (ss).
Haaletltp on soost sdltuv tunnus, mis on maaratud Uhe alleelipaa-
riga: mehed on vastavalt bassid (HAHb), baritonid (HbH*) ja tenorid
(H*H*) ning naised aldid (HbH6), metsosopranid (HbH*) ja sopranid
(H*H*). Seega tuleb oodatava lapse haaletiilibi ennustamisel arves-
tada ka sugu. Oodatavad tdenaosused on:

a) 1(Ss) x I(HbHb) x Icf= jL; b) J(SS) x J(H*H") x 1?= i
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3. 2. Lahknemine domineerimisega

69. Korgekasvulise kollaseviljalise tomatisordi ristamisel kaa-
buskasvulise punaseviljalise sordiga saadi Fj-pdlvkonnas 124 kor-
gekasvulist punaseviljalist, 46 kdrgekasvulist kollaseviljalist taime,
39 kéabuskasvulist punaseviljalist ja 15 kaabuskasvuli3t kollasevil-
jadist taime. Missugused olid Fi~taimed? Koostage ristamise ja
lahknemise genotuubiline skeem.

70. Sulgede esinemine jalgadel on mdnel kanatdéul tingitud
Uhest dominantsest geenist (F), suigede puudumine jalgadel aga sel-
le retseseiivsest alleelist (f). Hernekujuline hari on tingitud teisest
dominantsest geenist (P), mille retsessiivne alleel (p) tingib lehthar-
ja. Maérake Fi~ ja Fj-polvkonna kanade tunnused ja iahknemis-
suhted, kui hemesharjalist fulisjalgset kanatdugu ristata lehtharja-
lise paljaejalgse tduga.

71. F.istati kaht aadikakarbse liini: halli kdnttiivalist (vestigial)
ja musta (ebony) pikatiivalist. Fi-hubriidid olid kéik normaaltun-
nuselised (s.o0. hallid pikatiivéalised). Nende omavahelisel ristamisel
saadi 672 Fj-isendit. Milline on oodatav fenotiitibiline lahknemi-
ne selles jarglaskonnas (kui on teada, et vaatlusalused geenipaarid
lahknevad s6ltumatult)? Maéarake kdik véimalikud genotitbid j arg-
lastel.

72. Mustakirju pulli ristamisel punaste lehmadega saadi Fi~
pdlvkonnas ainult musti veiseid, Fj-p6lvkonnas saadi 26 musta,
7 punast, 8 mustakirjut ja 3 punasekirjut vasikat. Andke sellele
lahknemisele geneetiline seletus. Koostage ristamise genotlilbiline

skeem. Maarake teoreetiliselt oodatud lahknemine selles jarglaskon-
nas.

73. Ristati kaht musta kaharakarvalist merisiga. Neilt saadud
jarglastest oli Uks must siledakarvaline ja teine valge kaharakarva-
line. Missuguseid jarglasi ning millises vahekorras on oodata nende
merisigade Ulejaénud jarglaskonnas?
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74. Mdlemal vanemal on vererihmad A, Rh*. Neil stndis laps
vererihmaga O, Rh* . Missugused fenotiitibid ning millise téendosu-
sega voivad olla nende jargmisel lapsel.

Lahendused ja vastused

69. Fenotuupide sagedused suhtuvad nagu 9:3:3:1 (vorrelge
teoreetilist ja faktilist lahknemist). Dominantsed tunnused on Kkor-
gekasvulise ja punaseviljalise (kumbki neist tunnustest esineb |
jarglastel, mélemad koos j|r). Jarelikult pidid need tunnused olema
Fi-habriididel.

p DDrr X ddRR
1
Fi DdRr X DdRr
i
£2 JDD |dD |dd
i 2 |
16 16 16
£rr
DDRR dDRR ddRR
2 4 2
16 16 16
IR
DDRr DdRr ddRr
| 2 I
16 16 16
DDrr Ddrr ddrr

70. F j: PpFf — hernesharjalised (P) ja sulisjalgsed (F)
F3:(3P:lp) x (3F:If) = 9PF :3Pf:3pF: Ipf
71. 672 x Yg = 378 halli pikatiivalist (E-Vg-)
672 x = 126 halli kdnttiivalist (E-vgvg)
672 x N 126 musta pikatiivalist (eeVg-)
672 x ™ = 42 musta konttiivalist (eevgvg)



(IEE + IEe + ”"ee) x (]VgVg + fVgvg + Jvgvg)

72. Lahknemissuhe 9 :3:3:1. Teoreetiliselt oodatud lahknemi-
ne: 24.75:8.25:8.25:2.75.
Dihlbriidne sdltumatu lahknemine: lahknevad tunnusepaarid on
must-punane ja lausvarvus-kirjusus.
Dominantsed tunnused on must ja lausvarvus (Fija “"Fj).

BBssxbbSS — BbSs — (*BB+|Bb+Jbb) x (iSS+fSs+Jss).

73. Mdlemad vanemad peavad olema heterosiigootsed nende
mélema (dominantse) tunnuse suhtes (BbRr x BbRr).
Vdimalik jarglaskond: (3B :1b) x (3R:lr) = 9BR:3Br; 3bR: lbr.

74. Mbélemad vanemad on diheterostigoodid HiRr.
Jargmise lapse voimalik fenotutip ja selle tdendosus:
(fA + \0) x (JRh+ + jRh-).
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3. 3. Segatulupi lahknemine

75. Sothorni tdugu punaste sarviliste ja valgete nudide veiste
ristamisel on Fi-pdlvkonna isendid kdik kimlid ja nudid. Millist
lahknemist on oodata Fj-pdlvkonnas?

76. Punaste suigomorfsete ditega Idvilduasordi ristamisel kollas-
te aktinomorfsete ditega lahknesid Fj-pdlvkonna taimed 6 fenottiibi
vahel:

punaste sugomorfsete ditega — 48 taime
punaste aktinomorfsete ditega — 18 taime
roosade sugomorfsete Gitega — 106 taime
roosade aktinomorfsete ditega — 32 taime
kollaste siigomorfsete ditega — 53 taime
kollaste aktinomorfsete ditega — 15 taime

Andke sellele lahknemisele geneetiline seletus. Vorrelge saadud
lahknemist teoreetiliselt oodatavaga. (Markus: stigomorfne Gis on
18vilduale omane huuljas 8is, aktinomorfne 6is on 18vilcual harulda-
ne kiirjas 8is).

77. Mdlemad vanemad on vererihmadega MN, Rh+. Nende
esimesel lapsel-on vererthmad MN, Rh~. Missugused vererihma
fenotliibid ning millise tdendosusega vdivad olla nende vanemate
jargmisel lapsel?

78. Uhel vanemal on vereriihmad A, MN ja teisel B, MN. Neil
suindis laps vererihmadega O, N. Maarake nende vanemate jargmise
lapse véimalikud fenotltbid.

79. Teatud kanatbugudel maaravad the geeni kaks alleeli homo-
altigootidel musta voi valge sulestikuvarvuse, heterostigootidel tingi-
vad nad aga sinihalli varvuse. Teise geeni Uks alleel tingib homoeu-
gootidel normaalsed (pikad) jalad, selle geeni teine alleel pdhjustab
heterostigootidel luhikesed jalad, kuid homosiigootses eeisundis on
embrionaalselt letaalne. Missuguseid jarglasi ning millises suhtes
on oodata sinihallide lUhijalgsete kanade omavahelisest ristamisest?
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10*



80. Musta kéharakarvalise merisea korduval ristamisel valge ka-
harakarvalise meriseaga saadi 28 musta kaharakarvalist, 31 valget
kaharakarvalist, 11 musta siledakarvalist ja 9 valget siledakarvalist
jargleust. Esitage ristamise geneetiline anallds.

81. Vanematest uhel on veregrupid A, Rh+ ja teisel B, Rh+.
Neil suindis laps veregruppidega O, Rh* . Leidke jArgmise lapse vdi-
malikud veregrupid ja nende tden&osus.

82. Hallide luhikdrvaliste karakull-iammasteomavahelisel rista-
misel Uhes lambafarmis saadi 401 halli, neist 103 pikak6rvalist, 200
luhikdrvalist ja 98 kdrvadeta ning 199 musta, neist 50 pikakdrvalist,
101 luhikdrvalist ja 48 kdrvadeta lammast (arvestatud ei ole palju-
sid talledena surnud jarglasi, kelleks olid peamiselt hallid). Tehke
ristamise geneetiline analtus.

Lahendused ja vastused

75. (1 punane: 2 kimlit:1 valge) x (3 nudi: 1 sarviline) =
3 punast nudi: 1 punane sarviline: 6 kimlit nudi: 2 kimlit sarvilist:
3 valget nudi: 1 valge sarviline.

76. Varvustunnuste puhul esineb heterostigootsuse vahepealne
avaldumine, dietlitibi puhul esineb domineerimine.

Teoreetilised sagedused: ( | punaseid+1 roosasid+1 kollaseid) x
(1 8Ugomorfseid+| aktinomorfseid).
Teoreetilised lahknemisarvud: 51:17:102:34:51:17.

77. Vanematel Uhesugune genotlup Lw LARTr.

Jargmise lapse vbimalike fenotlUlpide téen&osused:
~"MRh+, jAMRh", "MNRh+, "MNRhIh", -|[NRh+, ~MRh".

78. Vanemate genotitbid INILALAN X INILALA.
Laste v6imalikud fenotuubid: OM, OMN, QN, AM, AMN, AN, BM,
BMN, BN, ABM, ABMN, ABN.

79. Vanemad BbSs x BbSs. Jéarglased:
(2 must: 2sinihalli: 1valge) x (2 lUhijalgset: 1pikajalgne) =
2musta luhijalgset: 1must pikajalgne: 4sinihalli lUhijalgset:
2 sinihalli pikajalgset: 2 valget lUhijalgset: 1 valge pikajalgne.
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80. Musti ja valgeid merisigu on jarglaate hulgas suhtes 39:40
e. 1:1 (analtusiv ristamine)! Seega must (dominantne) vanem on he-
terostigootne (Cc). Kaharakarvalisi jarglasi on 59 ja siledakarvalisi
jarglasi 20. Saame (3:1)-suhte. Seega on siledakarvalisus retsessiiv-
ne tunnus (genotudp rr) ja k&harakarvalised vanemad pidid olema
vastava geeni suhtes heterostigootsed (Rr).
Ristamise genotuubiline skeem:

CcRr x ccRr — 28C-R— 31ccR— j- HC-rr = 9ccrr.

81. Laps on genotiitibiga iirr. Vanemate genotuubid on jareli-
kult HiRr x IBiRr. Edasi kasutame tuttavat meetodit:

\D +A Jb lab
3 3 3 3
16 16 16 16
|IRh+
O, Rh+ A, Rh+ B, Rh+ AB, Rh+
i 1 i 1
16 16 16 16
+Rh~
O, Rh" A, Rh* B, Rh~ AB, Rh~
82. Jarglaskonnas ilmneb omaparane lahknemine suhtes

2:4:2:1:2:1. Halli ja musta villavarvuse puhul esineb lahkne-
missuhe 2:1. See on vaadeldav osana (1:2:1)-suhtest. Jarelikult
puuduvad jarglaskonnas hallikarvalised homostigoodid. Asjaolust,
et paljud hallid talled surid, jareldub, et halli villavarvust pdhjus-
tab dominantne alleel, mis on Uhtlasi retsessiivne letaal (pShjustab
surma homosugootsuse korral). Kérvatunnuste puhul esineb lahk-
nemissuhe 1:2:1, mis naitab, et luhikdrvalised on heterostigoodid,
pikakdrvalieed ja kdrvadeta lambad aga homosiigoodid.
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3. 4. Lahknemine analuusival ristamisel

83. Halli pikakarvalist (angoora) kuulikut ristati valge normaal-
karvalise kuulikuga. Koik jarglased olid hallid normaalkarvalised.
Neid ristati valgete angoorakuulikutega. Méaérake oodatav fenotui-
biline lahknemine. Koostage ristamiste genotuibiline skeem.

84. Roheliste kerajate viljadega korvitsataime 6ietolmuga tol-
meldati kaht kollaste ketasjate viljadega taime. Esimese taime seem-
netest kasvasid jargmisel aastal ainult kollaste ketasjate viljadega
taimed. Teise taime seemnetest saadi 76 kollaste ketasjate vilja-
dega, 83 kollaste kerajate viljadega, 69 roheliste ketasjate viljadega
taime ja 74 roheliste kerajate viljadega taime. Andke neile ristamis-
tulemustele geneetiline seletus. Maarake kdigi taimede genotuubid.

85. Nelja halli pikatiivalist Fj-pOlvkonna &adikakéarbest ristati
musta konttiivalise (ebony, vestigial) liini kdrbestega. Igalt ristami-
selt saadi erinev tulemus:

1) 216 halli pikatiivalist isendit;

2) 113 halli pikatiivalist ja 104 halli kdnttiivalist isendit;

3) 110 halli pikatiivalist ja 121 musta pikatiivalist isendit;

4) 51 halli pikatiivalist, 58 halli kdnttiivalist, 46 musta pikatiivalist
ja 55 musta koénttiivalist isendit.

Maarake kdigi karbeste genottitbid.

86. Mees vererUhmadega A, Rh+, kelle isal olid vererihmad
AB, Rh~ ja emal O, Rh+, abiellus naisega, kellel on vererihmad
0, Rh~. Missuguste vererihmadega lapsi ning milliste tdendosuste-
ga voib sellises perekonnas oodata?

87. Punast harjaga kanatdugu ristati musta harjata téuga. Fj-
pdlvkonnas saadi 27 musta harjaga, 12 punast harjaga, 8 musta
harjata ja 4 punast harjata isendit. Neist hlbriidkanadest ristati
omavahel Uht musta harjaga ja punast harjata isendit. Missugu-

seid jarglasi ning millistes vdimalikes suhetes on sellest ristamisest
oodata?
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, 88. Halli kdnttiivalise dadikakéarbse ristamisel musta pikatiivali-
se isendiga saadi jarglaskonnas 74 halli pikatiivalist, 79 halli kdnttii-
valist, 66 musta pikatiivalist ja 71 musta koénttiivalist isendit. M&a-
rake vanemate ja jarglaste genotuubid, teades, et hall keha (E) ja
pikad tiivad (Vg) on dominantseks tunnuseks.

Lahendused ja vastused

83. CC11 x ccLL —»CcLI x ccll — ~ CcLI (hall normaalkarva-
line) + ~ Ccll (hall angoora) -f | ccLI (valge normaalkarvaline) +
~ ccll (valge angoora).

84.

Kollane ketasjas x roheline kerajas x  kollane ketasjas
GGDD i ggdd i GgDd
GgDd |GgDd+iGgdd+£ggDd++ggdd

85.
1) EEVgVg x eevgvg = EeVgvg (100%)
2) EEVgvg x eevgvg = EeVgvg (50%) -f Eevgvg (50%)
3) EeVgVg x eevgvg = EeVgvg (50%) + eeVgvg (50%)
4) EeVgvg x eevgvg = EeVgvg (25%) + Eevgvg (25%) +
eeVgvg (25%) + eevgvg (25%)
86. Mehe genotitup — I”NiRr, naise genotuidp — iirr.

Laste v8imalikud fenotutbid: ARh+, ARh-, ORh+, ORhK", kd&igil
tdendosus 25%.

87. Dominantsed tunnused on must varvus ja harja olemasolu.
Fj-pdlvkonna must harjaga isend v8ib olla Uhega neljast v8ima-
likust genotiitibist EECC, EECc, EeCC ja EeCc, punane harjata
isend on kaksikretsessiiv eecc.

Siin on tegemist dihubriidse anallitsiva ristamise 4 vdimaliku va-
riandiga. Nende ristamisvariantide enda t6endosused on vastavalt
9> ;)» SJ g*

88. Jarglaste hulgas on halli-musta kehaga isendite suhe 1:1
ning pikatiivaiiste ja kodnttiivaliste isendite suhe samuti 1:1 . See
suhe on iseloomulik analtusivale ristamisele.
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Jarelikult vanemate genotutbid on:

Eevg (hall kdnttiivaline) x eeVg (must pikatiivaline)
ja jarglaste genotuubid EeVg (hallid pikatiivalised), Eevg (hal-
lid kdnttiivalised), eeVg (mustad pikatiivalised) ning eevg (mustad
kdnttiivalised).
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4. PolUuhubriidne sdltumatu lahknemine

89. Kdrgekasvulist punaste Gite ja kollaste kaunadega lillher-
nesorti ristati kdabuskasvulise valgete dite ja roheliste kaunadega
sordiga. Fi-pdlvkonnae olid kéik taimed kdrgekasvulised punaste
Oite ja roheliste kaunadega. Missuguseid taimi ning millises lahkne-
miseuhtes on oodata Fj-pOlvkonnas? Mitme erineva genotiilibiga
taimi moodustub F2~pOlvkonnas?

90. Ristati parivuspuhtaid valgeid sulisjalgseid roosharjalisi ja
musti paljasjalgseid lehtharjalisi kanu. Fi-htbriidid olid sinised,
sulisjalgsed ja roosharjalised. Maarake Fj-pdlvkonna kohta:

a) Mitme erineva genotlilibiga jarglasi on oodata?

b) Mitme erineva fenotlilibiga jarglasi on oodata?

¢) Missuguse sagedusega on oodata fenottiibi poolest kummagi lah-
tevormi ja Fi-hubriididega sarnaseid isendeid?

91. Mdlemal vanemal on vererihmad A, MN, Rh+. Neil stindis
laps vererihmadega O, MN, Rh~. Missugused vererihmafenotiu-
bid ja millise tdendosusega vdivad olla nende vanemate jargmisel
lapsel?

92. Uhel vanemal on vererihmad O, MN, Rh+ ja teisel —
AB, M, Rh+. Missugune 4-st lapsest jargmiste vererihmadega
1) O, MN, Rh+; 2)AB,M,Rh+; 3)B,M,Rh~ ja 4) A,N,Rh+
vOib olla nende vanemate laps? Mitme erineva fenotlilibiga lapsi
voiks niisuguste vererihmadega vanematel olla?

93. Emal on vererihmad B, M, Rh~ ja lapsel — A, MN, Rh+.
Missugune neist 5-st mehest, kelle vererihmad on 1) A, M, Rh+;
2) O, N, Rh+; 3) AB, N, Rh+; 4) A, MN, Rh~ ja 5) B, MN, Rh+ v8iks
olla selle lapse isa?

94. Ema vererthmad on A, MN, Rh~, tema lapse vererGthmad
on B, N, Rh-. Maarake koik véimalikud vererihmafenotiitibid, mis
viivad olla selle lapse isal.
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95. Uhe vanema fenotiiup on A, MN, Rh+, PTC+ ja teise va-
nema fenotitip AB, MN, Rh+, PTC+. Neil sindis lape fenottitibiga
B, MN, Rh~, PTC". Maéarake
a) mitu erinevat fenotutbivdimalust on jargmisel lapsel?

b) milline on tden&osus, et see on

1) AB, N, Rh", PTC";

2) A, MN, Rh+, PTC+?

96. Pruunisilmne lokkiejuukseline tedretédhniline mees abiellub
sinisilmse sirgejuukselise tedretdhnideta naisega, kelle mélemad va-
nemad olid pruunisilmsed lainesjuukselised ja tedretahnilised. Neil
stindis sinisilmne lainesjuukeeline tedretdhnideta titar, kes abiellus
sinisilmse lainesjuukselise tedretdhnilise mehega. Milliseid lapsi vdib
selles perekonnas oodata? Maarake kéigi mainitud isikute genotit-
bid.

97. Hiirte (ja paljude teistegi imetajate) karvavarvus on maara-
tud kuue omavahel koostoimes oleva ja sdltumatult lahkneva pd&hi-
geeni (A, B, C, D, E, S) poolt.

a) Kui palju erinevaid genotlUpe nende geenide suhtes vdib olla
populatsioonides, kui eeldame, et kdigil neil geenidel on 2 alleeli?
b) Kui palju erinevaid genotliipe saab olla juhul, kui arvestame, et
kaks neist geenidest on polialleelsed — ks (A) viie, teine (C) kuue
alleeliga?

98. Kuulikufarmis on kaks nelja séltumatu tunnusepaari poo-
lest erinevat kuulikutdugu (ABcD ja abCd), Uks kolme, teine Uhe
dominantse tunnusega. Uue tunnustekombinatsiooniga (aBCd) téu
saamiseks ristatakse neid téuge, ning saadud Fi-htbriide ristatakse
omav&kel. Iseloomustage Fj—pdlvkonna véimalikku koosseisu:

a) kui pajju erinevaid genottipe voib esineda?

b) kui pa]ju on erinevaid fenotulpe?

c) milline osa Fj-st on esimese tdu (ABcD) sarnane?

d) milline osa Fj-st on teise tdu (abCd) samane?

e) milline osa Fj-st on soovitava tunnustekombinatsiooniga?
f) milline osa Fj-st on soovitavate tunnustega homostigoote?
Kas see aretusmeetod on kdige otstarbekam?

99. Ristatakse isendid genotitpidega AaBbddEeFf ja
AabbDdEeFf. Teades, et need geenid lahknevad sdltumatult, ar-
vutage, kui palju voib jarglaskonnas olla
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a) erinevate gcnotutpidcga isendeid?

b) erinevate fenotutipidega isendeid, kui kdigis geenipaarides esineb
domineerimine?

c) erinevate fenotUlpidega isendeid, kui alleelipaarides Aa, Bb ja
Ee esineb intermediaalne avaldumine, alleelipaarides Dd ja Ff aga
domineerimine?

100. Vanematest on uks veregruppidega A, MN, Rh+ ja teine
B, MN, Rh+. Neil stindis laps veregruppidega O, MN, Rh*“ . Leidke,
mitme erineva genotuubi ja fenotlitbiga lapsi voiks selles perekonnas
Uldse stundida. Missugune on veregruppidega A, MN, Rh+ lapse
stnni tbéendosus?

