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ТЕМА 1. ЦИТОЛОГИЧЕСКИЕ ОСНОВЫ

НАСЛЕДСТВЕННОСТИ

Занятие 1

Литература: 1, 2, 3.

Вид занятия: лабораторное 

Время: 2 часа.
Цель занятия: изучить значение клеточной теории. Определить особенности отдельных видов деления клеток, обеспечивающее сохранение кариотипа. Научиться анализировать кариограммы основных видов сельскохозяйственных животных. Ознакомиться с патологией кариотипов.

Материальное обеспечение: таблицы, кариограммы, индивидуальные задания.

Содержание и методика проведения занятия
Задание 1. Изучить строение клетки, заполнить таблицу, обозначить на рисунке органоиды клетки.

	Органоиды
	Строение
	Функции

	Эндоплазматическая сеть:
	
	

	а) агранулярная

б) гранулярная


	
	

	Рибосомы
	
	

	Митохондрии
	
	

	Аппарат

Гольджи
	
	

	Лизосомы
	
	

	Центриоли
	
	

	Включения
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Выводы:

Задание 2. Изучить строение хромосом, зарисовать типы хромосом, заполнить таблицу.

	Типы метафазных

хромосом
	Рисунок

	1.

2.

3.

4


	


Выводы:

Задание 3. Изучить строение ядра эукариотической

клетки, определив его структурные компоненты и функции

	Компоненты ядра
	Строение
	Функции

	Оболочка

ядра
	
	

	Кариоплазма


	
	

	Ядрышки


	
	

	Хромосомы


	
	


Выводы:

Задание 4. Охарактеризовать кариотипы сельскохозяйственных животных

	Вид

животного
	Количество хромосом (2n)
	Количество

	
	
	аутосом
	половых 

хромосом

	Крупный рогатый скот
	
	
	

	Лошади
	
	
	

	Свинья
	
	
	

	Овца
	
	
	

	Куры
	
	
	

	Индюки
	
	
	


Выводы:

Задание 5. Изучить генетическое значение деления клеток митозом, а также последовательность его фаз. 

Схема митоза

	Фазы
	Описание
	Рисунок

	Профаза
	
	

	Метафаза
	
	

	Анафаза
	
	

	Телофаза
	
	

	Цитокинез
	
	


Задание 6. Охарактеризуйте интерфазу митотического цикла 
	Периоды

интерфазы
	Описание

	
	


Задание 7. Изучить деление половых клеток (мейоз), заполнив таблицу.

	Фазы 

мейоза
	Краткая характеристика поведения хромосом 
	Рисунок

	Интерфаза
	
	

	МЕЙОЗ I

	Профаза 1
	
	

	Лептотена
	
	

	Зиготена
	
	

	Пахитена
	
	

	Диплотена
	
	

	Диакинез
	
	

	Метафаза 1
	
	

	Анафаза 1
	
	

	Телофаза 1
	
	

	Интеркинез
	
	

	МЕЙОЗ II 

	Профаза II
	
	

	Метафаза II
	
	

	Анафаза II
	
	

	Телофаза II
	
	

	Цитокинез
	
	

	Гаметы
	
	


Задание 8. Изучить особенности оогенеза и 

сперматогенеза

	Этапы оогенеза
	Краткое описание

этапов
	Рисунок этапов

	Первичные половые клетки
	
	

	I. Фаза размножения

Оогонии
	
	

	II. Фаза 

роста

Ооцит 1 

порядка
	
	

	III. Фаза созревания

Ооцит 2 порядка
	
	

	Первое полярное тельце
	
	

	Оотиды
	
	

	Вторые полярные 

тельца
	
	

	IV. Фаза формирования

Зрелая 

яйцеклетка
	
	


Сперматогенез (образование сперматозоидов у животных)

	Этапы сперматогенеза
	Краткое описание

этапов
	Рисунок

	Первичные половые клетки
	
	

	I. Фаза размножения

Сперматогонии
	
	

	II. Фаза роста

Сперматоцит I порядка
	
	

	III. Фаза 

созревания

Сперматоцит II порядка
	
	

	IV. 
IV. Фаза 

формирования

Сперматиды
	
	

	Зрелые сперматозоиды
	
	


Выводы:

Внеаудиторная работа:

Словарь: выпишите основные термины и дайте их краткое пояснение

	Термин
	Пояснение

	
	


Контрольные вопросы

1. Строение клетки. Название органоидов и включений.

2.Строение, состав и биологическая функция клеток.
3. Химический состав и морфология хромосом.