101. Uks vanem on veregruppidega B, MN, Rh+ ja teine —
AB, MN, Rh+. Neil sindis laps veregruppidega A, M, Rh~. Leidke,
missugune on sellise lapse sinni kordumise téendosus. Missuguste
veregruppidega lapse stind on kdige tdendosem selles perekonnas?

102. Uhel vanemal on veregrupid A, M, Rh+, teisel —
A, MN, Rh- . Neil stindis laps veregruppidega O, M, Rh- . Leidke,
missugune on veregruppidega A, MN, Rh+ lapse sinni téen&osus.
Mitme erineva veregrupi kombinatsioonidega lapsi vdiks selles pere-
konnas suindida?

103. Sunnitusmajas aeti juhuslikult segi kolm dhel 861 sundi-
nud last, kelle veregrupid olid O, B ja AB. Vanemate paarid olid
veregiuppide jargi sellised:

1) O x AB; 2)A x B ja 3)B x B.
Leidke iga lapse vanemad.

104. Uhel vanemal on veregrupid O, N, Rh+ja teisel —
AB, M, Rh+. Sdnnitusmajas uhel pé&eval sundinud viis last
on veregruppidega: 1) O, N,Rh+; 2) AB,M,Rh+; 3) A, M,Rh+;
4) B,N,Rh- ja 5) A, MN,Rh- . Missugune neist lastest on nende
vanemate lapri?

105. Emal on veregrupid O, MN, Rh- ja lapsel O, N, Rh+.
Missugune neist viiest mehest, kelle veregrupid on 1) O, M, Rh+;
2) AB,N,Rh+; 3) O.N.Rh"; 4) B,M,Rh+; 5) A, MN, Rh+,
vdiks olla selle lapse isa?
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Lahendused ja vastused

89. Kdrgekasvulisus, punased 0ied ja rohelised kaunad on do-
minantsed tunnused (vt. Fi-htbriidid). lga tunnusepaari suhtes on
oodata (3:l)-lahknemist.

Voéimalikud kombinatiivsed fenotiitibid ja nende sagedussuhted leia-
me Uksiklahknemiste séltumatu kombineerimise teel:

(3 kdrget: 1kaabus) x (3 punast: 1valge) x (3 rohelist: 1kollane).
Erinevate fenottlpide arv on 23 = 8,

erinevate genotitpide arv on 33 = 27.

90. a) Genotlupe 33 = 27;
b) fenotiitipe 3 x 2 x 2 = 12;
c) esimese vanemvormiga sarnaseid: | x | x | =
teise vanemvormiga sarnaseid: 4 * 4 *4 —”™4)
Fi-hibriidiga sarnaseid: | x | x | = |I-

91. Mélema vanema genotitip on PML/~LARr.
Jargmise lapse véimalike fenotlitipide tden&osused:
(fA + \0) x (M + JMN + iN) x (JRh+ + jRh").

92. Selgitame, missuguste vererihmakombinatsioonidega lap-
sed vdiksid niisuguste fenotiitipidega vanematel uldse olla: AjaB;
MjaMN; Rh+jaRh".

Vordleme vaidlusaluste laste vererUhmi nende lubatavatega selles
perekonnas. Leiame, et ainult 3) lapse kd&ik vererihmad sobivad
selle vanematepaari lapsele.

Erinevate fenotitpide vdimalik arv selle perekonna lastel on
2Xx2Xx2=8.

93. Voimaliku isa leidmiseks tuleb selgitada, missugused allee-
lid pidi laps saama isalt. Mees, kelle genot&fcbis on kéik need allee-
lid, v@ib olla selle lapse isa: kasvdi Uhe vajaliku alleeli puudumine
valistab isaduse.
Lapse ja ema vererihmade kdrvutamisest jareldub, et ema genotitp
on IBIiLMLMrr ja lapse genotiitip on INILALMRT.
Jarelikult pidi see laps isalt saama alleelid Ix, L* ja R.

Meeste fenotliipide anallitis nditab, et ainult 3) mehe (AB, N, Rh+)
genotllp sisaldab kdiki vajalikke alleele.

94. Ema genotudp: INiL~ALArr. Lapse genotitp: 1ML~ IArt.
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Laps peab olema saanud isalt alleelid IB, L™ ja r.
Isa vdimalikud fenottubid:
(BvdiAB) x (NvBiMN) x (Rh- v8iRh+), s.o. 8 eri vdimalust.

95. Vanemate genotutubid: IAIL"L"RrTt x IAIBLML*RrTt.
a) Jargmise lapse fenottUbivdimalusi on 36:
3(A, B, AB) x 3(M, MN, N) x 2(Rh+,Rh~) x 2(PTC+, PTC");

b> sxsxi x?=ak
«4 2 2 3 3 36
2>4 X4 X4 X4= 256 <H%>

96. Et naine on sinisilmne, kuigi ta vanemad pruunisilmsed, siis
sinisilmsus on retsessiivne tunnus. Tapselt samuti leiame, et ted-
retdhnide puudumine on retsessiivne tunnus. Juuksekuju puhul on
kolm tunnust, millest lainesjuukselisus on vahepealne. Et oodatava-
te laste vanemad on mélemad sinisilmsed (homostgoodid), siis nen-
de lapsed saavad olla ainult sinisilmsed. Niisiis on selles perekonnas
voimalik ainult dihUbriidne lahknemine — juuksekuju ja tedretahni-
lisuse suhtes. M6lema vanema lainesjuukselisuse (heterostigootsuse)
tottu vdivad neil siindida lokkis-, laines- ja sirgejuukselised lapsed
(tdendosusega vastavalt N). Tedretdhnilisuse suhtes on ema
retsessiivne homosiigoot, mees aga dominantne ning pole teada, kas
homo- v8i heterostigoot. Kui ta on homostigoot (TT) siis on ooda-
ta ainult tedretdhniliei lapsi, kui aga heterosiigoot, siis vordse tde-
naosusega tedretahnilisi ja tedretéahnideta lapsi. Ulejaanud isikute
genotuupide mé&aramine ei tohiks tekitada raskusi.

97. lgageeni suhtesvdimalike erinevate genotutpide arv aval-
dub

r(r; 1), kug r on erinevate alleelide arv.

a) 3= 729;
b) 5 alleeli puhul on Ghe geeni suhtes erinevate genotiitipide arv 15ja
6 alleeli puhul — 21. Genotilitipide koguarv on 21 x 15 x 34 = 25515.

98. F2: &) 34 = 81 erineva genotiiiibiga ja
b) 24 = 16 erineva fenotuubiga;
c) fA x |B x x |D = 27/256;
d) Ja x \h x |C x Jd = 3/256;
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e) 4 X 4 x 4 x 4= 9/256;

fyIxi xi x J= 1/256.

Et saada soovitavate tunnustega konstantset tdugu sel meetodil, on
vaja saada vaga suur hulk Fj-isendeid (tdenaoliselt Ule tuhande)
ja teostada vaga paljude isendite homosugooisuse kontroll. Otstar-
bekas aretusmcetod olnuks Fi-isendite taandristluse teel suurema
arvu soovitavate tunnustega lahtetduga (s.o. tbuga abCd).

99. a) Kolme geeni (A,E,F) suhtes on mdélemad vanemad hetero-
stigoodid, mistdttu nende geenide poolest erinevaid genotlilipe saab
oHa 33 = 27. Kahe geeni (B, D) sahtea oc tiks vanem heteroszgoot,
ferine homostigoot* nende geenide kohta tuleb erinevaid geoetiitipe
23 = 4. Vdimalike genotliipide koguarv on soega 27 x 4 = 108.

b) Kaigi geenide puhul esineb genotuilipe dominantsete alleelidega
ja ilma nsadet*. Jarelikult esineb iga geenipaari suhtes lahknemine
kahte fenottilpi ja vbimaliks fenottiipide Ukihulk on 2= 32.

c) Intermediaarsuse puhul on erinevate fenotlUpide arv vérdne
genotulpide arvuga; seega geenide A, B ja E suhtes eaab olla
3 x 2 x 3 = 18 fenotuupi. Kahe ulejad&dnud geeni suhtes esineb
2x 2 = 4 fenotdupi (vt. punkt b). Vdimalike fenotlitipide koguarv
on niisiis 18 x 4 = 72.

100. Lapse veregruppe arvestades méarame vanemate genottl-
bid: HIiLAL”~Rr ja IBiL~M"L*Rr.
Erinevate genotitpide v8imalik arv lastel on séltumatu lahknemise
seaduse kohaselt seega 4 x 3 x 3 = 36.
Erinevate veregruppide arv kahe esimese geeni suhtes langeb kokku
erinevate alleelipaaride arvuga (A, B, AB, O ja M, MN, N), kol-
manda geeni suhtes vdrdub aga kahega (Rh+ja Rh~).
Kdigi vBimalike veregruppide kombinatsioonide (fenotutipide) arv
on jarelikult 4 x 3 x 2 = 24. Tunnustekombinatsiooni A, MN, Rh+
tbendosus on | x i x | = 3/32.

101. Lapse veregruppide arvestamisel selgub, et vanemate
genotudbid on INILALARr x INMIALALARr. Leiame véimalikud
veregrupid ja nende tbendosused iga geeni kohta eraldi: |B, JA,
4AB; JM, |MN, =N ja |Rh+, tRh~. Veregruppidega A, M, Rb~
lapse sunni tdendosus on J x J x J = Kdige tdendosem vere-
grupikombinatsioon on |B x |MN x |Rh+ = ~ B, MN, Rh+.

102. Lapse veregruppe arvutades saame tapselt maarata vane-
, mate genotudbid: INiLAL~Rr x HiL~L~rr. Kergesti on eeldatav,
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et iga veregrupististeemi osas on siin véimalik lahknemine kahe ve-
regrupi vahel: (JA + JO) x (jJM 4 ~MN) x (xRh+ + |Rh").
Kombinatsiooni A, MN, Rh+ tdendosuseks saame | x £ x »
Uldse on vémalikud 2 x 2 x 2 = 8 kombinatsiooni.

103. Selgitame kdigepealt, missuguste veregruppidega lapsed
voOiksid Uldse olla igal vanematepaaril. 1) paaril on need A ja B;
2) paaril — kdigi gruppidega (kui mélemad vanemad on heterosu-
goodid — 17 x 1*1i) ning 3) paaril - B ja O (peame eeldama ikka
maksimumvdimalust, s.0o. heterostigootsust). Seega vdib AB-laps
olla ainult 2) vanematepaaril. Ulejaanud kahest peab O-grupiga
laps olema 3) vanematepaari omaja B-laps on 1) paari oma.

104. Selgitame, missuguste veregrupikombinatsioonidega lap-
sed voiksid neil vanematel olla: A v6i B x MN x Rh+ v8i Rh~.
Vordleme kdigi laste veregruppe nende lubatavatega selles perekon-
nas. Leiame, et ainult 5) lapse kdik veregrupid sobivad selle vane-
matepaari lapsele. Jarelikult ongi see (A, MN, Rh-) otsitav laps.

105. Voéimaliku isa leidmiseks tuleb selgitada, missugused al-
leelid pidi laps saama isalt. Mees, kelle genotuibis on kdik need
alleelid, vOib olla lapse isa. Lapse ja ema veregruppide vordlusest
selgub, et laps pidi isalt saama alleelid i, L™ ja R. Meeste fenotiu-
pide anallis néitab, et ainult 5) mehe (A, MN, Rh+) genotttp vdib
sisaldada kdiki vajalikke alleele (kui I i, L**L", Rr).
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5. Geenide koostoime

5. 1. Komplementaarsus

106. Ristati parivuspuhtaid kollaseid ja siniseid viirpapagoisid.
Fi-hubriidid olid kdik rohelised, F2-pdlvkonnas leiti aga jargmi-
ne lahknemine: 48 rohelist, 17 kollast, 14 sinist ja 5 valget lindu.
Seletage nende varvustunnuste paritavusviis ja koostage ristamise
genotulbiline skeem. Millist jarglaskonda voiks oodata roheliste
Fi-hubriidide ristamisel valgete isenditega?

107. Kahe kerajate viljadega kdrvitsasordi ristamisel saadud
Fi-hubriidid olid ketasjate viljadega. F2-pdlvkonnas ilmnes jarg-
mine lahknemine: 87 ketasjate, 62 kerajate ja 11 piklike viljadega
taime. Selgitage korvitsa viljakuju paritavusviis. Millist lahknemist
on oodata Fi-hubriidide ristamisel piklike viljadega taimedega?

108. Ristati puhtasordilisi kreemi- ja valgedielisi levkoisid. F2
pdlvkonnas saadi lahknemine kolme fenotutbiklasei — punase-,
kreemi- ja valgedielisteks taimedeks suhtes 9:3:4. Missugused olid
Fi-taimed? Andke ristamietulemuste geneetiline seletus.

109. On olemas mitu erinevat luhikarvalist kuulikutéugu, nn.
rekskitlikud. Rekskudlikute ristamisel normaalkarvalise touga saa-
dakse Fi-hubriidid alati normaalkarvélised. Kahe erineva rekstéu
ristamisel saadi F2-pb6lvkonnas 41 normaalkarvalist ja 27 rekskiu-
likut. Missugused olid Fi-hdbriidid? Andke lahknemise geneetiline
seletus ja koostage ristamise genotitbiline skeem.

110. Normaalse pigmentatsiooniga tedretdhnideta naine on abi-
elus albiino mehega. Nende kolmest lapsest on ks normaalne tedre-
tahniline, teine albiino ja kolmas normaalne tedretédhnideta. M&ara-
ke vanemate ja laste genotutibid (teades, et albinism ja tedretdhnide
puudumine on retsessiivsed tunnused).

111. Joonisel 7 esitatud genealoogiline skeem kujutab kahest
eri piirkonnast parit suguvdsa (a ja b), milles esineb parilik kurt-
tummus. Maarake kurtuse paritavusviis mdlemas suguvdsas ning
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selgitage, miks suguvfsadevahelisest kurtide abielust (111-8 x 111-9)
sundisid teistsugused lapsed kui suguvdsasisestest kurtide abieludest
(1-3 x 14 ja 11-8 x 11-9). Missugune oleks kurdi lapse suinni tde-
naosus, kui omavahel abielluksid selliste genotliupidega isikud nagu
1vV-1.. 1V-6?

1 2 3 45 6 7 8 9 10 11 12

Joonis 7. Kurttummuse paritavuse sugupuu

112. Ristati beeZi- ja plaat,inavarvuselist naaritsaliini. Fi~
hubriidid olid kdik loodusliku (metsiku) pruuni karvavarvusega. F2-
pdlvkonnas téheldati aga jargmist lahknemist: 49 pruuni, 18 beeZi,
15 plaatinakarva ja 6 kreemi isendit. Selgitage nende karvavarvus-
te péaritavus. Millist jarglaskonda vdiks oodata hubriidse pruuni
naaritsa ristamisel kreemi naaritsaga.

113. Ristati kaht erineva paritoluga valgebielist lillhernesorti.
F2-pdlvkonnas saadi lahknemine punase- ja valgebielisteks taime-
deks suhtes 9:7. Andke nahtuse geneetiline seletus. Millised olid
Fi-htbriidid? Missuguse genotlitibiga on ristatud sordid?

114. Valgeteralist rukkisorti ristati kollaseteralise sordiga. Fi-
terised olid rohelised. F2-p6lvkonnas saadi 889 rohelist, 281 kollast
ja 398 valget terist. Andke ristamistulemuste geneetiline analtus.
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Lahendused ja vastused

106. Fa-pbivkonnas nahtub lahknemine 4 fenotuubi vahel ligi-
kaudses suhtes 9 (rohelised): 3 (kollased): 3 (sinised): 1 (valged). Et
vanemad erinevad (Uheainsa tunnuse poolest, siis peab olema tege-
mist kahe geeni koostoimega sellele tunnusele (sulestikuvarvusele).
See, et Fi-pblvkonnas ilmneb vanematega vérreldes uus tunnus, vii-
tab komplementaareele geenitoimele. Fenotuupide arv ja labknemis-
suhe F2-S naitavad, et mélema komplementaarse geeni dominantne
alleel maarab iseseisva tunnuse (Y — kollane, B — sinine), koos-
toimes (Y -B-) kujundavad nad aga uue tunnuse (rohelise varvuse);
dominantsete alleelide taielikul puudumisel (yybb) esineb valge su-
lestikuvéarvus.

Ristamisskeem: YYbb x yyBB —YyBb x YyBb —e

~"Y-B- + ~AY-bb + ~yyB- + jryybb.

Fi-hibriidide ristamine valgetega: YyBb x yybb —* ~YyBb
(rohelised)+] Yybb (kollased)+”yyBb (sinised)+~yybb (valged).

107. Uue tunnusevormi esinemine Fi-hubriididel ja Fj-habrii-
dide lahknemispilt (suhtes 9:6:1) annavad tunnistust komplemen-
taarsest geenitoimest. Keraja viljakuju esinemisest mdlemal vanem-
sordil (DDpp ja ddPP) ja — 1 (*"D-pp + ~ddP-) Fj-jarglastest
jareldub, et mdlemad dominantsed komplementaargeenid on eraldi-
toimee Uhesuguse avaldumisega. Koostoimes (D-P-) annavad nad
ketasja viljakuju. Kaksikretsessiivsed (ddpp) on piklike viljadega.
Fi-hubriidide ristamisel piklikviljaliste taimedega (DdPp x ddpp)
on oodata lahknemist ketasjate, kerajate ja piklike viljadega taime-
deks sagedussuhtes 1:2:1.

108. Fj-pdlvkonna uuest tunnusest ja selle suhtosast jarglas-
konnas (JE punasedielist; A-C-) jareldub ristamisel kokkusattunud
dominantsete geenide komplementaarne avaldumine. Fi-hubriidid
peavad olema punasebielised (AaCc):

AAcc (kreem) x aaCC (valge) — AaCc (punane).
Domineerimise korral mdlemas geenipaaris v6ib dihlbriidse genotll-
bilise lahknemise avaldada 4 genotuubiklassi (fenotluUbilise radikaali
kujul): y*A-C-; ~A-cc; -&&C- ja ”aacc.

Kolm esimest neist klassidest vastavad Fi-hubriidile ja mdlemale va-
nemsordile (punase-, kreemi- ja valgebielised). Viimane, kakeikret-
sessiivide klass peab samuti olema valgeQieline (F28 valgedielisi

Te ~ + ”~ aacc)*
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Seega dominantsel geenil C iseseisvat (komplementaargeeni A puu-
dumisel ilmnevat) toimeefekti pole.

Toeparane seletus: A---—--- pigmendi olemasolu (varvilisus), aa —m
pigmendi puudumine (valge), C — punane varvus, cc — kreem
varvus.

109. Ulesande andmetest nahtub, et normaalkarvalisus on |-
hikarvalisuse (reks-ttitibi) kdigi geneetiliste variantide suhtes domi-
nantne. Eri reks-tbugude ristamisel saadud F2-p6lvkonnas vbib
kergesti ara tunda (9:7)-lahknemise (oodatav arvuline lahknemine
selle jargi on 38.25:29.75). Jarelikult on tegemist dihudbriidse ris-
tamisega, s.o.eri reks-tdugude lUhikarvalisus on tingitud erinevate
geenide ret3essiivsetest alleeiidest. Sdltumatu lahknemise seaduse
jargi on dihibriidse ristamise Fj-iarglastest ~ vahemalt Uhe do-
minantse alleeliga mdlemast geenipaarist, kdigis Ulejaanud genotiil-
pides, kokku ~ jarglastest, puudub kas Uhe vdi m8lema geeni domi-
nantne alleel. Jarelikult on normaalkarvalisus méaaratud kahe komp-
lementaarse geeni dominantsete alleelide (Ri ja R2) koostoimega.
Kummagi geeni dominantsel alleelil iseseisvat (teistest sdltumatut)
avaldumist pole (genotuibid Ri~r2r2, ririR2- ja ririr2r2 avalduvad
Uhel viisil luhikarvéalisuse kujunemisega).

Vanemtbugude genotuibid pidid olema ririR2R2 x RiRir2r2.
Fi-hUbriidid on genottitubiga RiriR.2r2ja seega normaalkarvalised.

110. Ema Ccff, isa ccFf; lapsed CcFf, cc(Ff vdi ff), CcfF.
Dominantne tedretahnilisuse geen F saab avalduda ainult dominant-
se pigmentatsioonigeeni C juuresolekul.

111. Kurtuse genealoogia mdélemas suguvfsas nditab tlupilist
autonoomset retsessiivset paritavusviisi. Kdik kurdid on homosu-
gootsed retsessiivsete mutanteete geenide suhtes ja nende omavaheli-
sest abielust sinnivad samasugused homosugootsed (kurdid) lapsed.
Normaalsete laste stindimine eri suguvdsadest parit kurtide abielu-
dest on seletatav ainult sellega, et nad on homostigootsed erinevate
mutantsete geenide suhtes, mis mdlemad tingivad kurtust, ning nen-
de laste genotuubis on kokku sattunud nende geenide normaalsed
dominantsed alleelid, mis komplementaarses koostoimes kujundavad
normaalse kuulmise; ddEE x DDee —»DdEe.

Niisuguste diheterostigootide (DdEe x DdEe) jarglased saavad tde-
naosusega mdlemad dominantsed geenid ja on normaalsed, kuid

tbendosusega  on nad homosugootsed Uhe vdi mdlema retsessiivse
(defektse) geeni suhtes ja on kurdid.

12% 91



112. F2-pbdlvkonnas toimus lahknemine karvavarvusejargi suh-
tes 9 (pruunid): 3 (beezid): 3 (plaatinahallid): 1 (kreemid).
Mdlema geeni dominantsed alleelid m&aéaravad iseseisva tunnuse (A
— beez ja B — plaatinahall), koostoimel (A-B-) kujundavad aga
uue tunnuse — pruuni karvavarvuse; dominantsete alleelide taielikul
puudumisel (aabb) ilmneb kreem karvavéarvus.
Hubriidse pruuni naaritsa (AaBb) ristamisel kreemi naaritsaga (aa-
bb) on analuisiva ristamise lahknemissuhte (1:1:1:1) kohaseit ooda-
ta pruune (AaBb), beeze (Aabb), plaatinakarva (aaBb) ja kreeme
(aabb) jarglasi.

113. Fj-lahknemise suhtearvude summa on 16. Sellest jarel-
dub, et tegemist on dihlbriidse lahknemisega, s.t., et liilherne Gie-
varvus on kahe geeni kontrolli all.

Sdltumatu lahknemise seaduse jargi on F2-jarglastest ~ genotll-
biga A-B-, s.0. vdhemalt Ghe dominantse alleeliga mdlemast gee-
nipaarist; kdigis Ulejddnud genotutpides, kokku ~ jarglastest, puu-
dub kas uhe v8i moélema geeni dominantne alleel. Et ~ Fj-
taimedest olid punasedielised, siis on selge, et see Sievarvus on ma-
aratud kahe komplementaarse geeni dominantsete alleelide koostoi-
mega. Kuivord ulejaganud ~ isenditest olid Uhesugused valgedieli-
sed, siis kummagi geeni dominantsel alleelil iseseisvat fenotiitbilist
avaldumist pole (genotiitibid A-bb, aaB- ja aabb avalduvad uhel
viisil punase Gievarvuse puudumisena).

Fi-hubriidid pidid olema genotttbiga AaBb, seega punasedielised.
Et lahtesordid on Uhesugused valgedielised, siis pidi kummagil Uks
dominantsetest geenidest puuduma.

Jarelikult on nende genotitbid AAbb ja aaBB.

114. Fi-p6lvkonna uue tunnuse jargi vo0ib oletada ristamisel
kokkusattunud geenide komplementaarset avaldumist.
Siis peaks ristatud sortide genottubid olema vastavalt aaBB (valge)
ja AAbb (kollane) ning Fx-habriidil AaBb (roheline). Seda
kinnitab F3-lahknemise dihuUbriidsuhe 9:3:4 (x2-test).
Domineerimise korral mdlemas geenipa”*ris voib dihubriidse genotii-
bilise lahknemise avaldada fenotUubiliste radikaalidega: j~A-B-;
~NA-bb; ~7aaB- ja Jaabb. Kolm esimest neist genotiilipidest
vastavad Fi-hubriididele ja mdlemale lahtesordile. Kaksikretsessiiv-
ne homoeligoot (aabb) peab andma samuti valgeteralise fenotlubi
ning sattuma uUhte fenotlUbiklassi aaB-genotuubiliste isenditega.
Seega dominantsel alleelil B iseseisvat toimeefekti pole.
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5% 2. Epistaas

llo. Ristati puhtatdulisi pruune ja valgeid koeri. Esimese pdlv-
konna. hibriidid olid kdik vaiged. F*—isendite korduval omavahe-
lisel ristamisel saadi teises hubriidpdlvkonnas 44 valget, 10 musta
ja 4 pruuni jarglast. Maarake nende varvustunnuste péaritavusviis.
Koostage ristamise genotulbiline skeem.

116. Tumedajuukselisus (B) on dominantne heledajuukselisuse
(b) suhtes ja mittepunapdisus (R) dominantne punapdisuse (r) suh-
tes, kusjuures tumedajuukselist on epistaatiline punapaisuse Ule.
Missuguseid lapsi ning millise tdendosusega on oodata perekonnas,
kus
a) mdlemad vanemad on brinetid genottiibiga BbRr?
b) Uks vanem on briunett genotldbiga Bbrr ja teine vanem on blond
genotlidbiga bbRr?

117. Valgete leghornide valge varvus kaitub ristamisel varvi-
liste tdugudega kui dominantne tunnus, valgete plimutrokkide oma
aga nagu retsessiivne tunnus. Valgete leghornide ristamisel valgete
plimutrokkidega saadud hubriidkanad (Fi) olid samuti valge sules-
tikuga. Nende omavahelisel ristamisel saadi 304 tibu, kellest 62 olid
mustad. Andke sellele lahknemisele geneetiline seletus. Koostage
ristamise genottubiline skeem.

118. Valgeviljalise kdrvitsasordi ristamisel kollaseviljalisegaolid
Fi-hubriidid valgeviljalised. F2 pdlvkonnas saadi selline lahknemi-
ne: 57 valget, 17 kollast ja 6 rohelist kdrvitsat. Andke lahknemise
geneetiline seletus.



Lahendused ja vastused

115. Fi-habriidide valgest varvusest nahtub selle domineerimi-
ne. Seda kinnitab ka F2~pdlvkonna valgete ja varviliste isendite
(3:1) suhe (44 :14). Kuid varviliste isendite jaotumine kaheks (mus-
tadeks ja pruunideks) ja uldise lahknemispildi dihdbriidne iseloom
(12 :3 :1) naitab, et neid varvustunnuseid kontrollib kaks geempaa-
ri. Nendest Uhe dominantne alleel (valget karvkatet tingiv) peab
olema pidurdava (epistaatilise) toimega ka teise geeni (musta vdi
pruuni varvust tingivatele) alleelidele, sest Fi-hubriidid on valged
ja Fa-hubriididest on varvilisi vaid neljandik.

Ristamisskeem:

11BB (valge) x iibb (pruun)—liBb x liBb (valged) —»

N-B-+ M~bb=~" (valgeid)+ 7iiB - (musti)-b”iibb (pruune),

kus 1 on dominantselt epistaatiline geen pigmentatsioonigeenide
suhtes (valge), i v8imaldab homosiigootses seisundis pigmentatsioo-
nigeenidel avalduda (varvilisus), B tingib musta varvuse ja b —
pruuni varvuse (homosigoodil).

116. a) BbRr x BbRr —~"B-R— } ~B-rr =

I (brinetid) + ~-bbR-(blondid) -f “bbrr (punapaised);
b) Bbrr x bbRr — |BbRr -f |Bbrr =

j (brunetid) -f ]|bbRr (blondid) -f |bbrr (punapaised).

117. Esimesel pilgul vdiks saadud lahknemist (242:62) pidada
vastavaks monohubriidsele (3:1)-iahknemisele (228:76) valge sules-
tiku domineerimisega musta dle. Sel puhul pidanuks aga Uks va-
nemtdugudest olema must. Et must sulestik ilmub alles osal Fj-
nabriididest, siis peab pigmentatsioonigeeni avaldumine vanempdlv-
kondades olema maha surutud mingi teise dominantse epistaatilise
geeni poolt. Seega peaks ristamine olema dihtbriidset tlupi.
Tdepoolest, saadud lahknemine on heas kooskdlas dihubriidse suhte-
ga 13:3 (teoreetiliselt oodatav arvuline lahknemine selle suhte jargi
on 247:57). Kuivdrd valgete leghornide valge varvus on dominant-
ne, siis peab epistaatiline geen (I) olema nende genotiutbis, kus-
juures see surub maha samas genottbis oleva dominantse pigmen-
tatsioonigeeni (C). Valgete plimutrokkide genottlbis peab olema
epistaatilise geeni mittetoimiv retsessiivne alleel ning nende valge
vérvus peab olema tingitud pigmentatsioonigeeni mitteefektiivsest
retsessiivsest alleelist.
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Ristamisskeem: IICC x iicc —=*1iCc —»
i6l-C_ + + Té"cc = U (valged) + NiiC-(mustad).

118. F2-lahknemine on lahedane suhtele 12:3:1 (x2-test); mis
naitab dihlbriidset lahknemist geenide interaktsiooni korral.
Sellest suhtest on kerge jareldada, et genotuupide W-Y— b W-yy
puhul esineb valge viljavarvus (™ -f ~), genotuibi wwY- puhul
kollane varvus (©) ja genotliibi wwyy puhul roheline varvus.
Jarelikult on kdrvitsa varvusgeenide puhul tegemist epistaasiga, kus
dominantsel epistaatilisel geenil (W) on ka iseseisev fenottilbiline
avaldumine (valge viljavarvus).



5. 3. Duplikaaisus

119. Kahe suvinisusordi ristamisel talinisuga (SxxT ja S2xT)
saadi mdlemal juhul suvinisuomadusega Fi-hubriidid ja Fj-pdlv-
konnas lahknemine suvisteks ja talisteks vormideks suhtes 3:1. Nen-
de suvinisusortide omavahelisel ristamisel (SixS2) olid Fi-taimed
suvisusomadustega, kuid F2-pdlvkonnas toimus lahknemine: —

suvisus- ja talisusomadustega taimi. Selgitage nende tunnuste
paritavusviis ja koostage ristamiste genotuibilised skeemid.

120. Sulisjalgset kanatbugu ristati paljasjalgse tduga. Fi- p8lv-
konnas olid k&ik kanad sulisjalgsed, kuid F2-pd8lvkonnas leiti 196
jarglase hulgas 15 paljasjalgset isendit. Andke sellele lahknemisele
geneetiline seletus. Koostage ristamise genotiitbiline skeem. Mis-
sugust lahknemist on oodata Fi-hibriidide ristamisel paljasjalgse
tduga?

121. Ristati kolmnurkse ja munaja viljakujuga hiirekérvaliine.
Fi-hubriidid olid kolmnurkse viljakujuga. F2-p6lvkonnas osutusid
93 taime viljad kolmnurkseteks ja 7 taime omad munajateks. Andke
sellele lahknemisele geneetiline pdhjendus.
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Lahendused ja vastused

119. Lahknemissuhe nditab dihubriidset lahknemist.

F2-pdlvkonna taimedest peab vastama kaksikretsessiivide suhto-
sale, s.0. isenditele genotlilipidega 81818383. Kdigi Ulejdanud F2-
taimede genotitibis peab olema kas Uhe vb6i mélema geeni domi-
nantseid alleele: S1-S2-, Si-S282 ja 81S1S2-. Kuivdrd kd&igi nende
taimede fenotuidp on Uhesugune (euvisusomadus), siis peab see tun-
nus olema Uhtmoodi tingitud mdlema geeni dominantsetest alleeli-
dest, kusjuures nende Uhistoime on sama efektiga kui eralditoime,
s.t. et suvisusomadus on tingitud kahest duplikaatsest geenist.
Suvinisusordid on genotllUpidega S1S1282, S181S2S2 vbi SiSiS2S2,
talinisusordid — S1S18282. Ristati sorte S1S12& x B1S1S2S2.

120. Lahknemissuhe 196 :15 vastab dihtbriidse lahknemise teo-

reetilisele suhtele 15:1 (183.75:12.25). F3-jarglastest vastab kak-
sikretsessiivide suhtosale (genottup fifiljfa).
Ulejaanud isendid peavad kuuluma genotiiiibiklassidesse
Fi-F2-(n),_ Fi-f3f3(4) ja fifiF3-(~). Et neil kdigil on Uhe-
sugune fenotltp, siis on tegemist duplikaatsete geenidega.
Ristamisskeem: F1F1F3F3 x fifif2f2 —e FifiF2f2 x FifiF3f2 —»

ANFi-F2 + ~"Fi-f2f2+ AfifiF2- =

yl (sulisjalgsed) + ~ fififafa (paljasjalgsed).

Fi x paljasjalgsed —» | sulisjalgsed + J paljasjalgsed.

121. Fi-tunnuse ja Fs-lahknemise jargi voiks esialgu naida, et
tegemist on monohubriidse ristamisega kolmnurkse viljakuju domi-
neerimise juures. Kuid lahknemissuhe naitab muud. Arvuline lahk-
nemine sobib tuntud lahknemissuhetest ainult 15:l-euhtega. Seega
on lahktemine dihtbriidne.

Et mtmajate seemnetega taimi on F2-jarglastest, siis peavad nad
olema genotiilibiga aabb. K@&igi ulejdanud genotllpidega taimed
(&rA-B- 4- ~rA-bb + ~ aaB- = ~|) on Uhesuguse tunnusega —
kolmnurkse viljakujuga.

Jarelikult on see tunnus méaratud duplikaatselt: dominantsed gee-
nid A ja B annavad Uhtviisi selle tunnuse, hoolimata nende arvust
genotiubis.
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5. 4. Polumeersus

122. Ristati kaht nisusorti, Uks tumepunaste ja teine valge-
te teristega. Fi-pblvkonnas olid kdik terised helepunased. F2-
pdlvkonnas leiti lahknemine 5 fenotuibiklassi, mis erinesid terise-
vérvuse intensiivsuse poolest: 192 tumepunaste, 834 punaste, 1245
helepunaste, 798 kahvatupunaste ja 211 valgete teristega taime.
Missugune on nende nisusortide terisevarvuse paritavusviis? Koos-
tage ristamise genotttbiline skeem.

123. Sorgo varrepikkuse kasvu kontrollib vahemalt neli polu-
meerset geenipaari. Kaabussordid (keskmise varrepikkusega 40 cm)
on homoslgooteed kdigi geenide miinusalleelide suhtes (genotiitibiga
aiaia2a2a3a3a4a4). Hiidsordid (keskmise varrepikkusega 240 cm)
on homostigooteed nende geenide plussalleelide suhtes (genotiitibiga
AiAi A2A2A3A3A4A4). Eeldame, et koigi geenide plussalleelid suu-
rendavad varrepikkust vdrdselt ja nende toimed summeeruvad (on
aditiivsed). Ristatakse sorte genotuiupidega AiAiTA2A2A3A3a4adja
aiaia2a2a3a3A4A4. Maarake:

a) missugune on kummagi sordi keskmine varrepikkus?

b) missugune on Fi-taimede oodatav varrepikkus

¢) miasugune on F2-pblvkonna taimede keskmine varrepikkus ja
oodatavad varieerumispiirid?

d) mitu fenotuubiklassi peaks F2-pdlvkonnas olema?

124. Neegrite ja europiidide abielust sindivad mulatid on va-
hepealse (pruuni) nahavarvusega. Mulattide omavahelistest abi-
eludest suinnivad véga varieeruva nahavarvusega lapsed, kusjuures
kdige sagedamad on vanematesarnased pruuninahalised lapsed ning
keskmiselt 1000 lapse kohta tuleb ks niisama heledanahaline kui
europiid ja Uks niisama tumedanahaline kui neeger. Kuidas seleta-
da inimese nahavarvuse sellist paritavusviisi? Mitmest geenipaarist
vOiks olla tingitud neegrite ja europiidide nahavérvuse erinevus?

125. Uhe taimeliigi kérgevarrelise sordi ristamisel madaiavar-
relise sordiga olid Fi-hubriidid keskmise varrepikkusega. F2-
pblvkonna 550 taime moodustasid varrepikkuse suhtes variatsioo-
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nikcvera, kusjuures 2 taime olid sama kdrgevarrelised kui Uks lah-
iesort ja 3 taime sama madalavarrelised kui teine l&htesort. Mitu
geenipaan ma&rab kasvukoérgust neil taimesortidel?

Lahendused ja vastused

122. Lahknemisarvud suhtuvad nagu 1:4:6:4:1 (selle suhte
kohaselt oodatav arvuline lahknemine 205: 820:1230:820:205 on
viga lahedane faktilisele). Lahknemise suhtosade summa (16) nai-
tab dihubriidset lahknemist. Valgete teristega taimede suhtosa (~)
vastab Uhele dihomostigootsele genotiitbiklassile, millest jareldub,
et mdlema geeni Uks alleel (miinusalleel) on mitteefektiivne teri-
sevarvuse kujunemisel. Ulejaanud fenotiiiibiklasside kvantitatiivne
erinevus ja nende sagedus on seletatavad ainult vastandamisega te-
risevarvusele positiivselt toimivate alleelide arvuklassidele:

A =4* Tée= 3> £ = 2Ja A =} Phfsalleel.
Seega ei olene terisevarvuse aste plussalleelide tiubist (s.0. sellest
kumma geeni alleelid), vaid ainult nende summaarsest arvust: mo-
lema geeni plussalleelid toimivad Uhtmoodi ja nende toimeefektid
summeeruvad (polUmeerne geenitoime).
Ristamisskeem:
AiAiA2A2(tumepunane)xaiala2aa(valge)—»AiaiAjaj (helepunane)
—  AiA1A2A2 (tumepunane)-j-~AiaiA2A2+MAiATA2a2=
~(punased)—| - MAilAia2a2HraiaiA2A2 + M"AiaiA2a2=
~ (helepunased)+~Aiaiaza2-]-"alaiA3a3=
N (kahvatupunased)+”~aiaiaza2 (valged).

123. Kaabus- ja hiidsortide varrepikkuse erinevus
240 —40 = 200cm on tingitud 8 plussalleelist. Jarelikult on Uhe
plussalleeli keskmine toiroeefekt 200 : 8 = 25 cm.
a) Unel sordil on 6 plussalleeli, mistdttu selle keskmine varrepikkus
peaks uletama k&aabussordi oma 6 x 25 = 150cm vdrra ja olema
seega 150 + 40 = 190cm. Teisel sordil on 2 plussalleeli, keskmine
varrepikkus seega 2 x 25 + 40 = 90cm.
b) Fi-hibriididel on 4 plussalleeli, oodatav varrepikkus on
4 x 25+ 40 = 140cm.
¢) F2—pblvkonnas on pluss- ja miinusalleelide sagedus vérdne, mis
teeb keskmiseks plussalleelide arvuks- taime kohta 4 ja keskmi-
seks varrepikkuseks 140cm (nagu Fi-p6lvkonnaeki). Varrepikkuse
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oodatavad varieerumispiirid on 40-st (0 plussalleeli) 240cm-ni
(8 plussalleeli).

d) Teoreetiliselt oodatavad fenotitbiklassid Fj-pdlvkonnas on maa-
ratud plussalleelide arvu erinevusega taimede genotlupides 0...8,
s.0. 9 fenotutibiklassi, mille ootuskohane varrepikkuse erinevus (naa-
berklasside vahel) on 25cm (kuid keskkonnatingimuste kéikumised
vbivad genotluUpides mdaaratud potentsiaalset varrepikkust eri tai-
medel eri suunas modifitseerida, mistdttu tegelikkuses on need feno-
tudbiklassid vaevalt selgelt eristatavad, s.0. ilmne pidev varieeru-
misrida minimaalvéaartusest maksimaalvaartuseni).

124. Paritavuspilt naitab mitme geeni polimeerset toimet na-
ha pigmentatsiooniastmele. Neegrite genotlilibis on nende geenide
plussalleelid, valgete genotlilibis miinusalleelid. Mulatid (Fi) on
heterosiigootsed koigi nende alleelide suhtes (e.0o. nende genotil-
bid sisaldavad poole plussalleelide maksimaalvaartusest); mulattide
jarglaste genotiupide plussalleelide sisaldus vdib varieeruda nullist
(nagu valgetel) maksimaalseni (nagu neegritel). Need &armusva-
riandid vastavad homostigootsele genotttbile, vastavalt kdigi geeni-
de miinusalleeiide ja kdigi geenide plussalleelide suhtes.

Kummaygi sellise genotiitibi oodatav sagedus Fj-pdlvkonnas on (™)n,
kus n on geenipaaride arv.

— - on lédhedane (~)6= J™24>mi~es™vdib jareldada,

et neegrite ja europiidide nahavarvuse erinevus vdiks olla tingitud
viiest polimeerse toimeviisiga geenipaarist.

125. Ristamistulemused néaitavad selle taimeliigi varrepikkuse
sdltuvust polimeersest geenitoimest. Fj-pdlvkonna &&rmusvormid
(lahtesortide sarnased taimed) peavad olema homosugoodid, Uhed
maksimaalse plussalleelide arvuga, teised ilma nendeta. Kummagi
niisuguee homosugoodi sagedus Fj-pdlvkonnas on kahe geenipaari
puhul j¥, kolme puhul nelja puhul viie puhul
Selles ristamiskatses saadud &armusvormide osa Fj-taimedest on
lahedane j| g, jarelikult on tegemist nelja geenipaariga.



6. Geenide aheldus ja ristsiire

126. Ristati kaht aadikakarbseliini: halle normaaltiivalisi ja
musti kdnttiivalisi (black, vestigial). Fi-isendid olid kdik hallid nor-
maaltiivalised. Hubriidsete isaste analliUsival ristamisel musta kdnt-
tiivalise liini emastega saadi 404 halli normaaltiivalist ja 423 musta
kdnttiivalist isendit. Hubriidsete emaste analuisival ristamisel mus-
ta kdnttiivalise liini isastega saadi aga 376 halli normaaltiivalist, 364
musta konttiivalist, 73 halli kdnttiivalist ja 79 musta normaaltiiva-
list isendit.

a) Mis on neis lahknemistes omapérast vorreldes tavalise dihtbriidse
analuusiva ristamisega?

b) Kuidas seletada selliseid lahknemisi ning retsiprooksete analtusi-
vate ristamiste erinevaid tulemusi?

c¢) Koostage ristamiste ja lahknemiste kromosomaalgenotitbiline
skeem.

d) Milline on vaadeldavate geenide vahelise ristsiirde sagedus (%)
ehk geenidevaheline kaugus kromosoomis (morganiidides)?

127. Ristati kaht dadikakarbseliini: haile kdnttiivalisi (vestigial)
ja musti normaaltiivalisi (black). Fi-hubriidid olid kdik hallid nor-
maaltiivalised. Edasi teostati analtusiv ristamine: Fi$ x C mustad
kdnttiivalised (black, vestigial). Saadi 728 jarglast. Maarake, mis-
sugune peaks olema oodatav lahknemine, kui:

a) toimuks séltumatu lahknemine?

b) esineks taielik aheldus?