4. Кариотип, геном, диплоидный и гаплоидные наборы.

5. Митотический цикл, генетическая сущность митоза.

6. Мейоз. Особенности редукционного деления.

7. Гаметогенез. Особенности оогенеза и сперматогенеза.

8.Оплодотворение. Биологическая сущность.

ТЕМА 2. ЗАКОНОМЕРНОСТИ НАСЛЕДОВАНИЯ ПРИЗНАКОВ ПРИ ПОЛОВОМ РАЗМНОЖЕНИИ 

Занятие 1. Моногибридное и дигибридное скрещивания

Литература: 1 (С. 32 – 40)

Вид занятия: лабораторное

Время: 2 часа

Место проведения: учебный класс

Материальное обеспечение: схемы, таблицы, рисунки, сборники задач, 

индивидуальные задания.

Цель занятия: изучить наследование отдельных пар альтернативных признаков в потомстве скрещиваемых организмов, количественный учет гибридных организмов, различающихся по отдельным парам альтернативных признаков в ряду последующих поколений, индивидуальный анализ потомства каждого гибридного организма. Научиться решать задачи при скрещивании родительских форм, различающихся по двум парам альтернативных признаков при полном и промежуточном наследовании. 

Содержание и методика проведения занятия

Моногибридным называется такой тип скрещивания, при котором родительские формы различаются по одной паре альтернативных признаков.

При изучении наследования признаков составляют схемы скрещивания. Скрещивание обозначают знаком умножения (х), который ставится между родителями. Родительские формы обозначают буквой Р (от слова parentes - родители).

При написании схем женский пол обозначают ♀, мужской ♂.

Наследственные задатки доминантного признака обозначаются прописными буквами латинского алфавита (А, В, С и т.д.), а наследственные задатки рецессивного признака строчными буквами (а, b, с и т.д.).

Доминантным называется признак одного из родителей, который проявился в первом поколении. Признак, который в первом поколении не проявился, называется рецессивным.

В схемах скрещивания рядом со знаком ♀ (женская особь) и ♂ (мужская особь) обозначаются генотип и фенотип каждого родителя.

Полученное в результате скрещивания потомство обозначают буквой F (от слова filii - дети), внизу буквы ставят цифру указывающую, к какому поколению оно относится, например F1 - гибриды первого поколения, F2 - второго поколения и т.д. 

Гомозиготных по генотипу животных по доминантному признаку обозначают прописными буквами, например АА, по рецессивному признаку – аа. Если животное получило разные гены oт отца и матери, то оно является гетерозиготным и обозначается Аа.
1) В левом углу листа записывать анализируемые признаки и контролирующие их гены в виде таблицы: (доминантные аллели обозначить прописной буквой, рецессивные - строчной)

	Ген
	Признак

	
	


2) На первой строке записываются фенотипы родителей (Р-parents), между ними указать знак скрещивания (x). 

3) На второй строке, под фенотипами, записать генотипы родителей

(♀ - знак женского пола, ♂ - знак мужского пола).

4) На третьей строке записать возможные сорта гамет.

5) На следующей строке записываются генотипы потомков (F1), как результат случайного сочетания сортов гамет родителей.

6) Под генотипами потомков указать их фенотип.

7) Записывается наблюдаемое расщепление потомков F2 по генотипу и фенотипу.

При решении задачи на основании условия заполняется решетка с указанием признаков и генов, их обуславливающих. 

Пример.

	Ген
	Признак

	А
	Комолая

	а
	Рогатая


Фенотип родителей:

Комолая
Рогатая


Генотип родителей:

♀ АА 
       х 
♂ аа




Сорта гамет




Фенотип   F1   Комолые

             

       

Генотип    F1



Аа

Потомство (F1) по фенотипу – комолое, по генотипу –гетерозиготное. Однако, надо хорошо усвоить условие задачи. Дело в том, что родитель с доминантным признаком может быть гетерозиготным (Аа), тогда у него образуется 2 сорта гамет (А и а) и два типа потомков (Аа и аа). Кроме того, оба родителя могут быть гетерозиготны или признак наследуется не при полном доминировании. Поэтому для успешного решения задач надо хорошо знать наследование признаков при разных типах доминирования и анализирующем скрещивании.

При решении задач по наследованию летальных генов надо иметь в виду, что в большинстве случаев летальные гены рецессивные и их действие обнаруживается при переходе в гомозиготное состояние, главным образом при родственном спаривании.