¢) tegelikult on vaadeldavaid tunnuseid maaravad geenid aheldunud,
kuid nende vahel toimub ristsiire sagedusega 17% (s.0. geenide-
vaheline kaugus on 17 morganiidi)?

128. Tomatil domineerib kdrge varrekasv kddbuskasvu Ule ja ke-
rajas viljakuju pirnja tdle. Varrekasvu ja viljakuju geenid on aheldu-
nud, asudes teineteisest 20 morganiidi kaugusel (s.q. nendevaheline
ristsiirdesagedus on 20%).
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1) Kdrgekasvulist kerasviljalist tomatisorti ristati kddbuskasvulise
pirnjaviljalise sordiga. Fj-pdlvkonna hubriidtaiini ristati taga-
si kaabuskasvulise pirnjaviljalise sordiga. Missuguseid taimi ja
millises suhtes on sellest ristamisest oodata?

2) Kdrgekasvulist pirnjaviljalist tomatisorti ristati kddbuskasvulise
kerasviljalise sordiga. Fi-pdlvkonna hubriidtaimi ristati analtit-
sivalt kdabuskasvulise pirnjaviljalise sordiga. Missuguseid taimi
ja millises suhtes on sellest ristamisest oodata?

129. Monedes perekondades esineb haruldane kuunte ja pdl-
vekedra arengu defekt, mis on tingitud dominantsest mutantsest
geenist (Np). Joonisel 8 esitatud sugupuu kujutab perekonda, kus
on Uheaegselt vaadeldud selle arengudefekti ja ABO-vererihmade
paritavust. Mida vdite selle sugupuu alusel delda neid tunnuseid
maaravate geenide parandumisviiside kohta? Kas seiles perekonnas
on geneetilisi rekombinante nende tunnuste suhtes? Maéarake kdigi
isikute genotuubid (kromosomaalskeemide kujul).

Joonis 8. Sugupuu kultnte-kederluu-sindroomi (mustad sumbolid)
ja ABO-vererihmadsga

130. Ristati kaht kanatdugu: musta tutiga ja vaiget tutita tdu-
gu. Fi-hubriidid olid kdik valged tutiga. Neid hibriide ristati ana-
ludsivalt musta tutita tdu isenditega. Selles jarglaskonnas (Fj) saadi
selline lahknemine: 105 musta tutiga, 113 valget, tutita, 15 musta
tutita ja 12 valget tutiga.

a) Missugune on nende tunnuste paritavusviis? Pdhjendage otsus-
tust.

b) Missugused fenotlitibid on selles jarglaskonnas vanemtipi, mis-
sugused rekombinantsed?

c) Koostage ristamiste ja lahknemise kromosomaalgenotiibiline
skeem.
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d) Maarake neid tunnuseid maaravate geenide vahemaa kromosoo-
mis.

131. Ristati kaht maisisorti, mis erinesid lehtede kuju ja var-
repikkuse poolest. Fi~hubriidid olid normaallehelised ja normaal-
kasvulised. Neid hubriide ristati analtusivalt keerdlehelise k&abus-
kasvulise sordiga. Sellest ristamisest saadi 41% normaallehelisi k&a-
buskasvulisi, 41% keerdlehelisi normaalkasvulisi, 9% normaallehelisi
normaalkasvulisi ja 9% keerdlehelisi kdabuskasvulisi taimi.

a) Mida jareldub neist andmeist nende tunnuste paritavusviisi koh-
ta?

b) Missugused olid ristatud vanemsortide fenottibid?

¢) Koostage ristamiste kromosomaal-genotuibiline skeem.

d) Kui suur (morganiidides) on neid tunnuseid maaravate geenide
vaheline kaugus kromosoomis?

132. Kudlikul domineerib lausvarvus the kirjususetitbi (nn.
“hollandi kirju”) ule ja normaalkarv angoorakarva ule. Neid tun-
nuseid maaravad geenid on aheldunud vahemaaga 14 morganiidi.
Musta normaalkarvalist tdugu kuulikuid ristati kirjude angoorakii-
likutega. Fi-hibriide ristati tagasi kirjude angoorakiulikutega ja
saadi 150 jarglast. Maarake teoreetiliselt oodatav lahknemine eellee
jarglaskonnas.

133. Unt luhijalgset roosharjalist kukke rirtati puhtatduliste pi-
kajalgsete lehtharjaliste kanadega. Jarglaskonnas loendati kokku
103 pikajalgset roosharjalist, 94 luhijalgset lehtharjalist, 11 luhi-
jalgset roosharjalist ja 8 pikajalgset lehtharjalist isendit.

a) Missugune on nende tunnuste paritavusviis?
b) Missugune on kuke genotutp (kromosomaalskeemis)?
¢) Koostage ristamise kromosomaal-genotiibiline skeem.
d) Madrake geenide vahekaugus kromosoomis.

134. Elliptotsutoos (erutrotsuitide elliptiline kuju) on péarilik
defekt, mida pdhjustav dominantne geen on tihedalt aheldunud
Rh-geeniga (nende vahekaugus on 3 morganiidi). Elliptotsutoosi-
ga Rh-positiivne Tee3, kelle isa oli normaalsete erutrotsittidega
ning Rh-positiivue ia ema “liiptotsiitoosiga Rh-negatiivne, abiellus
terve Rh-negatiivse naisega. Missuguste fenotuupidega lapsi ning
millise tden&dosusega voib selles perekonnas oodata? Maarake kdigi
genotuubid (kroraosomaalskeemis).

103



135. Homosugootseid normaalseid (halle sirgetiivalisi) a&ddika-
karbseid ristati mustade uleskd&dndunud tiibadega kéarbestega. Fi~
pdlvkonnas olid kdik karbsed normaalsed, kuid F3-pdlvkonnas saadi
237 normaalset ja 75 musta Uleskdandunud tiibadega karbest. Kui-
das seletada sellist lahknemist? Koostage ristamise kromosomaal-
genotllbiline skeem. Missugused oleksid oodatavad lahknemisar-
vud s6ltumatu lahknemise puhul?

136. Sinisedielist piklike tolmuteradega lillhernesorti ristati pu-
nasedielise Umarate tolmuteradega sordiga. Fi-pdlvkonnas olid kdik
taimed siniste Gite ja piklike tolmuteradega. Nende isetolmlemisel
saadi Fj-polvkond, kus leiti 1635 sinisedielist piklike tolmuteradega,
177 sinisebielist Umarate tolmuteradega, 159 punasedielist piklike
tolmuteradega ja 445 punasefielist Umarate tolmuteradega taime.
Mis on selles lahknemises omapéarast? Andke sellele geneetiline se-
letus. Koostage ristamise kromosomaal-genotuubiline skeem.

137. Valget siledasulelist kanatdugu ristati pruuni sébarsulelise
tbuga. Fi-hubriidid olid kdik valged sabarsulelised. Neid ristati
omavahel ja F3-pdivkonnas saadi jArgmine lahknemine: 347 valget
edbarsulelist, 171 valget siledasulelist, 164 pruuni sabarsulelist ja
6 pruuni siledasulelist kana. Mis on selles lahknemises omapéarast?
Missugused oleksid oodatavad lahknemisarvud sdltumatu lahknemi-
se puhul? Koostage ristamise kromosomaal-genottibiline skeem.

138. Maisil maarab keerdlehelisust retsessiivne geen cr ja kaa-
buskasvu retsessiivne geen d, mis asuvad Uhes autosoomis lookustes
O ja 18. Ristati normaallehelisi kdabuskasvulisi (CrCrdd) ja keerd-
lehelisi normaalkasvulisi (crcrDD) taimi. M&®8cake oodatav fenotiiu-
biklasside sagedus Fj-pdlvkonnas.



Lahendused ja vastused

126. a) Fi-hubriidide jargi néhtub, et hali kehavarvus ja nor-

maaltiiva]isus on dominantsed tunnused. Fj—hubriidide anallitsival
ristamisel peak3 sel juhul s6ltumatu lahknemise seaduste kohaselt
saama voOrdse sagedusega halle normaaltiivalisi, halle konttiivalisi,
musti normaaltiivalisi ja musti konttiivalisi. Selles katses saadi aga
isaste hubriidide analtiisival ristamisel ainult mélemat vanemtuupi
jarglasi (suhtes 1:1), emaste hubriidide analtiisival ristamisel valda-
valt vanemtuupi jarglasi ja ainult vaike osa rekombinante.
b) Séltumatu lahknemise puudumisest jareldub, et neid tunnuseid
maaravad geenid on aheldunud (asuvad tihes kromosoomis). Retsi-
prooksete analilitsivate ristamiste erinevad tulemused naitavad nen-
de geenide taielikku aheldust isakarbestel ja osalist aheldust «rnas-
karbestel (s.t. et isastel dadikakéarbestel hornoioogr»ete kromosoo-
mide vahel kroseingoverit e. ristsiiret ei toimu, emaskarbestel aga
toimub) .

C) B Vg b vg
P = X = =
B Vg b vg
i
B Vg
b Vg
B Vg b vg B Vg b vg
FiO= x P9-= F19 = x PO=
b vg b vg b vg b vg
! i
B Vg b vg ' B Vg b vg
Fi £= j = F, == =
b vg b vg b vg b vg
Pl p2
8%
*\Vg b Vg
>vg b vg
Ri r2
17%

d) Analuisival ristamisel saadud rekombinantsete isendite (Ri+Rj)
suhtarv kogu jarglaskonnast (P1+P2+R 1+R2) véaljendab geenide-
vahelise ristsiirde sagedust, mille protsentarv vastab geenide vahe-
kaugusele kromosoomis (morganiidides).
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r/ = 723+ 7

7 9 X 100 = 17%
J 376 + 364 + 73 + 79

127. &) Halle normaaltiivalisi, halle kdnttiivalisi, musti normaal-

tiivalisi ja musti kdnttiivalisi — koiki 182.

b) Halle kénttiivalisi ja musti normaaltiivalisi — molemaid 364.

c) Halle kdnttiivalisi — 302 , musti normaaltiivalisi — 302, halle
normaaltiivalisi — 62 ja musti kdnttiivalisi — 62.

128. 1) kdrgekasvulisi kerasviljalisi — 40%, kaabuskasvulisi
pirnjaviljalisi — 40%, kdrgekasvulisi pirnjaviljalisi — 10%, k&&bus-
kasvulisi kerasviljalisi — 10%, (aheldus tdmbefaasis, s.0. eri tun-
nuste dominantsed resp. retsessiivsed geenid koos).

2) Kdérgekasvulisi pimjakujulisi — 40%, k&abuskasvulisi ke-
rasviljalisi — 40%, korgekasvulisi kerasviljalisi — 10%, kaabuskas-
vuliei pirnjaviljalisi — 10%, (aheldus tdukefaasis, s.0. eri tunnuste

dominantsed resp. retsessiivsed geenid lahus).

129. Sugupuu analtusist ndhtub, et ei toimu vererihmaantigee-
nide ja ktlnte-kederluutunnuste vaba kombineerumist: koos esine-
vad A-antigeen ja kidunte-kederluudefekt (Np) ning B-antigeen ja
normaalne kulunte-kederluuareng (np). Sellestjareldub, et neid tun-
nuseid maaravad geenid on aheldunud. 11-1 pdrandab oma lastele
Uhes kromosoomis geenid 1A ja Np ning sellele homoloogilises kro-
mosoomis nende geenide alleelid IB ja np. Erandiks on laps 111-6,
kellel on vererthm A, kuid normaalne kilnte-kederluuareng. See
isik on rekombinant: ta on saanud isalt kromosoomi, milles ristsiirde
tottu on kokku sattunud geenid Is ja np.

130. a) Tunnused on aheldunud: analtusival ristamisel saadud
neli tunnustekombinatsiooni esinevad selgelt ebav@rdse sagedusega.
b) Vanemtuupi on need fenottitibid, mis esinevad Fi-hubriidide saa-
miseks kasutatud vanemtdugudel ja analtusival ristamisel saadud
jarglastest enamikul; seega must tutiga ja valge tutita.

iT It iT it iT It it 1T
C) = X = — = X = —>= + = + =+ =
iT It It it it it it it
d) rf = x 100 = 11%,
105+113+15+12

s.t. et geenide vahemaa on 11 morganiidi.
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131. a) Normaaltunnused on dominantsed, nad on aheldunud

tbukefaasis.
b) Normaalleheline k&dabuskasvuline x keerdleheline normaalkasvuline.

Crd crD Crd crd Crd crD CrD crd
c) = X = — = X = -» = -f = + =
Crd crD crD crd crd crd crd crd

d) 9+ 9 = 18 morganiidi.

132, Musti normaaikarvalisi — 64.5, kirjusid angoorasid —
64.5; musti angoorasid — 10.5; kirjusid normaaikarvalisi — 10.5

(aheldus tombefaasis).

133. a) Kuke tunnused (luhijalgsus, roosharjalisus) on domi-
nantsed (sest kanad on puhtatdulised, s.0o. homosugootsed, ja nen-
de tunnuste dominantsuse puhul lahknemist poleks) ja aheldunud
téukefaasis.

sR Sr sR Sr SR Sr
b)jac) c?=x$=-»=+ =+ =+ ==
Sr Sr Sr Sr Sr Sr

d) 8.8 morganiidi.

Er e R E R
134. Mehe genotulp = (tema vanemad = X == ),
e R e — —r
) er
naise genotilip —
9 p e r

Oodatavad lapsed: elliptotsiitoosiga Rh-negatiivsed ja normaalse-
te erutrotsuutidega Rh-positiivsed, kummagi tdendosus 48.5%; el-
liptotsiitoosiga Rh-positiivsed ja normaalsete eritrotsiiiitidega Rh-
negatiivsed, kummagi téendosus 1.5%.

135. Normaaltunnused on dominantsed. Vanemliinide geno-
titbid on BBJJ x bbjj. S6ltumatu lahknemise puhul pidanuks F3-
pdlvkonnas saama * normaalseid, * Uleskddnatud tiibadega, "
musti ja » musti Uleskdanatud tiibadega isendeid. Katses saadud
faktiline lahknemine ainult vanemtiipi isenditeks suhtes 237:75
vjctftb teoreetilisele lahknemissuhtele 3:1 (oodatav labknemine selle
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jargi 234: 78). Ometi on need iseseisvad tunnused ja méaaratud eri-
nevatest geenidest. Jarelikult on need geenid téielikult aheldunud.

Ristamisskeem:

BJ bj BJ BIJ BJ BJ bj
= X = - = X = = > J = + I = +
BJ  bj bj bj BJ bj bj

136. Fi-pdlvkonnast ilmneb, et sinised died ja piklikud tol-
muterad on dominantsed tunnused. Sdltumatu lahknemise puhul
olnuks Fj-p8lvkonnas oodata 2416 x ~ = 1359 sinisedielist pik-
like tolmuteradega, 2416 x ~ = 453 sinisebielist Umarate tolmu-
teradega, 2416 x = 453 punaeedieliet piklike tolmuteradega ja

2416 x = 151 punasedielist umarate tolmuteradega taime.
Faktilistest lahknemisandmetest ndhtub, et vanemtuupi taimi (kak-
sikdominantseid ja kaksikretsessiivseid) on oodatuga vorreldes le-
maéra palju ja rekombinantseid taimi liiga vahe. Sellest jareldub ,
et neid tunnuseid méaravad geenid on aheldunud (kuigi nende vahel
esineb ristsiire). Antud juhul on tegemist aheldusega tdmbefaasis.

137. Valged ja sdbarad suled on dominantsed tunnused. Oo-
datavad lahknemisarvud sdltumatu lahknemise puhul: 387 valget
sabarsulelist, 129 valget siledasulelist, 129 pruuni sabarsulelist ja 43
pruuni siledasulelist. Faktiline lahknemine ei vasta sellele (soovitav
kontrollida x 3-testiga) . Valgeid siledasulelisi ja pruune sébarsulelisi
(s.0. vanemtuupi isendeid) on oodatust marksa rohkem ning kaksik-
dominante ja kaksikretsessiive (mis on selles ristamises rekombinan-
did) on oluliselt vdhem. Neid tunnuseid ma&ravad geenid peavad
olema aheldunud (kuigi nende vahel esineb ristsiire). Selles rista—-
miskatses on aheldus tbukefaasis.

138. Koostage ristamisskeem ja Fa-pdlvkonna koosseisu leidmi-
seks kombineerime Fi-taimede gameeditiiiibid Punnett’i vorgustiku
abil (vt. Ik. 109).



Aheldunud geenidega heterosiigootide gameeditiiupide sagedus sol-
nstsiirde 3agedusest.

ganiidi 213 nendevahelise krossingoveri sagedus on 18%.

kummagi rekombinantse gameeditiubi sagedus 9%.
giimeetide sagedue on kummalgi jarelikult 41%.

F3

C?ganc

9 gan:

041Ci d

041 crO

0.0SCr D

0.09 cr D

041 Crd

Crd
16.8%
Crd

d
16.8%
er D

Cl d

Crd
Crd

3.7%

3.7%
crd

041 cr D 0.09 Cr D

ci D Cr D
16.8% 4 7%

CrD Crd

cr D Cr D
16.8% - 4T%

cr D cr D

cr D CrB
3.7% ——=08%

Cr D Cr D

cr D Cr D
3.7% n

crd crd

Fenotlubiklasside sagedus Fj-s:

Et Cr ja D vaheline kaugus on 18 mor-

Seega on
Vanemtudipi

009 wd

crd
3, 7%
Crd

crd
3.7%
er D

crd
0.8%
Crd

crd
0.8%
crd

Cr- D- — normaallehelised, normaalkasvuiised — 50,8%
Cr- dd — normaallehelised, kaabuskasvulised — 24,2%
crcr D- — keerdleheiised, normaalkasvuiised — 24.2%
crcr dd — keerdleheiised, kadbuskasvulised — 0.8%
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7. Suguliiteline parandumine

7. 1. Monohibriidne lahknemine
isassoo heterogameetsuse puhul

139. Ristati Umarsilmseid ja triipsilmseid &adikakarbse liine.
Kui ristamiseks vdeti umarsilmsed emased ja triipsilmsed isased,
olid Fi-pdlvkonnas k&ik isased isendid imarsilmsed ja emased ovaal-
silmsed. Fj-pdlvkonnas aga olid pooled isased Umar- ja poo-
led triipsilmsed ning pooled emased Umar- ja pooled ovaalsilm-
sed. Kui ristati umarsilmseid isaseid ja triipsilmseid emaseid,
olid Fi-p6lvkonnas isased triipsilmsed ja emased ovaalsilmsed, Fj-
pblvkonnas isased imar-ja triipsilmsed (1:1) ning emased ovaal-ja
triipsilmsed. Andke neile ristamistulemustele geneetiline seletus.
a) Missugune on nende silmatunnuste paritavusviis?
b) Koostage ristamiste genotiibilised skeemid.
c) Millised on need ristamistulemuste isedrasused, mis nditavad su-
guliitelist péaritavust?

140. Mustade ja punakaskollaste kasside ristamisel on emas-
jarglased alati mustakollasekirjud (nn. kilpkonnakarva), isasjargla-
sed aga kas mustad (kui ema on must) vO8i kollased (kui ema on
kollane).

a) Selgitage, millest on tingitud selline paritavusisedrasus.

b) Missugust jarglaskonda on oodata kilpkonnakarva emaskassi ris-
tamisel musta isaskassiga? Kollase isaskassiga?

c) Kas kilpkonnakarva isaskasse vdib esineda?

141. Aadikakarbse hallikehalise liini emaste ristamisel kolla-
sekehaliee liini isastega olid Fi-isendid kdik hallid. Retsiprooksel
ristamisel, s.0. hallikehalise liini isaste ristamisel kollasekehaiiste
emastega toimus Fi-pOlvkonnas lahknemine — 329 halli emast ja
337 kollast isast. Missugune on nende tunnuste péaritavusviis? Koos-
tage ristamiste genotiibilised skeemid.
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142. Aé&dikakarbse kahe liini ristamisel saadi Fj-pdlvkonnas
jargmine fenotuiubiline lahknemine: 459 punasesilmset (neist 304
emast ja 155 isast) ning 169 valgesilmset (k&ik isased).

a) Andke neile ristamistulemustele geneetiline seletus.
b) Missugused olid Fi-hibriidid ja ristatud vanemliinid?
¢) Koostage ristamise genotiibiline skeem.

143. Pesakonnas oli 8 kutsikat, pooled neist isased. Nende va-
nemad on terved, kuid ks isaskutsikas hukkus juhuslikust haavast
hemofiilia tottu. Mitmel kutsikal, kui eeldada teoreetilist lahkne-
mist, vdiks veel ilmneda hemofiilia? Mitu kutsikat on absoluutse
kindlusega terved? Mitu kutsikat on ootusekohaselt hemofiiliageeni
varjatud kandjad? (Koertel nagu inimestelgi on hemofiilia retses-
siivhe suguliiteline defekt).

144. Vereriihmade Xg-slisteemi paritavuse uurimisei saadi jarg-
mised andmed (tabel 18). Missugused asjaolud néditavad nende ve-
rerihmade suguliitelist paritavust? Mille jargi otsustate, et Xg(a-)
on retsessiivne tunnus? Missugused on v8imalikud vanemate ja laste
genotiuibid kdigis perekonnatiiipides?