Пример:

	Ген
	Признак

	B
	норм. челюсть

	b
	отсутствие 

челюсти


Фенотип родителей:
           Здоровый
   Здоровый


Генотип родителей:

♀ Bb 
        х        ♂ Bb



Сорта    гамет




Фенотип   F1
Комолые

             

       

Генотип    F1
          

   BB   Bb    Bb                bb 
                                                                  З д о р о в ы е       погибает

Из схемы видно, что 25% приплода гомозиготного по рецессивному гену (bb) погибает на ранней стадии развития.

В отдельных случаях доминантные гены, обуславливающие в гетерозиготном состоянии желательные признаки, в гомозиготном состоянии могут вызвать аномалии и даже гибель животных на той или иной стадии их развития. Так, например, при скрещивании серых овец с серыми баранами каракульской породы было обнаружено, что они всегда гетерозиготны (Сс) и в их потомстве появляется 25% черных ягнят (сс). Среди полученных серых ягнят 25% всего приплода с переходом на питание грубым кормом заболевало хроническим тимпанитом и погибало. Оказалось, что в гомозиготном состоянии ген серой окраски (СС) обладал летальным действием. Чтобы избежать гибели ягнят, надо серых овец (Сс) скрещивать с черными баранами.

Задание 1. Решить задачу при скрещивании родительских форм при полном доминировании.

Условие задачи:

	Ген
	Признак                        

	
	


Задание 2. Решить задачу при скрещивании родительских форм при промежуточном наследовании. 
Условие задачи:

	Ген
	Признак

	
	


Задание 3. Решить задачу при скрещивании родительских форм при кодоминировании.

Условие задачи:

	Ген
	Признак

	
	


Задание 4. Решить задачу, используя схему анализирующего скрещивания.

Условие задачи:

	Ген
	Признак

	
	


Задание 5. Решить задачу при скрещивании родительских форм гетерозиготных по летальному гену.

Условие задачи:

	Ген
	Признак

	
	


Дигибридное скрещивание. При дигибридном скрещивании родительские формы отличаются по двум парам альтернативных признаков: например, у свиней одна пара признаков характеризует масть (белая или черная), другая пара – форму ушей (висячие и стоячие). Ген доминантного признака белой масти обозначим буквой «А», а аллельный ген рецессивной черной масти буквой «а», ген доминирующих висячих ушей обозначим буквой «В», ген стоячих ушей - «b». Аллельные гены этих признаков находятся в разных парах хромосом. По указанным парам признаков родители могут быть гомозиготными (ААВВ, AAbb, aaBB) или гетерозиготными по одной или двум парам признаков (АаВb, AaBB, ааВb). В период образования половых клеток при мейозе из каждой пары гомологичных хромосом в гамету придет только одна.
Например: при генотипе ААbb образуется один сорт гамет Аb, при генотипе ААВВ – АВ, при генотипе ааbb – аb. У особей гетерозиготных по одному признаку AaBB образуется 2 сорта гамет АВ и аВ; у особей гетерозиготных по двум парам признаков АаВв образуется 4 сорта (АВ, Аb, аВ, аb). 

При скрещивании гибридов первого поколения (АаВb х АаВb) каждый из сперматозоидов может оплодотворять любую яз яйцеклеток с одинаковой вероятностью. Получается 16 возможных сочетаний гамет  отца и матери. 

Для определения результатов сочетаний гамет используется решетка Пеннета. В верхней горизонтальной строке, как заголовки, записываем типы гамет одного родителя, а слева вертикально, как заголовки строчек, располагаем типы гамет другого родителя. В каждый квадрат на пересечении столбца и строчки записываем генотип и фенотип потомка. 

Затем подсчитывают особей с разными фенотипами и генотипами. При дигибридном скрещивании один из признаков или оба могут наследоваться в соответствии с определенным типом доминирования.

Задание 1. Решить задачу при скрещивании родительских форм гомозиготных по обоим парам альтернативных признаков. Получить F1 и F2.

Условие:






	Ген
	Признак

	
	


Р1:

G:

F1:

P2:

	Гаметы
	
	
	
	

	           ♂   

    ♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Результат расщепления: по фенотипу

                                     по генотипу 

Выводы:

Задание 2. Решить задачу на дигибридное скрещивание при условии, что один из родителей гетерозиготный по одному или двум парам признаков. 

Условие:






	Ген
	Признак

	
	


Р1:

G:

F1:

P2:

	Гаметы
	
	
	
	

	           ♂

    ♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Результаты расщепления

по фенотипу:

по генотипу:

Выводы:

Задание 3. Решить задачу на анализирующее скрещивание.