Tabei 18
Xg-susteemi vererihmade perekonnastatistilise uurimise andmed
Vanemad Pere- L apsed
kondade 0 9
Isa Ema arv Xg(a+) Xg(a-) Xg(.+) Xg(a )
Xg(at) Xg(a+) 30 23 12 3 0
Xg(a+) Xg(a~) 6 0 7 8 0
Xg(a-) Xg(a+) 16 11 6 10 7
Xg(a ) Xg(a ) 4 0 7 0 6
Kokku 56 A 32 51 13
145. Joonisel 9 on kujutatud klassikalise hemofiilia (hemofiilia

A) paritavust Inglise kuninganna Victoria jarglaste hulgas. Osuta-
ge, missugused genealoogilised isedrasused néitavad, et hemofiilia on
retsessiivne suguliiteline tunnus. Madrake kdik kindlad ja vdimali-
kud heterosugootsed naised (“hemofiilia konduktorid”) sellel sugu-
puul.
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Q —rO victoria (1819-1901)
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Joonis 9. Hemofiilia A péaritavus Euroopa kuninglikes perekondades
(fragment kuninganna Victoria sugupuust)

146. Higinddrmete puudumine on inimesel harvaesinev retses-
siivne suguliiteline puue. Tervetel vanematel on 3 last. Uhel pojal
puuduvad higinddrmed, teine poeg ja titar on normaalsed. Missu-
gune on selle anomaalia esinemise risk nende lastel, kui nad abiel-
luvad (mittesugulastega)?

147. D-vitamiini-resistentsesse rahhiiti haigestumine on tingi-
tud parilikust fosforivaegusest veres (hipofosfateemiast). Kui sd-
letiibiline rahhiit esineb emal, siis haigestuvad keskmiselt pooled
lapsed, nii pojad kui titred; kui selle haiguse all kannatab isa, siis
haigestuvad k&ik tutred, kuid pojad on alati terved.

a) Missugune on selle haiguse paritavusviis?

b) Missuguseid lapsi vdiks oodata perekonnas, kus mélemad vane-
mad pbevad D-vitamiini-reeistentset rahhiiti?

148. Perekonnas on 5 normaalse nagemisega titart ja 6 poega,
kes kéik on daltoonikud (punase-rohelise varvipimeaad). Maarake
vanemate geno- ja fenotiibid.
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Lahendused ja vastused

139. a) Suguliiteline (e. X-liiteline) péaritavus, kusjuures hetero-
sugootsetel emastel avaldub tunnus vahepealselt.

b) 9 rr (imarsilmne) x O R (triipsilmne) —»

9Rr (ovaalsilmne) xcfr (imarsilmne) —»9f Rr+Irr+CfIR+"r
9 RR (triipsilmne) x Cfr (imarsilmne) —»

9Rr x CfR —9|RR+IiRr+ (?iR+ir.
(Genotiiupe voib kujutada sugukromosoomide dranditamisega:

nait. 9XAXA x C?XrY)

c) Retsiprooksed ristamieed annavad erinevaid tulemusi:
lahknemine toimub juba Fi-pdlvkonnas;
lahknemine on sooseoseline (s.t. tunnuste jaotus emas- ja isasjarg-
laste hulgas on erinev).

140. a) Tunnused on suguliitelised, kusjuures heterosiigootsetel
emastel avalduvad kodominantselt (musta-kollase kilpkonnamustri-
na).

b) 9C*Cy x OCB —> 9 \CBCB (mustad) + \CBCY (kirjud) ja
cf (mustad) + |Cr (kollased).

9CBCyx OCY —+ 9 \CYCY (kollased) + \CBCY (kirjud) ja
O ~CB (mustad) —f |Cy (kollased).

¢) Normaalseid mustakollaeekirjueid isaskasse ei esine (ainult va-
ga harva esineva kromosomaalpatoloogia korral, kui isaskassil on
Y-kromosoomi kérval 2 X-kromosoomi, v8ib isaskass olla kilpkon-
namustriga).

141. Retsiprooksete ristamiste erinevatest tulemustest ja sel-
lest, et Ghel neist ristamistest esineb lahknemine Fi-s (nn. ristpari-
tavuse kujul — isasjarglased ema tunnusega ja emasjarglased isa
tunnusega) jareldub suguliiteline péritavus. F*-emased on hetero-
suigoodid; kui nendel ilmneb Ghe vanema tunnus, siis on see tunnus
dominantne. Niisiis on hall kehavarvus dominantne (ja kollasekeha-
lisus retsessiivne) tunnus.

9YY x <y — 9Yy + CJY; 9YY xOY — 9Yy + C%.

142. Arvulisest fenotiibilisest lahknemisest (459:169) nahtub
(3:)-suhe, millest jareldub, et punasesilmsus on dominantne ja val-
gesilmsus retsessiivne tunnus.

113
15



Et Uks tunnus (valgesilmsua) esineb ainult isasjérglastel, siis peab
tegemist olema suguliitelise péaritavusega. lIsasjarglaste genotuubid
on seega XWY (punasesilmsed) ja XWY (valgesilmsed).

Sellest jareldub, et Fi-emased olid heterosiigootsed punasesilmsed
— XA~AX*., Et aga kdik Fj-emased olid punasesilmsed, siis pi-
did Fi-isased olema dominantse alleeliga — Xv/Y (punasesilmsed).
Kuna isased saavad oma X-kromosoomi ainult emalt, siis pidid P-
pblvkonna emased olema punasesilmsed XWXW ja isased jarelikult
valgesilmsed X\ .

143. Emakoer on heterosiigoot (X4 X'4) ning teoreetilise lahk-
nemise jargi peaksid pooled tema isasjarglastest olema hemofiilikud
ja pooled emasjarglastest heterosiigoodid.

Niisiis, ootuskohaselt peaks veel iiks kutsikas () olema hemofiilik
ja kaks kutsikat (9) olema hemofiiliageeni varjatud kandjad.

144. Suguliitelist péaritavust naitavad

1) nende vererihmade erinev jaotumine poegade ja titarde va-

hel (kahes esimeses perekonnatiiiibis);

2) lahknemiepildi erinevu3 retsiprooksete abelututpide puhul

(teise ja kolmanda perekonnatiuitibi puhul);

3) ristpéritavuse nahtus (teises perekonnatiuibis).
Xg(a*)-ruhma retseasiivsus jareldub sellest, et

1) esinevad Xg(a—~ )-lapsed (C?) perekondades, kus mdlemad va-

nemad on Xg(a+) ja

2) lapsed on ko&ik Xg(a~), kui mdlemad vanemad on Xg(a—);

3) ristparitavus ilmneb juhul, kui ema on Xg(a_).
Xg(a+)-rihmaga emade hulgas on nii homo- kui heterosugoote,
Xg(a+)-riuhmaga tutred on esimeses perekonnatiiibis nii homo- kui
heterosiigoodid, llejadnud perekonnatiiiipides ainult heterosiigoo-
did.

145. Hemofiilia retsessiivsust nditab kbéigepealt see, et haiged
lapsed sunnivad tervetel vanematel. Jargmised isedrasused nditavad
Uheaegselt hemofiilia retsessiivsust ja suguliitelisust:

1) haigus esineb ainult meestel, kusjuures see on parit emapool-

sest suguv@sast; ~

2) ilmneb nn. “ratsukdik-paritavus” (haigus kordub haige mehe

0e poegadel).

Suguliitelisust néitab veel see, et terved mehed ei ole kunagi haiguse
“konduktoriteks”.



Kindlad heterosiigoodid on Victoria, 11-6, 11-13, 11I-10, IlI-14, 11-17
ja 1n-22.

Vdimalikud heterosiigoodid on 11-8, 11-9, IlI-7, 111-8, IlI-15, IV-
6... IV-9, IV-11, IV-20ja IV-21.

146. Pojal pole anomaalse lapse saamise riski.
Tutar on 50%-lise téendosusega heterosiigoot (sest ema on kind-
lasti heteroetigoot). Kui ta on heterosiigoot, siis v8ib tal 25%-lise
tdendosusega siundida defektne laps. Seega on tutrel defektse lapse
stnni risk 12.5%. (See risk kaib iga lapse kohta. Kui tal on plaanis
mitu last, siis on Uldine risk muidugi suurem).

147. a) Suguliiteline dominantne.

b) Ulima tdendosusega on ema selles perekonna« heterosiigootne
(defektse alleeli harulduse tdttu homoeligoote peaaegu ei esine):
DdxD.

Tutred on kdik anomaaliaga, pojad on aga 50%-lise tdendosusega
terved.

148. Uks tunnusvorm esineb ainult poegadel, teine ainult tii-
tardel, jarelikult on tegemist Buguliitelise tunnusega.
Pojad, kes saavad oma X-kromosoomi emalt, on k&ik Uhesugused,
jarelikult on ema homosiigootne daltonismialleeli suhtes ja on dal-
toonik.
Tutred saavad ka kdik emalt daltonismi alleeli kuid on terved, jareli-
kult on nad saanud isa X-kromosoomiga dominantse normaalalleeli.
Genotuubid: ema XdXd; isa XDY] titred XAX*; pojad XdY.
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7. 2. Monohiibriidne lahknemine
emassoo heterogameetsuse puhul

149. Péarivuspuhaste roheliste isaste kanaarilindude ristamisel
pruunide emaetega olid Fi-pdlvkonnas k&ik linnud rohelised, Fj-
pblvkonnas aga olid umbes pooled emased pruunid (ja Ulejadénud
linnud rohelised).

a) Méaadrake nende véarvustunnuste péritavusviis.
b) Koostage ristamise genotiiibiline skeem.
c) Missuguseid tulemusi peaks andma retsiprookne ristamine

(rohelised emased x pruunid isased)?

150. Ristatagu kanafarmis produktiivhibriidide saamiseks kaht
kanatdugu — punast njuuhadmpsiri ja viirulist plimutrokki. Plimut-
rokkide viiruline varvus on suguliiteline tunnus, mis on dominantne
Uhtlase sulestikuvarvuse suhtes ning aratuntav juba vastkoorunud
tibude udusulestikus. Kuidas tuleks ristamine teostada, et varvus-
tunnuse jargi oleks vdimalik méarata hibriid-tibude sugu? Millise
tulemuse annaks retsiprookne ristamine?

Lahendused ja vastused

149. a) Suguliiteline paritavus, roheline sulestikuvarvus on do-
minantne ja pruun — retsessiivne tunnus.
b) 6 GG x 99 - ¢JGg X 9G - C?(|GG+=x=Gg) + 9(JG+JgQ).
c) Fi-pdlvkonnas on isased rohelised ja emased pruunid (ristpari—-
tavue); Fa-pOlvkonnas toimub soost séltumatu (I:I)-lahknemine
rohelisteks ja pruunideks isenditeks.

150. Isas- ja emasjarglaste tédielik lakknemimc suguliitelise tun-
nuepaari jargi esineb ristpdritavuse korral. See toimub sel juhul,
kui heterogameetne (XY) vanem on dominantse j» homogameetne
(XX) vanem retsessiivse tunnusega:

0 punased x 9 viirulised —» O viirulised + 9 punased.
Retsiprooksel ristamisel oleksid kdik jarglased viirulised.
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7. 3. Dihidbriidne lahknemine
ssugulisSteline aheldus)

151. Ristati kaht mutanteet aadikakécbse liini: kollasekehali—-
ec (yellow) liini emaseid ja valgesilmse (white) liini isaseid. Fi-
polvkonnas olid *6ik emasisendjd normaaltunnuselised (hallid puna-
sesilmsed) ja isaaisendid kollased (punasesilmsed). Fj—pdlvkonnas
saadi jargmine lahKnemine: emased — 1197 normaalset ja 1185 kol-
last; isased — 1189 kollast, 1175 vaigeailmset, 19 normaalset ja 17
kollast valgesilmset.

Teostage nende ristamistilemuste geneetiline analiis:
a) missugune on nende tunnuste paritavusviis?
b) koostage ristamise kromosomaal-genotuibiline skeem;

c) maarake geenide yellow ja white vahekaugus kromosoomis.

152. Terve naine, kelle iea oli hemofiilikja emadaltoonik (puna-
rohepime), abiellub terve mehega. Missuguseid lapsi ja millise tbe-
naosusega vOib nende tunnuste suhtes selles perekonnas oodata, kui
arvestame, et hemofiilia ja daltonism on sellea suguvésas méaaratud
retsessiivsete X-liitelisfce geenidega, miile vahekaugus kromosoomis
on 8 morganiidi?

153. Uhes paljulapselises perekonnas uuriti varvipimeduse (dal-
toniemi) ja Duchenne’i lihasdlstroofia péaritavuse seost. Terve, nor-
maalse ndgemisega naine, kelle isa suri iihaoduslroofiasse ja ema oli
varvipime, abiellus terve mehega. Sellest abielust siindis 4 tiitart
ja 8 poega. K0&ik tiutred ja Uks poeg olid taiesti normaalsed. Kol-
mel pojal arenes lihasdiistroofia, kolm poega olid varvipimedad ja
thel pojal ilmnesid nii lih&sdustrootia kui ka varvipimedue. Selgita-
ge nende anomaaliate paritavus—ja lahknemisisedrasused. Maérake

kdigi isikute genotiiibid.

154. Kahe &adikakérbse liini ristamisel saadi F3-pdlvkonnas
jargmine fenotuubiline lahknemine (dominantsed tuimused on mér-

gitud suurte, retsessiivsed viikeete tihtedega).
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0 9

ABC 27 152
aBC 106 148
ABc 4 -
AbC 13 -
Abc 111 .
aBec 10 -
abC 3 -
abc 26

kokku 300 300

Méaarake neid tunnuseid maaravate geenide padrandumistiip. Arvu-
tage nende geenide rekombinatsioonikoefitsiendid Uksteise suhtes ja
koostage geneetiline kaart. Leidke Fi~ ja P-vanemate genotiibid.

Lahendused ja vastused

151. a) Suguliiteliselt aheldunud péritavus, normaaltunnused
(hall keha, punased silmad) on dominantsed ja mutantsed tunnused
(kollane keha, valged silmad) on retsessiivsed.

b) P owy O wy
Wy

Owy O wy

wY
F2 Iwy wY O Wy kollased P-tllpi
Wy Wy wY valgesilmsed
P-tulpi
wy wYy WY normaalsed R-tulpi
Wy Wy wy  kollased
R-tlupi valgesilmsed
1 1
kollased normaalsed
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¢) Emasjarglaste hulgas pole vanem-ja rekombinantset tllpi isen-
did eristatavad. Seeparast tuleb ristsiirde sagedus (resp. geenide va-
hemaa) maarata isaste jargi.

= n s9T T w T 19T T 7 * 100 = L5% 1

kust geenide vahekaugus = 1.5 morganiidi.

DH

152. Vanemate genotuibid: 9 X & ——— o

o “U

b
H
Tutred on k8ik normaalsed. Pojad véivad olla neljasugused: he-

mofiiiik (Dh, tdendosusega 46%); daltoonik (dH, 46%); hemofiilik
ja daltoonik (dh, 4%); terve (DH, 4%).

153. Usna kergelt vBib mérgata, et m6lemad anomaaliad on
retsessiivsed suguliitelised tunnused, sest Uhelgi tutrel neid defek-
te pole. Daltonismi X-liitelisus on meile teada ka Uhest eespool-
sest Ulesandest (vt. 148). Lihaadiistroofia seda vormi maéarava alleeli
aheldatust X-kromosoomiga nditab ka selle anomaaliaja daltonismi
silmatorkav lahusesinemine poegade hulgas. See on seletatav selle-
ga, et neid defekte médravad retsessiivsed geenid asuvad ema eri X-
kromosoomides (Uks vanaemalt ja teine vanaisalt saadud), mis lahk-
nevad ja satuvad erinevatesse siigootidesse. Uhe taiesti terve ja iihe
mbélema anomaaliaga poja esinemine on kindlasti X-kromosoomide
vahelise ristsiirde tagajarg, mis on toimunud nende geenide vahelt.
Koostame genotiubilise sugupuu, millel daltonismialieeli margime
tdhega d ja lihasdistroofia alleeli — m (Ulevaatlikkuse métte3 jata-
me laste slinnijarjekorra arvestamata):

‘ms pgj -varvipsme
mD
- —&hasduslroofiahakj
(@) I\(/)Q o . m asduslroofi je
00 O00TTLIN1N,
ja Kg MQ mD Md md

Joonis 10. Sugupuu v&rvipimeduse ja Duchenne'i lih&sdiistroofi&g*
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154. Uuritavate geenide puhul on tegemist suguliitelise ahel-

dunud parandumisega, sest isas- ja emasjarglaate hulgas on téies-

ti erinev lahknemine (erinev tunnustekombinatsioonide arv). See-

ga asuvad need geenid X-kromosoomis. Geenide rekombineerumist
saab selgitada ainult isasjarglaste jargi, sest need saavad oma X-
kromosoomi ainult emalt, kelle kahe X-kromosoomi vahel voib toi-
muda krossingover.

Analuusiks leiame vanemtiipi tunnustekombinatsioonidega isendid
ning retsiprooksete rekombinantide klaasid:

Isased:
Abc 111

vanemtuupi isendid, sest neid on kdige rohkem
aBC 106
ABC 27

krossingover geenide A ja B Yahel
abc 26
AbC 13

krossingover geenide B ja C vahel
aBec 10
ABc 4  kahekordne krossingover

geenide A ja C vahel
ab C 3  (s.t. Uheaegselt A-B ning B-C vahel)
KOKKMW: 300

Arvutame rekombinatsioonikoefitsendid kdigi geenide vahelise riet-
siirde sageduse avaldamiseks:

r/A/B = ~ w ~~ * 100 = 20%
(7 on kahekordse krossingoveriga isendite arv.)
rf B/C = X 100 = 10%
rf A/IC = — 26'b3+ 10 + 27 x 100 = 30%

Naabergeenide vaheliste ristsiirdesageduste summa on vérdne aar-
miste geenide vahelise ristsiirde sagedusega. See rekombinatsioo-
nisagedus véljendab geenidevahelist suhtelist kaugust kromosoomis
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morganiidides. Saadud andmete p6hjal koostatud geneetiline kaart
X-kromosoomi selle 16igu kohta:

A 20 B 10 C

30
Fj-isaste anallUs naitas, et ristatud lahteliinid pidid olema tunnuste
jargi aBC x Abc. Fj-emaste jargi saab otsustada, et Fi-isased
pidid olema genotiibiga aBC. Need Fi-isased said oma X-geenid

emasliinilt. Nende jarelduste alusel saabki taastada ristamiskaigu
genotulipide jargi P-ja Fi-pOlvkonnas.

aBC . Abc
P 9 = X0 —-——
aBC
1
aBC aBC
Fi = xd --——
Abc
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8. Soost sdltuv lahknemine

155. On lambatbéuge, mille k&ik isendid on kas sarvilised v0i
nudid. Sarvilise ja nudi iambatfu isendite retsiprooksetel ristamistel
olid Fi-pdlvkonnas kéik jdarad sarvilised ja uted nudid. F2-pdlv-
konnas saadi 62 utte, neist 15 sarvilist; ja 57 jadra, neist 44 sarvilist.
Andke ristamistulemuste geneetiline seletus.

156. USA-s tehtud uuringute jargi on Kkiilaspaiseid ule 40-
aastaete meeste seas ca 43%, kuid naistest vaevalt 8%. Perekon-
nastatistilistest uurimistest on saadud jargmised andmed. Kui Kii-
laspédine on ainult ema, siis on kiilaspaised kdik pojad, kuid mitte
Ukski tutar. Kui kiilaspdine on ainult isa, siis on tavaliselt kiilas-
paised pooled poegadest ja harva ka méni titar. Kui mdlemad
vanemad on kiilaspéised, siis on kas kdik lapsed kiilaspdised vdi on
kiilaspaised kdik pojad ja pooled tutardest. Kuidas seletada neid
andmeid? Milline on Kkiilaspéisuse péritavusiseloom?

157. Podagra on kusihappe ainevahetushéiretest tingitud hai-
gus, mis ilmneb eakatel inimestel liigesevalude ja neerukahjustus-
tega. Podagra esineb 1-2% meestest, naistel aga viga harva. Su-
guvdsauurimised on naidanud, et (he podagrahaigehaige vanema,
Ukskoik kas isa vdi ema puhul haigestub poegadest 20-30%, titar-
dest aga ainult 3-4%. Kuidas seda asjaolu seletada?



Lahendused ja vastused

155. Ristamisandmed néitavad 3ooga seotud tunnustejaotust
jarglaskonnas. Kuivord retsiprooksed ristamised andsid Uhesugu-
se tulemuse, siis peaks olema tegemist sarvilisust maarava geeni
autosoomse, aga mitte suguliiteiise parandumisega. Lahtetdugude
tunnuste jaotumise jargi Fi-hubriidide isas- ja emasisendite vahel
vBiks oletada nende alternatiivsete tunnuste domineerimise soltu-
vust isendite soost: sarvilisus domineerib jadradel, sarvitus uttedel.
Seda oletust kinnitabki Fj-lahknemine. Uttede hulgas ilmnes lahk-
nemine nudideks ja sarvilisteks vahekorras 47:15, s.0. suhtes 3:1,
mis néitab sarvituse domineerimist. Jadrade lahknemine sarvilisteks
ja sarvituteks suhtes 3:1 (44:13) naitab sarvilisuse domineerimist.
Ristamisskeem: H*H* (sarvilised) x HnHn (nudid) —»

Fi: H*Hn (cf sarvilised, 9 nudid) x H*Hn —>
F2: |H*H* (k8ik sarvilised) + |H*Hn (cfsarvilised, 9nudid) +
N\EnEn (kdiknudid).

156. Andmete vdérdlus nditab, et suguliiteiise parandumisega ei
saa tegemist olla (poegade kiilaspdisuse osaline séltuvus isa kiilas-
paisusest!). Et nii mehed kui naised vdivad olla kiilaspéised, siis pole
see sooga piiratud, vaid soost séltuva avaldumisega tunnus. Kaigi
kolme tiilpi perekondade kohta saadud andmete vérdlemine vdimal-
dab jareldada, et kiilaspaised naised on homosiigoodid, mehed aga
enamasti heterosiigoodid, harvem homosiigoodid. See tdhendab, et
kiilaspdisus on naistel retsessiivne ja meestel dominantne tunnus.
Seega peaks olema selline genotulpide ja fenotllpide vastavus:
naised — BfBf(kiilaspiised); BfBm ja BmBm(mittekiilaspaised);
mehed — B*Bftja BfBm (kiilaspaised); BmBm (mittekiilaapai3ed).