Условие:

	Ген
	Признак

	
	


Р1:

G:

F1:

Pв:

Выводы:

Задание 4. Решить задачу на дигибридное скрещивание при промежуточном наследовании одного из признаков. 

Условие:

	Ген
	Признак

	
	


Р1:

G:
F1:

P2:
	Гаметы
	
	
	
	

	           ♂

♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Выводы:

Контрольные вопросы:

1. Г. Мендель – основоположник генетики.  

2. Генетическая символика. Понятия – ген, аллель, локус, доминантность, рецессивность, гомозиготность, гетерозиготность, генотип, фенотип. 

3. Сущность гибридологического анализа, разработанного Г. Менделем.  

4. Сущность закона единообразия гибридов I поколения.

5. Сущность закона расщепления гибридов II поколения. Факторы, влияющие на характер расщепления. 

6. Сущность закона независимого наследования аллелей и признаков. 

7. Правило чистоты гамет. 

8. Возвратное и анализирующее скрещивание, использование его в практике селекционной работы.

9. Типы доминирования признаков (полное, неполное, промежуточное, кодоминирование, сверхдоминирование).

Занятие 2. Взаимодействие неаллельных генов

Литература: 1 (стр. 41-47).

Вид занятия: практическое

Время: 2 часа

Цель: научиться решать задачи при разных типах взаимодействия неаллельных генов.

Материальное обеспечение: рисунки, сборники задач, индивидуальные задания. 

Иногда на формирование признака влияют две или несколько пар неаллельных генов. Проявление признака в этом случае зависит от характера их взаимодействия в процессе развития организма, а соотношение фенотипов во втором поколении будет иным. Наблюдаются следующие типы взаимодействия генов: комплементарное, новообразование, эпистаз, полимерия.

При комплементарном взаимодействии генов, не имеющих собственного фенотипического проявления, в потомстве от скрещивания двух форм появляется признак, которого не было ни у одного из родителей. Так, при скрещивании белых ми​норок с белыми шелковистыми курами первое поколение получается окрашенным. Белые минорки имеют генотип ССоо. Они способны синтезировать тирозин (С), необходимый для образования пигмента, но не способны синтезировать фермент (о), превращающий это вещество в пигмент. Белые шелковистые куры имеют генотип ссОО, они не способны синтезировать тирозин (с), но обладают способностью синтезировать фермент (О). При спаривании таких кур потомство получается окрашенным. В их генотипе присутствуют гены С и О.

Задание 1. Напишите схему скрещивания при комплементарном типе взаимодействия генов.

Выполнение задания:

	Ген
	Признак  

	
	

	
	

	
	

	
	


Р1: 

G:

F1:

P2:

	Гаметы
	
	
	
	

	           ♂

♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Расщепление в F2:  по фенотипу
                  
по генотипу

При новообразовании признак формируется в результате взаимодействия двух неаллельных генов, имеющих самостоятельное фенотипическое проявление.

Например: у кур взаимодействие генов розовидного гребня «R» и стручковидного гребня «С» приводит к возникновению новой формы гребня – ореховидного. В генотипе особей с новой формой гребня должны быть оба эти гены «R» и «С». 

При этом известно, что ген розовидного гребня «R» доминирует над геном простого гребня «r», ген стручковидного гребня «С» также доминирует над геном простого гребня - «с».

Задание 2. Напишите схему скрещивания при взаимодействии генов типа «Новообразование». Покажите соотношение фенотипов в F2 .
Выполнение задания:
	Ген
	Признак  

	
	

	
	

	
	

	
	


Р1: 

G:

F1:

P2:
	Гаметы
	
	
	
	

	            ♂

♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Расщепление в F2 по фенотипу 

При взаимодействии неаллельных генов «эпистазе» доминантный ген одной пары аллелей, например ген С (раннее поседение), подавляет действие другого неаллельного доминантного гена В (вороной масти). Серая доминантная масть, связанная с ранним поседением, перекрывает все другие масти. Все лошади, имеющие ген С, будут серыми. При скрещивании серой лошади гомозиготной по гену раннего поседения и вороной масти с лошадью рыжей и отсутствием раннего поседения F1 будет иметь серую масть.