157. Et laste haigestumine ei olene haige vanema soost, siis po-
dagra ei saa pdhineda suguliitelisel parandurnisel. Ko&ige lihtsamaks
on hiipotees, mille kohaselt podagra on tingitud autosoomsest domi-
nantsest alleelist, mille penetrantsus (avaldumissagedus) on meestel
ca 60% ja naistel 7-8%. Seega geneetiliselt maaratud eelsoodumuse
kujunemine haiguseks s6ltub podagra puhul soost.
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9. Populatsiooni geneetiline analtus

9. 1. Populatsiooni geneetiline struktuur

9. 1.1. Autosoomsed geenid

158. Koduhiirte (nagu paljude teistegi imetajate) karvavéarvus
on méadratud kuue omavahel koostoimes oleva ja s6ltumatult lahk-
neva pohigeeni (C, A, B, D, E, S) poolt.

a) Kui palju erinevaid genotiiiipe nende geenide suhtes vdib olla
populatsioonis, kui eeldada, et kdigil geenidel on 2 alleeli?

b) Kui palju erinevaid genotiiipe saab olla juhul, kui arvestatakse,
et kaks neist geenidest on polualleelsed — ks (A) viie ja teine

(C) kuue alleeliga?

159. Uhes MN-siisteemi vereriihmade sageduse uurimises leiti
268 eestlase hulgas M-rihma 106, MN-ruhma 128 ja N-ruhma 34
isikul. Mé&arake alleelide LM ja sagedus eestlastel. Kas nende
vereriihmade sagedused vastavad populatsiooni geneetilise tasakaalu
seisundile?

160. Moodustati viis killalt suurt eksperimentaalset &aadika-
karbse populatsiooni, millesse eri genotiupidega isendeid viidi eri-
neva sagedusega:

1) 0.6 AA ja 0.4 aa;
2) 0.2 AA ja 0.8 Aa;
3) 03AA, 0.6 Aa ja 0.1 aa;
4) 0.36AA, 0.48Aa ja 0.16aa;
5 0.4AA, 0.4Aa,ja 02 aa

Leidke genotiiiipide sagedused kdigi nende populatsioonide jargmi-
ses pdlvkonnas, kui toimub vaba ristumine ja valik ei toimi.

161. Feniulketonuuria on périlik ainevahetuspuue, mis on tin-
gitud retsessiivsest autosoomsest geenist. Ladne-Euroopas siinnib
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feniilketonuuriahaigeid lapsi keskmiselt iiks 10 000 kohta. Missugu-
ne on nende populatsioonide geneetiline struktuur (s.0. genotidpi-
de PP, Pp, pp sagedused)? Mitu korda on fenlulketonuuriaalleeli
varjatud kandjate (heterostigootide) sagedus neis populatsioonides
suurem kui fenililketonuuriahaigete sagedus?

162. Uhe Ladne—Euroopa linna 183 672 elaniku hulgas tuvastati
9 albiinot (albinism on retsessiivnhe autosoomne anomaalia). Arvu-
tage selle populatsiooni geneetiline struktuur. Mitme elaniku kohta
keskmiselt tuleb Uks albinismigeeni varjatud kandja (heterosiigoot)?

163. Uhe viimase uurimuse jargi on retsessiivne Rh-negatiivse
vererihma sagedus eestlaste hulgas 14.1%. Arvutage populatsiooni
geneetiline struktuur. Milline on téendosus, et juhuslikult véetud
perekonnas, kus mélemad vanemad on Rh-positiivsed, sinnib Rh-
negatiivne laps?

164. ABO-slisteemi vereantigeene maaravate alleelide sagedus
eestlaste hulgas: pln = 0.251 ja qlR = 0.169. Maérake vererih-
made O, A, B ja AB teoreetiline sagedus eestlaste hulgas!

165. Eestlaste hulgas on veregruppide O ja A sagedus vastavalt
33.7% ja 35.4%. Leidke veregruppide B ja AB oodatav sagedus
eestlastel.

166. ABO-silisteemi veregruppide esinemissageduse uurimisel
eestlaste hulgas maéaarati O-grupp 239, A-grupp 251, B-grupp 170
ja AB-grupp 48 inimesel. Selgitage, kas selline veregruppide jaotus
vastab geneetiliselt tasakaalulisele jaotusele populatsioonis.

167. Uhes Itaalia linnas sundis kiimnekonna aasta jooksul
27500 last, kellest 11 olid homosiigootsed Uhe aneemiavormi —
talasseemia—alleeli (th) suhtes. Leidke, milline oli populatsioonis
tervete (ThTh), kerge talasseemiaga (Thth) ja raske talasseemiaga
(thth) laste sagedus?

168. Euroopa rahvaste hulgas on retsessiivse albinismi sagedus
keskmiselt 5 x 10-6. Leidke
a) populatsiooni geneetiline struktuur;
b) mitme inimese kohta tuleb Uka albinismigeeni kandja (heterosu-

goot)?
c) mitu korda on albinismigeeni kandjate sagedus suurem albiinode

sagedusest?
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169. Reesuskonflikt (ema ja ioote immunoloogiline sobimatus)
vOib tekkida juhul, kui reesusnegatiivne(Rh~) naine on abielus ree-
suspositiivse (Rh+) mehega. Leidke, milline on selliste abielude
sagedus, kui on teada, et reesusnegatiivset méaérava retscssiivse al-
leeli (r) sagedus populatsioonis on 0.4.

170. Alleel a on populatsioonis aagedusega q. Eeldades, et po-
pulatsioon on geneetilises tasakaalus, arvutage, missugune osa selle
alleeli Uldhulgast asub homosiigootses genotiiliibis aa. Seesama ar-
vuliselt, kui g —0.005.

171. Tasakaalulises populatsioonis on autosoomse retseesiivse
defekti sagedus 10-4. Mitu korda on selle defekti téendosus auure-
nenud nBbude (F = 0.0625) lastel?

172. Populatsioonis on kolme genotiiibi (AA, Aa, aa) sagedu-
sed vaetavalt D"aa)— 9-3, #(Aa)= 05 R(aa) —0-2 Kehtestugu
nitd panmiksis. Arvutage koigi ristumistiiiipide sagedused ja tasa-
kaalulieed genotilpide sagedused.

173. Uuritud valimis leiti 128 feniiltiokarbamiidi maitse tund-
jat ja 72 indiviidi, kes ei tundnud selle aine maitset. (Meenutame,
et PTC maitsetundmise vdime on dominantne tunnus.) Maarake
genotuiipide tasakaaluline jaotus populatsioonis selle tunnuse suh-
tes.

174. Uhes 5-alleelsee autosoomses lookuses leiti jargmine allee-
lide sagedus: Al1— 0.2; A2— 0.3; A3— 0.1; A4— 0.3; A6— 0.1.
Arvutage populatsiooni homo-ja heterosugootsus selle lookuse suh-
tes (eeldades geneetilise tasakaalu seisundit).

Lahendused ja vastused

158. a) Vordse alleelide arvuga geenide puhul vdrdub vdimalike
kombinatiivsete genotilpide arv valemiga

- /Kr+40Kn

kus r on alleelide arv geenidel ja n on geenide (lookuste) arv.
Antud juhul

g= = 36= 729.
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b) Erineva alleeliarvuga geenide jaoks tuleb genotiipide arvud eral-
di arvutada ja seejérel need arvud omavahel korrutada.
Kéesoleval juhul

g= U511 x 6(6+1) x (2(2+1) 4= 10 51 y a1= 25515

159. Kuivdrd need vererihmad on méaéaratud kodominantsetest
alleelidest, siis on fenotiupidel Uks—tihene vastavus genotulipidega.
Sel juhul saab mdlema alleeli sagedust méérata otsesel teel.
Arvutamiseks on kaks vdimalust, kas fenotiilipide (genotiipide)
1) absoluutarvude vci 2) sageduste jargi.

1) Alleelisagedused maératakse valemitega

2Naa + NAa . 2Naa + NAa
P= — %3 2N

kus Naa ja Naa on homosiigootide ning NAa on heterosiigootide
arvja N on isendite koguarv. Seega

s 2x 106+ 128 . JrN. 2x34+128
)= == T = 0634 ja q(b )———om—— == = 0.366.
2 x 268 2 x 268

2) Arvutame fenotilpide (genotiiipide) sagedused:

34
r

106 128
DN\ = — = 0395, KMN ———= 0478;, Rs —rrrr = 0.127.
M 268 268 ’ 268

Siit alleelisagedused

p(LM) = £5+ \H = 0.395 + 0.239 = 0.634 ja

q(LN) = R + = 0.127 + 0.239 = 0.366.
Populatsiooni geneetilise tasakaalu kontrolliks nende vererihmade

suhtes arvutame Hardy-Weinbergi vorrandi jargi tasakaaiulised ge-
notuibisagedused ja nende jargi tasakaaiulised isendiarvud selles

Tetm TT") +2x0.634 x0.366(L"L") + 0.3662{LMLN) =
0402 LMLM + 0.464 LML¥ +0.134 LNLN = 1
0.402 x 268 = 107.7 Af;
0.464 x 268 = 124,4M IV
0.134 x 268 = 36.3-V.
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Nende vereriihmade teoreetiline jaotus eestlaste hulgas on va-
ga ldhedane faktiliselt méaératud jaotusega, mistdttu populatsioon
tuleb lugeda geneetilise tasakaalu seisus olevaks (v8ib kontrollida
X2-testi abil).

160. Kui valik puudub ja toimub vaba ristumine, siis laheb iga
populatsioon juba jargmises pdlvkonnas geneetilise tasakaalu seisun-
disse (kui ta ei ole sedajuba enne). Sel juhul on genotiilbisagedused
madratud ldhtepdlvkonna alleelisagedusega (mis ise jaédvad seejuu-
res muutumata). Niisiis, jarglaskonna genotiibisageduste maara-
miseks tuleb leida l&htepdlvkonna alleelisagedused kdéigis populat-
sioonides.

1) pA— =0.6 qa— =0.4,;
2) pA- 02+ 0.4=0.6 qa- =0.4;
3) pA—0.3 +0.3=0.6 gqa—0.1 + 0.3 =0.4;
4) pA=0.36+0.24=0.6 g0=0.16+0.24=0.4;
5) pA- 0.4 + 0.2 =0.6 ga- 0.2+ 0.2 =0.4.

Nagu selgub, on alleelisagedused kdigis populatsioonides uUhesugu-
sed. Tasakaalulised genotiilbisagedused jargmises p6lvkonnas pea-
vad kdigis populatsioonides olema Uhesugused vastavalt Hardy-
Weinbergi valemi jargi:

p2AA + 2pgAa + gq2aa = 0.36AA + 0.48/1a + 0.16aa = 1

161. g2= 0.0001g = 0.0001p= 1- g= 1- 0.01 = 0.99.

Populatsiooni geneetilise struktuuri arvutame Hardy-Wein-
bergi valemi jargi:

0.992PP + 2 x 0.99 x O.OIPp + 0.012pp =
0.9801PP + 0.0198Pp + O.000Ipp = 1.

Heterosugootide (Pp) sagedus lletab fenlilketonuurikute (pp)
sageduse 0.0198 : 0.0001 = 198 korda. Seega levib see alleel populat-
sioonis peamiselt varjatult: ligi 2% isendeid on selle alleeli kandjad,
kuid avaldub ta ainult 0.01% isendeist.

162. Albiinode (aa) sagedus

9
g2= ———_ = 0.000049.
1836722
Siit ga = y/0.000049 = 0.007 ja pA=Il-q = |- 0.007 = 0.993.

0.9932AA + 2 x 0.993 x 0.007Aa + 0.0072aa =
0.9860AA + 0.0139Aa + 0.000049aa.
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lL(Jkr? heterosligoot tuleb keskmiselt 1: 0.0139 = 71.9, s.0. 72 elaniku
ohta.

163. q2rr = 0.141; qr = 0.376; pR = 1- 0.376 = 0.624.
0.6242RR +2 x 0.624 x 0.376Rr +0.3762r =
0.3894RR +0.4692Rr +0.1414rr = 1.
Rh-negatiivse lapse sinniks peavad Rh-positiivsed vanemad olema

heterosligoodid. Tden&osus, et juhuslikult vBetud Rh-positiivne isik
on heterosiigootne, vérdub

0.3804 + 04692

Toendosus, et mbélemad vanemad on heterosiigoodid on

0.5462 = 0.298.
Heterosugootsetel Rh-positiivsetel vanematel siinnib Rh-negatiivne
laps tdendosusega 0.25. Seega, mainitud tllpi perekonnas sinnib
Rh* laps téendosusega 0.298 x 0.25 = 0.0745 (=7.5%).

164. Alleeli i sagedus r = 1—(0.251 + 0.169) = 0.58.
Vererihmade sagedused arvutame Hardy-Weinbergi valemi jargi
trialleelse geeni jaoks.

O sagedus: 0.582 =0.336 (33.6%).
A sagedus: 0.2512+2x 0.251x0.58=0.354 (35.4%).
B sagedus: 0.1692+2x0.169x0.58=0.225 (22.5%).
AB sagedus: 2x 0.251 x 0.169 =0.085 (8.5%).

165. O-grupi sagedusest r2 = 0.337 leiame alleeli i sageduse
r = ~0.377 = 0.58. ,

A-grupi sagedus on sageduste p2 (IAIA) ja 2pr (lAi) summa, mille
alusel saab A- ja O-grupi sageduste summa véljendada v@rrandiga
p2+2pr+r2= (p+r)2.

Siit p 4r = \0.354 + 0.337 = 0.83 ning p = 0.83 —0.58 = 0.25.
Etpqg-fr=1, siis q= 1—0.83 = 0.17.

B-grupi sagedus: g2+ 2qr = 0.029 -+0.197 = 0.226 (22.6%).
AB-grupi sagedus: 2pq = 2 x 0.25 x 0.17 = 0.085 (8.5%).
Kontrollime: 0.337 + 0.3544-0.226-1-0.085 = 1.002. lImnev kdorvale-
kalle (0.2%) on véga vaike ja téielikult arvutuste ebatépsuse arvele

kantav.
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166. Leiame veregruppide sagedused:
(o) — 33.76%; A — 35.45%; B — 24.01% ja AB — 6.78%.
Arvutame alleelide (i, 1A, Is) sagedused.
Et O-grupi sagedus r2(ii) = 0.3376, siis ri —0.581.
Alleelisagedused plAja gIB arvutame vdrranditest:
0.3545(A) + 0.3376(0) = p2+2pr +r2= (p+ 1N\
P=V(PA)+Q(°))2-rijag= 1-p+r.
Saame p = 0,252 ja q—0.167.
Hardy-Weinbergi valemi
(p+q+r)2=p2+2pr+9g2+2qr +2gp+r2=1
jargi arvutame oodatava tasakaalulise sagedusjaotuse:

A — 35.63%; B — 22.19%; AB — 8.42% ja O — 33.76%.
Nende sageduste alusel arvutame tasakaalulise jaotuse absoluutar-
vudes (uuritud populatsiooni kohta): 0 — 239, A — 252, B — 157
ja AB — 60 inimest. Empiirilistja teoreetilist jaotust vérdleme x2~
testi abil: Selgub nende vaga hea kooskdla (x2= 3.68; P 3> 0.10).

Jarelikult on ABO-susteemi veregruppide jaotus eestlaste hulgas
vastav populatsiooni geneetilise tasakaalu seisundile.

167. Ulesande andmetest saame leida homosiigootide (thth)
sageduse q2:

g2 = = 0.0004.
27500
Leiame retsessiivse alleeli (th) sageduse: q= y/q2= \/0.0004 = 0.02.
Dominantse alleeli (Th) sagedus p =1 —g= 1—0.02 = 0.98.
Hardy-Weinbergi vérrandi alusel leiame populatsiooni geneetilise
struktuuri:
p2ThTh +2pg Thth +g2thth = 1,
0.982ThTh -42x 0.98 x 0.02Thth +0.023thth = 1,
0.9604 ThTh +0.0392 Thth +0.0004thth = 1

Seega on tervete laste sagedus Q.9604, kerge talasseemiaga laste sa-
gedus 0.0392 ning raske talasseemiaga laate sagedus 0.0004.

168. Ulesandes on antud albiinode, s.0. homosugootsete (aa)
isendite sagedus q7 = 5 x 10“5= 0.00005.

Leiame retsessiivse alleeli sageduse: g = V0.00005 = 0.007.
Dominantse alleeli Lagedus: p = 1—q = 1—0.007 = 0.993.
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*) Populatsiooni geneetiline struktuur on
y +2p4 +92= 0.9932+ 2 x 0.993 x 0.007 + 0.0005 =
0 0.98605 + 0.01390 + 0.00005 = 1.
eega on homosiigootide AA sagedus p3 « 0.986, heterosugootide
Aa sagedus 2pqg sa 0.014 ja homosuligootide aa sagedus g2 = 0.00005.

A, Alblnierf i8erci kandjate sagedus on 2pg = 0.014, s.t. 14 inimest
s (ca 1 mimene 70-st) on albinismigeeni kandjad.
A Ak ini*migeeni kandjate sagedus on albiinode sagedusest suurem
. 0.00005 = 280 korda. Jarelikult on albinismialleel populat-
eiooriiE valdavalt varjatuna heterosiigooteetes genotuipides.

169. Ulesandes on antud retseesiivse alleeli r sagedus: q = 0.4.
Leiame dominantse alleeli R sageduse: p =1 —g= | —0.4 = 0.6.
Edasi leiame populatsiooni geneetilise struktuuri

P RR +2pgRr +g2rr = 0.62 + 2 x 0.6 x 0.4 +0.42 =
0.36 RR +0.48Rr +0.16rr= 1
Seega on populatsioonis Rh-negatiivsete isendite (nii naiste kui
meeste) sagedus 0.16, Rh—poeitiivsete (nii naiste kui meeste) sagedus
aga 0.36 +0.48 = 0.84 = 1- 0.16.
Reesuekonflikti vBimalusega abielude sagedus vdrdub:
0.16 x 0.84 = 0.1344, seega umbes 13%.

170. Tasakaalulises populatsioonis on homosiigootsetes geno-
tllpides oleva alleeli suhtosa arvuliselt vérdne alleelisagedueega g,

92+ W 9(«+p) A

Kui g = 0.005, siis on homosiigootees seisundis 0.005 e. 0.5% alleeli
tldhulgast (st. 99.5% alleeiist on heterosligootses seisundis, retses-
siivse alleeli puhul seega varjatult).

171 Tasakaalulises populatsioonis on retseesiivse defekti sage-
dus vdrdne g2, sugulasabieludest siindinud laste hulgas aga g2+ pqF,
kus F on inbriidingukoefitsient. Nende sageduste suhe

g2 +pgF _ q+pF
g2 - q

nditab defekti tdendosuse suurenemist sugulasabielu puhul. Antud
ndites § — 10" 2= 0.01 ja p= 1—q—0.99.

131



seega on defektse lapse slinni téendosus ndébudevahelise abielu puhul
suurenenud

0.01 + 0.99 x 0.0625

———————————————— « T2
0.01
korda vorreldes uldpopulatsiooniga.
172. Eri genotiipidega isendite ristumistulibid panmiktilises

populatsioonis:
AA X AA — D2 = 0.09
AA x Aa — 2DH = 0.30
AA X aa — 2DR = 0.12
Aa X Aa — H2 = 0.25
Aa x aa — 2HR = 0.20
aa X aa — R2 = 0.04

Alleelisagedused on:
p=D+\NH=03+025=055jagq=1-p= 045.
Tasakaalulised genotiibisagedused:
p3(AA) = 0.3025; 2pg(Aa) = 0.4950; g2(aa) = 0.2025.

173. 200 isendi hulgas leiti 72 (36%) retsessiivi.
Seega alleelisagedused:
g=y038=06 ja p=1—q= 0.4.
Tasakaalulised genotiibisagedused on:
p2(TT) = 0.16; 2pg(Tt) = 0.48; g2(tt) = 0.36,
mis antud valimis arvuliselt teeb vastavalt 32, 96 ja 72 isendit.

174. Tasakaalulises populatsioonis on homostigootsete isendite
summaarne sagedus | (populatsiooni homosligootsus) vdrdne allee-
lisageduste ruutude summaga. Seega

| = 0.22+0.32+0.12+0.32+0.12= 0.24
ja heterosiligooteete isendite sagedus H = 1 —I1 = 0.76.
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9 1.2. Suguliitelised geenid

175. USA valge elanikkonna (n = 1550) hulgas maarati Xg-
negatnvne vererihm 35.2% meestest ja 10.6% naistest. Maarake
alleelisagedused ja teoreetilised fenotiulbisagedused. Kas see popu-
latsioon on nende vereriihmade suhtes geneetilises tasakaalus?

176. Eestlaste hulgas on ca 7% meestest daltoonikud (puna-
rohepimedad). Missugune on selle varvipimeduse oodatav sagedus
eesti naiste hulgas, kui eeldada et daltonism on tingitud Uhest ret-
sessiivsest suguliitelisest geenist? Milline osa naistest on oodatavalt
“daltonismi konduktorid” (heterostgoodid)?

177. Uhe linna kassipopulatsioonis uuriti suguliiteiise musta-
kollase varvustiibi sagedusi. Registreeriti 383 isaslooma, kelle hul-
gas oli 329 musta ja 54 kollast; ning 371 emaslooma, kellest 271 olid
mustad, 92 mustakollasekirjud ja 8 kollased. Méaarake alleelisage-
dused ja teoreetilised fenotiiibisagedused (isastel ja emastel). Kas
selle linna kassid moodustavad vabalt ristuva populatsiooni?

178. Eurooplaste hulgas on 0.64% naistest daltoonikud. Leidke
populatsiooni geno- ja fenotilbiline struktuur. Mitu korda esineb
daltonism meestel sagedamini kui naistel?

179. Uhes uurimises leiti, et valgete austraallaste hulgas ei
tundnud sinihappe 18hna 132-st mehest 18.2%, 122 naisest aga ainult
4.5%. Analoogilistes uurimistes jaapanlaste hulgas leiti, et sinihap-
pe I6hna pole vdimelised haistma 433-et uuritud inimesest 18.2%
meestest ja 5.5% naistest Milline on nimetatud tunnuse péritavus
ning millised on nende populatsioonide geneetilised struktuurid?

180. Uhes linnas labiviidud uurimine naitas, et hemofiiliat maa-
rava X-liitelise retsessiivse alleeli sagedus oli 0.02. Millise sagedu-
sega esineb selles linnas abielusid, millest vbiks sundida hemofiiliat
pddev jarglane?

181. Uhes populatsioonis on teatud suguliiteiise retsessiivse de-
fekti sagedus meeste hulgas 1%. Missugune on selle defekti sagedus
naiste hulgas? Mitu korda on defekti sagedus meeste hulgas suurem
kui naiste hulgas?
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Lahendused ja vastused

175. Meeste hulgas vdrduvad alleelisagedused fenotiiibisage-

dustega: q = 0.352 ja p = 0.648. Naiste hulgas on Xg-negatiivsete
(homoeligootide) sagedus teoreetiliselt v6rdne alleelisageduse ruu-
duga, s.0. Q2
kust alleeli Xg sagedus q = Vo306 = 0.326 ja p= 0.674.
Et leitud alleelisagedused meeste ja naiste hulgas mdnevdrra erine-
vad, siis arvutame populatsiooni uldised tasakaalulised alleelisage-
dused. Kuna naiste genotlipides on suguliitelise geeni arv kahe-
kordne, meestel aga Uhekordne, siis Ghine alleelisagedus
= f?29 +
kustg= 1 x0.326 + | x 0.352 = 0.335 ja p = 0.665.
Nende alleelisageduste jargi leiame teoreetilised tasakaalulised feno-
tulbisagedused.
Meestel: Xg(a~) — 0.335 (33.5%) ja
Xg{a+) — 1*“ 0-335= 0.665 (66.5%).
Naistel: Xg(a~) — 0.3352=0.112 (11.22%) ja
X$(a-f) — 1- 0.112 = 0.888 (88.8%).
Populatsioon on geneetilises tasakaalus, kui g = 99 = 9(* ja empii-
rilised fenotuupide (genotilpide) sagedused vBrduvad teoreetiliste—
ga. Antud juhul téheldatud erinevuste puhul tuleb selgitada, kas
need on juhuslike hélvete piirides vdi statistiliselt olulised.
Vordleme empiirilisi alleelide (genotiipide-fenotulipide) eageduei
meeste hulgas teoreetiliselt oodatavatega t-testi abil eeldades, et uu-
ritute hulgas oli mehi ja naisi enam-vihem vérdselt (n$=n0 = 775)

,— 5X66.5
.V a
m*“ = 775 = L7!
d=352-335= 17, t= =1 1< 196

Jarelikult on halbed ebaolulised ja populatsioon tuleb lugeda tasa-
kaaluliseks.

176. Daltonismialleeli sagedus (5) meeste hulgas on 0.07. L&h-

tudes eeldusest, et populatsioon on geneetilises tasakaalus, omis-
tame selle sageduse kogu populatsioonile. Siis peaks daltoonikute
sagedus naiste hulgas olema q2—0.072= 0.0049 (0.49%).

Oodatav heterosligootide sagedus daiste hulgas on:

2pg = 2x0.93 x 0.007 = 0.13 (13%, s.o. keskmiselt 1 naine 8 kohta).
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177. Et nende tunnuste puhul esineb emastel kodomineerimine,
siis saab otse arvutada populatsiooni uldised alleelieagediised.

p/QB\— 2 x niustade 9 arv + fciijude 9 arv + mustadeCf arv
2 X 9&rv f Cf &v

2 X 271 4-«2 + 329
_____________ = 0.856

2 x 371 + 383
g(Cy) = 1-0.856 = 0.144.

Need alleelisagedused vastavad teoreetilistele fenotiilibisagedustele
isaste hulgas.

Teoreetilised fenotiubisagedused emaste hulgas arvutaine:

musti — 0.8563 = 0.733; kirjusid — 2 x 0.856 x 0.144 = 0.246;
kollaseid — 0.1442= 0.021.

Vabalt ristuv populatsioon on (kui valik puudub) geneetilises tasa-
kaalus. Kontrolliks arvutame tasakaalulised isendiarvud:

musti cf — 0.856 x383 = 327.8
kollaseidcf — 0.144 x383 = 55.2
musti 9 m- 0.733 x371 = 2719
kirjusid9 — 0.246 x371 = 91.3
kollaseid9 — 0.021 x371 = 7.8

Teoreetilised ja faktilised arvud on viga heas kooskadlas.

178. Kuivdrd daltonism esineb naistel homoeiigootause puhul,
siis g2 = 0.0064 = 0.64%.
Daltonismi maérava retseesiivse alleeli (cf) sagedus
g = </00064 = 0.08.
Edasi leiame dominantse alleeli sageduse
p=1—q=1—0.08 = 0.92.
Neist andmetest leiame, et naistest on 0.64% daltoonikud, tlejaanud
99.36% aga normaalse nagemisega
(neist homosigoote: p2= Q.922= 0.8464 e 84.64% ja
heteresiigoote: 2pq = 2 X 0.92 x 0.08 = 0.1472 e. 14.72%).
Meestel v8rdub genotiibi sagedus suguliitelise alleeli sagedusega.
Seega meeste hulgaa on daltoonikuid q = 0.08 = 8%. Ulejaanud
mehed (92%) on normaalse nagemisega (alleeliga D). Meestel esineb
daltonism naistest sagedamini 0.08 : 0.0064 = 12.5 korda.
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179. Austraallaste hulgas on sinihappe haistmispuuet mééara-
va retsessiivse alleeli sagedus meestel vérdne fenotlubi sagedusega,
seega q = 0.182 = 18.2%. (Meestel on iks X-kromsoom!)

Naiste hulgas peaks sama tunnust omavate isikute sagedus olema
g2 = 0.1822= 0.033 e 3.3%, mis on natuke madalam uurimises
leitust (4.5%).

Uurimine jaapanlaste hulgas annab pea samad tulemused.

180. Meeste hulgas on hemofiilikuid q = 0.02 e. 2%, llejadnud
98% (e. 0.98 = p) on terved.
Naiste hulgas on hemofiilikute sagedus g2= 0.022= 0.0004 e. 0.04%.
Ulejadnud naised, s.0. 99.96% on terved. Neist hemofiiliageeni
kandjaid on:

2pg = 2 x 0.98 x 0.02 = 0.0392 e. 3.92%,
homosiigoote normaalalleeli suhtes aga
p2= 0.982= 0.9604 e 96.04%.

Hemofiilia all kannatavaid lapsi vdib siindida vaid nendel naistel, kes
on hemofiiliageeni kandjad (sest hemofiilikud-naised surevad peaae-
gu alati sugukiipsuse saabumisel). Juhul, kui mees on terve, véivad
sellest abielust siindida vaid poisid-hemofiilikud, kui aga mees on
hemofiilik, siis vdivad abielust siindida nii pojad- kui ka titred-
hemofiilikud.
Abielude sagedus, millest v8iks Uldse sindida hemofiiliat pddev
jarglane, on 0.0392 e. 3.92% (lihtsalt v6ib arvutada ka nen-
de abielude sageduse, millest vbib sindida titreid—hemofiilikuid:
0.0392 x 0.02). Juhul, kui hemofiilikud-naised ka sinnitaksid lapsi,
oleks nimetatud abielude sagedus 0.0396 e. 3.96%.
Seega vastavate abielude sagedus ei s6ltu oluliselt naiste-hemofiili-
kute osav6tu arvestamisest.

181. Naiste hulgas on defekti sagedus (eeldades tasakaalulist
jaotust) vordne (3, seega 0.012= 0.0001 e. 0.01%.
Meeste hulgas on defektisagedus antud juhul 1 :0.01 = 100 korda
suurem kui naiste hulgas.

1
See vahekord on dldjuhul arvutatav suhtest —qy = -,

st. meeste hulgas on defekti sagedus naiste omast suurem alleelisa-
geduse pddrdvaartuse kordselt.
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9. 2. Populatsiooni geneetilise
struktuuri dunaamika

182. Populatsioonis on alleeli A sagedus p = 0.4. Oletame,
et selle alleeli sagedust muudavad ainult mutatsioonid A —» a, mis
toimuvad sagedusega u = 5x 10~b

Kui palju pdlvkondi kulub alleeli A sageduse véhenemiseks 0.2-ni?

183. Olgu populatsioonis alleeli A sagedus po = 0.4. Tulgu
populatsiooni 5% migrante populatsioonist, kus alleeli A sagedus
(Pm) 0-7. Arvutage alleeli A sagedus populatsiooni jargmises
pdlvkonnas, eeldades, et migrandid osalevad panmiktilises sigimises
pdlisasukatega vordsetel alustel.

184. Uhes lokaalpopulatsioonis on alleeli A sagedus po = 0.2.
Sellesse populatsiooni saabub 10% migrante populatsioonist, milles
alleeli A sagedus pm = 0.6.

Arvutage alleelisageduse muutus (Ap) p6élvkonna kohta.

185. Olgu populatsioonis retsessiivse alleeli sagedus q = 0.1.
Muutugu tingimused nii, et alleel muutub letaalseks.

Kui palju pdlvkondi kulub alleelisageduse vahenemiseks gt = 0.01.

186. Populatsioon, mille suurus on 1000 isendit, koosneb 800
emas- ja 200 isasisendist. ,

a) Milline on selle populatsiooni efektiivhe suurus Ne?

b) Milline oleks efektiivne suurus siis, kui populatsioon koosneks
990 emas- ja 10 isasisendist?

187. Tekkigu retsessiivne alleel a populatsioonis mutatsiooni-
de A —e a tagajarjel sagedusega u = 4 x 10-5. Samal ajal valik
elimineerib teda intensiivsusega s = 0.04.

Arvutage alleeli a tasakaaluline sagedus selles populatsioonis.

188. Populatsioonis toimub valik heterosiigootide kasuks. Se-
lekteioonikoefitsiendid homosugootide vastu on jargmised:
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AlAlvastu s —0.1; A2A2vastu z = 0.3.
Missugune on selles populatsioonis alleeli A2

tasakaaluline sagedus g?

189. Retsessiivse alleeli a sagedus populatsioonis on q = 0.01.
Kujunegu tingimused, milles retsessiivsed isendid on téielikult ste-
riilsed.

Kui palju pdlvkondi kulub, et alleeli a sagedus langeks 0.005-ni?

190. Populatsioonis on he dominantse alleeli sagedus p = 0.2.
Selle alleeli (tdpsemalt: dominantse fenotilbi vastu) toimib valik
intensiivsusega s = 0.1.

Arvutage alleelisageduse p muutus pélvkonnas ja p vaartus jargmi-
ses pblvkonnas.

191. Populatsioonis on retsessiivse alleeli a sagedus q = 0.70.
Retsessiivse fenotuubi (genotuibi aa) vastu hakkas toimima valik
intensiivsusega 3 = 0.5.

Arvutage alleeli a sagedus jargmises pdlvkonnas.

192. Tasakaalulises populatsioonis leiti valik toimivat homosu-
gootide A*A* ja A2A2 vastu, vaatavalt selektsioonikoefitsientidega
5= 0.15 ja z —0.45.

Missugune on heterosiigootide A 1A.2sagedus selles populatsioonis?

193. Uuriti Uhe kvantitatiivse tunnuse paritavust valikuekspe-
rimendi meetodil. Vanempopulatsiooni keskmine tunnusevaartus
oli 62.4 Ghikut. Suguloomadeks valitud isenditel oli selle tunnuse
keskmine 68.8 Uhikut ja nende jarglastel 66.9 Uhikut.

Maérake selle tunnuse paritavuskoefitsient antud populatsioonis.
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Lahendused ja vastused

182. Alleeli A sageduse mutatsiooniline vdhenemine:
algsagedus: pO= 0.4;
sagedus pdlvkonnas i; pt = 0.2 (st. vdhenemine 2x);
mutatsioonisagedus: u= 5x 10“5;

pdlvkondade arv, mis kulub selliseks alleelisageduse véhenemiseks:

po In2 0.69315 B
t — fn _——— = —— = ——— — = 13863 pOleonda
pt x u 7] 5x 10-5

183. Retsipientpopulatsiooni alleelisagedus: po = 0.4;
migrantpopulatsiooni alleelisagedus: pm = 0.7;
migratsiooniindeks: m = 0.05;
alleeli A sagedus jargmises pdélvkonnas:
Pi = Po —rn(po - pm) = 0.4 —0.05(0.4 —0.7) = 0.415.

184. Migratsioonilise geenisiirde parameetrid on:
po =02, Pm=06 ja m= 0.1
Alleelisageduse muutus Uhe pdlvkonnavahetuse kohta:
Ap = —m(po —Pm.) = —0.1(0.2 —0.6) = 0.04.

185. Populatsioonis on retsessiivse letaalalleeli (mis elimineerub
valikuintensiivsusega 5=1) algsagedus qo = 0.1.
Pdlvkondade arv (£), mis kulub selle sageduse vahenemiseks O.Olni:

t= o= = - — =100- 10= 90.

186. Kui populatsioonis on emas-ja isasisendite arv erinev, siis
on populatsiooni efektiivne suurus vaiksem, kui sigimises osalevate
isendite summaarne arv:

N> X _ WFfNm _ 4x 800 x 200 _ 640000 _ 34n

a) - N - 1000 1000 *
kus Nj on emas- ja Nm on isasisendite arv.

4 x 990 X 10
T

187. Valikul retsessiivide vastu mé&aravad mutatsioonisagedus
(*) ja selektsioonikoefitsient (s) tasakaalulise I8ppseisu jargmise
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seose kohaselt:

fr

188. Valikul heterosiigootide kasuks saabub populatsioonis ta-
sakaaluline (pisiv) polumorfismiseisund, kus aileelisageduced on
maaratud homosligootide vastase valiku seiektsioonikoefitsientide
suhtega:

q =-\l Seega antud juhul g = \ = 0-0316.

9 0.1 0.1
n —_— e J—

4  (5+2) (0.1+ 0.3) 0.4
189. Steriilsus tdhendab geneetilist letaalsust, st, elimineerivat
valikut intensiivsusega 5=1. Pd&lvkondade arv, mis kuiub retses-
siivse letaalalleeli sageduse vahenemiseks antud algsageduscit (cO)
teatud Idppsageduseni (qt), on maaratud uldjuhul vérrandiga:

—Uu2&

t = ——— —. Kui soovitud alleelisageduse langus on 2 kordne,
4t 40

siis valem lihtsustub: t = o

Kéesoleval juhul ongi tegemist viimase juhuga, seega

t= 0_(7)T = 100 P(GIvkonda.
190. Valikul dominantide vastu maéravad dominantse alleeli sa-
geduse jargmises pbdlvkonnas (pi) ja alleelisageduse muutuse pdlv-
konnavahetusel (OAp —pi —p) alleelide algsagedused (p ja g) ning
selektsioonikoefitsient (s) jargmiste valemite kohaselt:

Pi = '_P_(_I:’*_)7 j'a ,@p = - P92
1—s+sQg2 1—3 +sg2
Seega antud juhul:
0.1 x 0.2 x 0.8
AP= 1 o1+ 01x0g OO
i, 0.2 x (1-0.1)
Pi = —m (.1867.
' 1 -0.1+01x08
191. Valikul retsessiivide vastu on retsessiivse alleeli sagedus
jargmises pdlvkonnas méaratud vérrandiga:
. q- SQ2 0.7- 0.5x 0.7a
9i = -———- 7; seega = e — = 0.6026.
1—-5Q 41 1—0.5x0.72
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192. Vahku] homosugootide vastu (heterosiigoctide kasuks) on
tasakaaluiised &lleelisags»»uaed:

" 4. 7T7" oTETbG6 " °-25 j* p=1-4= 0.75.
Siit heterosiigoot)de sagedus: 2pq - 2 X 0.75 x 0.25 = 0.3750.

193, Valikueksperimendi meetodil madratakse tunnuse pari-
tavuskoefitslenfc (geneetilise muutlikkuse suhtosa tunnuse uldisest
muutlikkusest populatsioonis) jargmise valemi kohaselt:

=0i-1
" oep Pr—~p'

kus 2 on valiku.edu (selektsiooniefckt); D — selektsioonidiferents;
P — populatsiooni vanempdlvkcnna, Pp— valitud suguisendite ja
Pc — jarglasp6lvkonna keskmine tunnusevaartus.
Niisiis, uuritava tunnuse puhul

. *309—624 n,,

' [=68.8"62"4
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10. Meditsiinigeneetiline konsultatsioon

10. 1. Autosoomsed dominantsed anomaaliad

194. Kaks venda, Jiri ja Jaan, pdédrduvad geneetik- konsultan-

di poole kiisimusega, kas neil on soovitav lapsi saada perekonnas
esineva retinoblastoomi téttu. (Retinoblastoom on silma vérkkesta
the- vB8i mélemapoolne harvaesinev kasvaja, mis pdhjustab harili-
kult juba lapseeas surma, kui seda digeaegselt ei opereerita. Ope-
ratsiooniga paastetakse haigestunu elu pimedaksjaamise hinnaga.)
Retinoblastoom on enamasti autosoomselt dominantselt péritav,
kuid see anomaalia vdib esineda ka fenokoopiana.

Nduvajavate vendade ema on terve, kuid isal on lapsepdlves operee-
ritud Uhest silmast retinoblastoom. Jiri ja veel Uks vend ning Uks
o6de on terved. Jaani ja teist dde on retinoblastoomi pérast ope-
reeritud ning nad on pimedad. Mdlemad vennad on abielus tervete
naistega.
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Lahendused ja vastused

94, Haiguse esinemine isal ja kahel lapsel néitab, et tegemist
on périliku retinobxastoomiga. Haiged isikud on heterosiigootsed do-
minantse anomaalse alleeliga (homosiigootsus llimadala alleelisage-

duse puhu! praktiliselt ei esine). Uldiselt on dominantse anomaalia
serial prognoos laste suhtes lihtne: haigel vanemal on lapsed 50%-—
iise tdendosusega haiged, tervetel vanematel aga alati terved lapsed.
Kuid retinoblastoomi geen (Rb) on mittetédieliku (keskmiselt 0.8)
penetrantsusega. Jaani (genotiuip Rbrb) iga laps saab anomaalse
alleeli tdendosusega

Retinoblastoomiga lapse siinni tdendosus on aga | P (kus P on inu-
tantse geeni penetrantsus), s.t. - x | = | (40%).

Et retinoblastoom on véga raske baigUs, siis on 40%-line risk liiga
suur leiste saamise soovitamiseks.

Juri puhul on asi keerulisem. Anomaalse geeni osalise penetrant—
suse tdttu vOBib ta olla varjatult heterosiigoot. Tuleb leida sellise
vBimaluse téendosus. Tema isa on kindlasti heterostigoot.

Sellisel vanemal on terve lapse saamise uldine téendosus 1—\P ning
terve heterosiigoodi siinni téendosus \x (1 —P).

Siit leiame terve lapse heterosugootsuse téendosuse:

|(1-F) _ I-P
1-1 2-P

Jarelikult on Juri heterosugootsuse tdendosus retinoblastoomigeeni
suhtes:

2-1 6
Tema lapsel anomaalia esinemise téendaosus on seega
I X1xi=1i «7%).

Né&htub, et risk on kill vdrdlemisi véike, kuid nii raske haiguMe puhul
tuleb Jiril laste saamist siiski tfsiselt kaaluda.
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10. 2. Autosoomsed retsessiivsed anomaaliad

195. Noormees, kelle vanemad on terved, kuid viiest Gest-
vennast kaks pdevad mukovistsidoosi (k6hundérme tsustfibroosi) ka-
vatseb abielluda terve, temaga mitte suguluses oleva neiuga. Ta
«toovib teada, milline on risk tema lastel selle haiguse esinemiseks.
(K6hundarme tsustfibroos on véga raske autosoomne retsessiivne
haigus, mille esinemissagedus on 3755¢)

196. Kaks venda, kes on hiljuti abiellunud, péérduvad geneetik-
konsultandi poole. Nende vanemad on terved, kuid dde on tabatud
raskest metabolismidefektist — fenillketonuuriast. (Fenuillketo-
nuuria on retsessiivne anomaalia, mille esinemissagedus on 3500¢)
Kummagi venna naine ei tea selle haiguse esinemist oma sugulastel.
Km on karta haigete laste sindi neis perekondades?

Mé&ne aasta parast vajavad vennad uuesti konsultandi abi: lhe
perekonnas oli siindinud feniillketonuuriahaige laps, teisel aga terve.
Milline on risk jargmiste laste suhtes mélemas perekonnas?

197. Perekonnast, kus esineb retsessiivne albinism (joonis 11),
soovivad kaks 6de prognoosi oma tulevaste laste kohta.
Uks Gdedest (HI-4) on albiino ja ta
on abielus normaalse mehega, kes

pole temaga suguluses. Normaalse Ny
pigmentatsiooniga dde (111-2) abi- /[~ 4 Pv_I-

ellus oma normaalse néoga, kellega 11 vy 3~ ~4

tal oli Uhine vanaisa — albiino. a, » —t —
Milline on albiinode laste sunni LU LbplJ LJ

risk kummalgi 6el? Teada on, et al- ? ?
binismi keskmine esinemissagedus

populatsioonis on "8086- Joonis 11. Albinismi sugupuu

198. Suhkrutdbe pddev inimene, kelle abikaasa on terve, soo-
vib teada, milline on selle haiguse avaldumise vdimalus tema lapsel.
Kdige levinuma hipoteesi kohaselt on suhkrutdbi tingitud retses-
siivsest alleelist, mille penetrantsus on ainult 20%. Haiguse esine-
missagedus selles populatsioonis on 1.25%.
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Lahendused ja vastused

195. Tervetel vanematel vdib retsessiivse anomaaliaga lapsi
slindida vaid juhul, kui nad mélemad on heterosiigoodid, (abielu-
tiip AaxAa). Noormehe vanemad on kindlasti heterosiigoodid,
kelle tervete laste hulgas vdib téendosusega ”~ olla heterosiigoote.
Seega on noormehe heterosiigootsuse tdendosus Tema pruudi
heterosiligootsuse tdendosus selle geeni suhtes on 2pg (heterosiigoo-
tide keskmine sagedus populatsioonis).

Retsessiivse tunnusega isendite (aa) sagedus g2 = siit ano-
maalne alleelisagedus q = ~ ja heterosigootide (Aa) sagedus
2pq = 2 X X fi 2Q.
Tdendosus, et mbélemad abikaasad on heterostigootsed vdrdub
2vij _ x
3 * = 30*
Heterosugootidel on homosiigootse (retsessiivse anomaaliaga) lapse
siinni tdendosus Niisiis haige lapse saamise risk sel noormehel on

M x ?=T5 (<1%)

196. Esmane konsultatsioon on mélema venna suhtes Uhesu-
gune. On selge, et nende vanemad on defektse alleeli kandjad, ja

neil endil, tervetel, on heterostigootsuse tdendosus |. Nende naiste
heterosugootsuse t6endosus vordub 2pg.
Homosuigootide (pp) sagedus populatsioonis g2 = kust allee-

lisagedus q = ~ ning 2pq «

Jarelikult téendosus, et need abielud on heterosiigootide-vahelised:
25 80 = 1200

Seega on haige lapse siinni esmane (aprioorne) téendosus mdlemas

perekonnas j— X | = 4°5>mis tdhendab Ulivaikest riski («0,2%).

Kuid haige lapse siind néitab, et selles perekonnas on mdlemad vane-

mad tbBepoolest heterosiigoodid. See tdhendab jargmiste laste ano-

maalsuse riski jarsku téusu: iga jargmise lapse puhul on fenullke-

tonuuria esinemise téendosus juba | (25%).

Teise venna (kellel stindis terve laps) jaoks jadb aga kehtima esialgne

prognoos.

197. Albiinod (cc) lapsed véivad siindida, kui abielu H1-IxI11-2
on heterosiigootidevaheline (CcxCc->]cc) ja kui abielus 111-4x111-5

on mees heterosiigoot (ccxCc “jcc).
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Leiame selliste vdimaluste tdendosused. Ill-1 isa (H-2) on hetero-

stigoot (Cc), sest vanaisa (1-1) oli homosugoot (albiino). Hetero-

siigootne vanem annab jarglastele kummagi alleeli tdendosusega

Seega on Il1-1 heterosiuigootsuse tdendosus —~. Il1I-2 mélemad vane-

mad on heterosiigoodid, sest Uks laps (ll1-4) on retsessiivhe homo-

sugoot. Seetdttu on I1-2 kui dominantse tunnusega (mitte-albiino)

isendi heterosiigootsuse téenéosus |.

Albiino lapse sunni tBendosus abielust Il1-IxII1-2 on jarelikult:
a*1*J=nn 8%)"

- 5 heterosiligootsuse t()enéosus vordub heterosUgootide uldise esi-

siis g« ~dJa 2pq « "

Seega on albiino lapse siinni tdendosus abielust 111-4x111-5 vérdne
Te * | = (

Ndeme, et normaalsel 6el on ablelust lahedase sugulasega ile 10

korra suurem tdenaosus sinnitada albinootilist last, kui selle ano-

maaliaga del abielust mittesugulasega.

198. Suhkrutébe pddeja on homostigoot retsessiivse alleeli
tes (dd). Terved inimesed on normaalalleeliga homosiigoodid (DD)
vBi heterosiigoodid (Dd), kuid suhkrutdve madala penetrantsuse
tottu ka defektse alleeliga homostigoodid (dd). Suhkrut8bise terve
abikaasa vd@ib olla mistahes genotiilbiga neist kolmest véimalusest,
kuid haigeid lapsi vbib olla ainult kahe viimase puhul. Tuleb leida
selliste partnerite esinemise tdendosused.
Et suhkrutdbi jadb |-1 homosiigootidest avaldumata (penetrantsus
). siis selliseid inimesi (dd) on dldse 5% (1.25 x 4 = 5%).
Heterosiigootse abikaasa (Dd) tdendosus on vérdne 2pg.
Kuna g2 = 0.0125 x 5 = 0.0625,

siis gq= 025 ja 2pg= 2x0.75 x 0.25 = 0.375 (37,5%).
Suhkrutbbise abielust homosiigoodiga (t6endosusega 0.05) sinnib
ainult homosigoote, kellest haigestub tavaliselt vaid

seega on haiguse esinemise tdendosus lapsel seda tuipi abielu

arvel 0.05 x 0.2 = 0.01.
Abielust heterosiigoodiga on homosiigootse lapse siinni téendosus
0.5. Arvestades ka penetrantsust, saame haiguse esinemise t6endo-
suseks lapsel seda tutpi abielu korral 0.375 x 0.5 x 0.2 = 0.0375.
Mdlemat ebasoodsat abieluvdimalust arvestades saame haiguse
avaldumise t6endosuseks suhkrutdbise lapsel

0.01 + 0.0375 = 0.0475 ehk 4.75%.
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10. 3. X-liitelised retsessiivsed anomaaliad

19.9. N Fli naist, kolm 5de ja nende ndbu, vajavad geneetilist kon-
sultatsiooni oma tulevaste laste suhtes. Nende suguvsas (joonis 12)
arenes mitmel poisslapsel (I-3, I-5, I1-6, III-2) raske lihasdiistroofia
vorm, mis pohiustab surma juba noorukieas.

O W0 MOC
=g pelie .@!?g:;]
T

1l

1 2
Joonis 12. Lihasdiistroofia esinemine suguvosas

Milline on anomaalsete laste sinni risk kdigil neil naistel (II-2, II-3,
117, 11-9)7
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Lahendused ja vastused

199. Sugupuu analiitis (koos kliinilise diagnoosiga) véimaldab
otsustada, et tegemist on retseesiivse X-liitelise lihasdistroofiaga
(Duchenne’i lihasdistroofiaga). Defektse alleeli levitajateks on ai-
nult heterosiigootsed naised, kelle kdik lapsed saavad selle alleeli
50%-lise tdendosusega, kusjuures haigete laste sunni tdendosus on
25% (aga haigete poegade siinni téendosus — 50%).

Haiguse esinemise prognoosimiseks tulevastel lastel tuleb pd&hikusi-
musena selgitada ema heterosugootsuse t6endosus.

Et 1I-2-1 siindis haige poeg, siis peab ta olema heterostigoot. Jarg-
mise lapse haigena sunni risk on 25%.

11I-3 ema (1-1) on kahtlemata heterosiigoot, mistdttu tema hetero-
suigootsuse téendosus on Esimese lapsena haige poja sindimise

tdendosus on jarelikult | x | | (12,5%).

*
11I-7 nagu lI-3-gi heterosiigootsuse aprioorne téendosus on j. Kuid
terve lapse sundimise t6ttu on tema heterosiigootsuse aposterioorne
téendosus vaiksem. Selle leiame jargmise kalkulatsiooniga. Toe-
ndosus, et ta on heterosigoot, kes sai terve poja, on | x | = j,
Toenaosus, et ta on homosiigoot (kel saavadki siindida ainult terved
pojad) on j. Siit tema heterosiigootsuse aposterioorne téenaosus

ning téendosus, et jargmisena sunnib haige laps: f x "= jj («8%).

II-9 ema heterostgootsuse tdendosus on | ning tema enda hetero-

sligootsuse tdendosus seega j X N
Tdendosus, et tema esimene laps on lihasdistroofiahaige poeg, on
Ix1I =i (» 6%).
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11. Keerukamad segatiupi udlesanded

200. Musta luhikarvalise kuulikutBu ristamisel valge normaal-
karvalisega olid Fj-hibriidid kdik mustad normaalkarvalised, kuid
Fj-pbdlvkonnas saadi selline lahknemine:

57 musta normaal—ja 17 musta lihikarvalist,
19 sinist normaal—ja 5 sinist lihikarvalist ning
25 valget normaal-ja 8 valget luhikarvalist isendit.

Andke lahknemise geneetiline analiiis ning maarake vanemate ge-
notuibid.

201. Ristati kaht hiireliini — Sokolaadpruuni ja albiinot. Fi-
pdlvkonnas olid k&ik isendid metsikute hiirte sarnaselt hallid (aguu-
tikarva). Fj-pdlvkonnas toimus lahknemine viide varvusklassi:

114 halli (aguutit),

38 kollakaspruuni (pruunaguutit),

33 musta,

10 Sokolaadpruuni ja

61 valget isendit.

Selgitage nende varvustunnuste péaritavusprintsiip ja vanemate ge-
notulbid.

202. Ristati erepunaste silmadega emaseid ja rubiinpunaste sil-
madega isaseid &adikakadrbseid. Kogu Fi-jarglaskond oli punase-
silmne. F2-pdlvkonnas saadi jargmine lahknemine:

punasesilmseid — 68 emast ja 33 isast;

erepunasesilmseid — 21 emast ja 9 isast;

rubiinpunasesilmseid — 29 isast ning

oranzisilmseid — 12 isast.

Selgitage lahknemise geneetiline sisu ning méirake vanemate geno-
tudbid.

203. Koerte erinevate varvusliinide ristamisel saadud tulemused

on esitatud tabelis 19.
Maarake kdikide ristatavate vanemate genotuubid.
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Valge 1

)

Valge 2

()
Valge 3

)
Must
(m)

Pruun

(p)
Sinine
(m)

Hall

00

Koerte erinevate varvusliinide ristamistulemused

Valge 1 Valge 2
) v)
v
\%
13v:3m*
*% V

Valge 3

W

m
om:7v

13v:3m

Must

(m)

3m:lv

3v:im

3m:lv

Pruun

(p)

m
9m:3p:4v
Vv
12v:3m:lp
m
9m:3p:4v
m
3m:lp

Sinine
©)

m
9m:3s:4v
\%
12v:3m:ls
m
9m:3s:4v
m
3m:ls
m
9m:3p:3s:l beez

S

Tabel 19

Hall
(h)

m
9m:3h:4v
\
12v:3m:lh
h
3h:lv
m
3m:lh
m
9m:3h:3p:l kreem
m
9m:3h:3s:1 helehall

H

* Esimeses reas on antud Fi pdlvkonnas, teises reas aga Fa pdlvkonnas saadud ristamistulemused.
Et tulemused ei olene ristamissuunast, siis tithjad lahtrid vdinuks téita samasuguste tulemustega

kui tabeli parempoolses osas. Autosoomse parandamise puhul pole mdtet neid korrata.



Lahendused ja vastused

200. Lahknemispildist on ndha Kahe tunnuse, karvavéarvuse ja
-pikkuse sdltumatu kombineerumine. Seepéraat v8ib lahknemist
analliiisida nende tunnuste okas eraldi. lgas varvusrihmaa naib toi-
muvat lahknemine normaal—ja lihikarvalxsteks isenditeks ligikaudu
suhtes 3:1.

Kontrollime seda isendite koguhulga suhtes. Normaalkarvalisi isen-
deid on 57 —-f 19 25 = 101 ja luhikarvalisi 17 + 5+ 8 = 30. Suhe
101:30 on vdrdlemisi heas kooskdlas (3:1)-suhte jargi teoreetiliselt
oodatava suhtega 98.25 :32.75 (v@ib kontrollida * 2-testiga).
Jarelikult on karvapikkuse erinevus neil kuulikutdugudel tingitud
Uhe geeni kahest alleelist, kusjuures lihikarvalisus on retsessiivne
(rr) norma&lkarvalisuse (RR, Rr) suhtes.
Varvuse jargi saame lahknemise: 74 musta, 24 sinist ja 33 valget
isendit. Siit vdib Usna kergesti dra tunda dihubriidse lahknemise
euhtes 9:3:4. See suhe nditab komplementaarset koostoimet kabe
varvusgeeni vahel, millest ihe avaldumine saab toimuda ainult teise
dominantse alleeli juuresolekul. Uks geen peab siin olema pigmen-
tatsioonigeen, mille dominantne alleel (C) tingib pigmendi (varvuse)
olemasolu ning retsessiivne alleel (c) selle puudumise. Teise geeni
dominantne alleel (B) p6hjustab musta karvavarvuse, retsessiivhe
alleel (b) sinise vérvuse, kui genotiiibis on pigmentatsioonigeeni
dominantne alleel.
Seega on Fj-isendite genotiubilise ja fenotiibilise lahknemise va-
hekord:

ArC—B—(mustad) : *C-bb (sinised) : “~ccB- + eebb (valged).
Niisiis on meil tegemist trihtbriidse ristamisega. Ristatud t6ug on
genotulipidega CC BB rr x cchbRR ja Fi-hibriidid Cc Bb Rr.

201. Lahknemisest nahtub poilhibriidne ristamine, millest ja-
reldub, et need varvustunnused on tingitud mitme geeni komple-
mentaareest koostoimest.

Analiisi esimese vdttena ndib olevat otstarbekas v&adelda vérvilis-
te ja valgete (albiinode) isendite suhet. Saame 195:61. See suhe
vastab selgelt (3:1)-suhtele (teoreetiliselt oodatav on 192:64). J&-
relikult on Uheks geeniks, mille suhtes lahknemine selles ristamises
toimub, pigmentatdiooni pdhigeen, mille dominantne alleel (C) tin-
gib varvilisuse (ning mille olemasolul saavad avalduda teised var-
vuegeenid) ja retsessiivne alleel (c) pdhjustab pigmendi puudumise
(albinismi)/«
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Edasi anallulsime erineva pigmentatsiooniga varvusrihmi. Suhe
114 : 38 :33:10 kooskdlastub isna héasti suhtega 9:3:3:1, mis néi-
tab lahknemist kahe komplementaarse geeni suhtes, millest kum-
malgi on ka teineteisest sdltumatu avaldumine.
Kd&igepealt vdime varvusrihmade iseloomu ja vahekorra vaatlemisel
leida lahknemise aguutitiitipi (hallaguuti + pruunaguuti) ja mitte-
aguutitiiipi (must + Sokolaadpruun) isenditeks ligikaudses suhtes
31
Sellest jareldub, et Uheks koostoimivaist geenidest on aguutigeen,
mille dominantne alleel tingib aguutivdrvuse (kollane réngas mus-
tadel vdi pruunidel karvadel) ning retsessiivne alleel mitteaguuti-
varvuse (karvade lhtlane must vG8i pruun varvus).
Teiseks varvustiiupi médravaks geeniks peab siis olema pigmendi
tidpi méarav geen, mille dominantne alleel (B) tingib musta ja ret-
aessiivne alleel (b) pruuni pigmendi tekke (mustade ja puhaapruu-
nide isendite suhe on 3:1).
Musta véarvuse alleel koos aguutialleeliga (A-B-) annab metsiku
aguutivarvuse (halli) ja pruuni varvuse alleel koos aguutialleeliga
(A-bb) pruunaguuti (kollakaspruuni) varvuse. Genotiip aaB- an-
nab musta ja aabb Sokolaadpruuni varvuse.
Kogu fenotuibiline lahknemispilt kolme véarvusgeeni alusel on niisiis
véljendatav kahe suhte korrutisest
(9:3:3:1) x (3:1) =
27 (aguuti): 9 (kollakaspruun):9 (must):3 (pruun):
16(9-1-3 + 3+ 1 = albiino),
millega empiiriline lahknemine ka hésti kokku langeb.

Ristatud hiire liinid on genotuiipidega
CC aabb (pruun) x ccAABB (albiino) ja
F'i-isendid CcAaBb (hallid).

202. Lahknemine emaste ja isaste hulgas on erinev:
emastel — 68 : 21 ££3:1 ja isastel — 33:9:29:12« 3:1:3: 1
See asjaolu viitab suguliitelisele geenile. Emaste ja isaste Uhetaoli-
sus F) —p8lvkonnas ja erinev F2~lahknemine toimub, kui P-emased on
homosiligoot8ed X-liitelise dominantse alleeli suhtes ja isased retses-
siivse alleeliga. Kuid emaste (3:1)-ja isaste (3:)x(l:I)~lahknemine
nditab, et nende silmavarvustunnuste maaramisel osaleb ka Uks au-
tosoomne geen.

Uute tunnusevormide esinemine Fj-s ja Fi-isastei annab tunnistust
komplementaarsest koostoimest nende geenide vahel. Asjaolust, et
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Fl-Bja Fa-e domineeriv tunnustevorm puudub P-pélvkonnas, sel-
gub, et see tunnus tekib komplementaarsete geenide dominantsete
alleelide koostoimel ja et need alleelid peavad P-pdlvkonnas lahus
olema. Sellest jadreldub omakorda, et suguliiteiise geeni dominant-
se alleeli iseseisvaks efektiks on erepunane silmavérvus (P-emased)
ja autosoomse geeni dominantsel alleelil rubiinpunane silmavarvus.
Mdélema geeni dominantsete alleelide puudumisel (ainult retsessiiv—
eete olemasolul) peab kujunema oranz silmavarvus.

Vanemate genotutbid (P ja Fi):

9 X JBXsbb x C?XeYBB -» 9XBXeBb x cfX*YBb.

203. Erinevate ristamiste tulemuste iseloomust ja nende oma-
vahelisest vordlemisest saab teha jargmisi jareldusi:

1. Kdik ristatud liinid on nende varvustunnuste suhtes genotibilt
homosugootsed (sest liinisisestel ristamistel lahknemine puudub ja
liinidevahelistel ristamistel on tulpilised Fa-lahknemised).

2. Et must karvavarvue on kdigi teiste suhtes alleelne (monohiib-
rildne 3:1-lahknemine), teised aga omavahel pole (v.a. Uks erand)
alleelsed (dihubriised lahknemissuhted!), siis peab nende varvustun-
nuste puhul olema tegemist mitmete koostoimivate geenidega. Must
varvus on liittunnus, mille moodustumiseks on vajalikud kdigi var-
vusgeenide dominantsed alleelid.

3. Kdik kolm valget liini on erineva genotiiibiga ning pigmentat-
siooni puudumine on neil tingitud erinevatest geenidest (nende kdik
omavahelised ristamised on dihibriidsed).

4. Liini “vaige 2” varvus on tingitud dominantsest geenist, mis in-
hibeerib kdigi varvusgeenide avaldumist (ristamisel kdigi varviliste
liinidega on Fi-hibriidid valged ning Fj-s epistaatiline lahknemine).
Tahistame selle geeni tdhega |. Kdik llejddnud liinid peavad olema
selle geeni retsessiivsete alleelidega (ii).

5. Liinide “vaige 1”ja “valge 3” valge varvus on retsessiivne (rista-
misel k8igi varviliste liinidega Fi-pdlvkond varviline). Neil puudub
kummalgi Uks dominantne geen, mis on pigmendi sinteesiks vaja-
lik. Omavahel on need geenid vastastikku séltuva komplementaarse
toimega (lahknemine 9:7). Tahistame Uht neist geenidest cdhega C
ja teist tahega W. Olgu nende geenide suhtes “valge 1" genotiiibiga
ccWW ja “vaige 3” genotiitibiga CC ww.

6 Pruun ja sinine varvus on méaratud kumbki Uhest dominantsest
geenist, mis koostoimel annavad musta varvuse. Olgu nende geenide
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siimbolid B ja S. Nende geenide dominantsete alleelide puudumisel
(genotilp bbss) tekib beeZ varvus.

7. Et hall varvus on Uheaegselt alleelne mustale ja “valge 3”Hde (mo-
lemal juhul monohibriidne lahknemine), siis peab see varvus olema
tingitud geeni W kolmandast alleelist. Olgu selle simboliks wh. Ja-
relikult on nende varvustunnuste puhul tegemist lahknemisega lldse
5 geeni suhtes, millest geenid I, C, B ja S esinevad kahe alleeliga ja
geen W kolme alleeliga.

1— pigmendisiinteesi inhibiitor (dominantne valge fenotiip);

C ja W — vastastikku sdltuva komplementaarse toimega geenid, mis
tdendoliselt maadravad pigmendisinteesi eri etapid. Nende geenide
retsessiivsed alleelid tingivad pigmendisinteesi puudumise iihe voi
molema homosilgootsusel (retsessiivne valge fenotulp);

alleel wh (retsessiivne alleeli W ja dominantne alleeli w suhtes) tin-
gib puuduliku pigmendisiinteesi, mis normaalalleeli W puudumisel
avaldub halli varvusena;

Bja Son komplementaarse toimega geenid musta pigmendi moodus-
tamisel (Uhe v6i mélema puudumisel on mittemust varvus). Nende
jarelduste pd&hjal on ristunud liinide genotilbid jargmised:

Valge2 — IICCWWBBSS
Must — iiCC WW BBSS
Valgel — ii cc WW BBSS
Valge 3 — iiCC ww BBSS
Hall — iiCCw*w*BBSS
Pruun — iICCWWBBss
Sinine — 1ICCWWDbbSS

Ristamisel saadud uute tunnusevormidega koerad peavad olema sel-
liste genotiipidega:

Beei — {iiICC WW bbu
Kreem — ({CCwfonfBBes
Helehall — UCCw*w*bbSS

Jarelduste kontrolliks voib koostada ristamisskeemid nende geno-
tilpide alusel ning vorrelda teoreetiliselt saadavat lahknemist tege-

likult saaduga.
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