Задание 3. Напишите схему скрещивания при типе взаимодействия генов «эпистаз»

	Ген
	Признак  

	
	

	
	

	
	

	
	


Р1: 

G:

F1:

P2:
	Гаметы
	
	
	
	

	            ♂

♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Расщепление по фенотипу в F2

Выводы:

При полимерии на признак влияют несколько разных, но сходно действующих неаллельных генов. Каждый из этих  генов усиливает развитие признака. Такие однозначно действующие гены называются «аддитивны». При полимерии степень развития признака зависит от количества доминантных аллелей аддитивных генов в генотипе особи. Так, например, у овса доминантный аллель «А» определяет синтез черного пигмента. При наличии в генотипе 4 A (А1А1А2А2) окраска зерновых чешуй будет черная, при З-х A (А1а1А2А2; А1А1А2А2) – темно-серая, при 2 А (А1а1А2а2) – серая, 1 А – светло- серая. При отсутствии доминантных аллелей окраска чешуй будет желтая. По типу полимерии наследуются многие хозяйственно-полезные признаки, такие как удой за лактацию, живая  масса, настриг шерсти, масса яиц и т.д. 

Задание 4. Напишите схему скрещивания овса с окраской зерновых чешуй черной и желтой, при типе взаимодействия генов «полимерия». Покажите соотношение фенотипов в F2

Выполнение задания

	Ген
	Признак  

	
	

	
	


Р1: 

G:

F1:

P2:

	Гаметы
	
	
	
	

	            ♂

♀                   
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


	
	
	
	
	

	
	
	
	
	


Расщепление по фенотипу в F2

Контрольные вопросы

1. В чем сущность взаимодействия неаллельных генов.

2. Особенности расщепления по фенотипу во втором поколении при новообразовании, комплементарности, эпистазе и полимерии.

3. Значение явления полимерии для понимания характера наследования количественных признаков.

4. Что такое гены модификаторы?

5. Плейотропия, экспрессивность и пенетрантность.

Внеаудиторная работа:

Словарь: выпишите основные термины и дайте их краткое пояснение.

	Термин
	Пояснение

	
	


ТЕМА 4. ХРОМОСОМНАЯ ТЕОРИЯ 

НАСЛЕДСТВЕННОСТИ
Занятие 1

Литература: 1.

Вид занятия: лабораторное.

Время: 2 часа.

Место проведения: учебный класс.

Цель занятия: изучить особенности наследования признаков при полном и неполном сцеплении, понять сущность линейного расположения генов в хромосомах и определения величины кроссинговера.

Материальное обеспечение: схемы скрещивания, рисунки, индивидуальные задания.

Содержание и методика проведения занятия

Если аллельные гены двух пар признаков расположены в разных парах хромосом, то у F1 образуется 4 сорта гамет (АВ; Аb; аВ; аb) и при анализирующем скрещивании (ааbb) соотношение фенотипов потомства будет соответствовать 1:1:1:1. 

А
       а                В       b
Наряду с фактами независимого наследования, выяснено много случаев когда признаки передаются целыми группами. Такой тип наследования называется сцепленным. Сцепление генов – это совместное наследование генов, расположенных в од​ной и той же хромосоме. Если обе пары аллельных генов расположены в одной паре хромосом, то при образовании половых клеток аллели этих генов не смогут свободно комбинироваться. 

А
       а

В          b
В этом случае при анализирующем скрещивании наблюдается полное или неполное  сцепление генов и признаков. При полном сцеплении каждая из гомологичных хромосом идет без изменений в половую клетку. В результате образуется два сорта гамет и два типа потомков, повторяющих признаки исходных родительских форм. При неполном сцеплении образуется четыре сорта гамет и четыре типа потомков. Причиной неполного сцепления является кроссинговер (перекрест хромосом), в результате которого образуется определенное для каждого случая количество кроссоверных гамет и соответственно новых кроссоверных форм потомков. 

Частота кроссинговера определяется в процентах и служит показателем расстояния между генами по следующей формуле.




[image: image2.wmf]%

100

×

+

=

N

В

А

Х

, где

Х – расстояние между генами, частота перекреста;

А и В – число особей с сочетанием новых признаков;

N – общее количество особей.
Задание 1. Определить генотипы и признаки у самки дрозофилы и рассчитать расстояние между генами (индивидуальное задание).

	Ген
	Признак

	
	

	
	


Расстояние между генами (Х) = 

Задание 2. Приведите схему наследования признаков при полном сцеплении генов.

Условие: скрестите самца дрозофилы серого с зачаточными крыльями с самкой черной длиннокрылой.

	Ген
	Признак  

	
	

	
	

	
	

	
	


Схема анализирующего скрещивания (♂ F1    х  рецессивная форма).

P:

G:

Fв :

Выводы:

Задание 3. Приведите схему наследования признаков при неполном сцеплении генов (индивидуальное задание)

Схема анализирующего скрещивания (♀ F1 x рецессивная форма). 

	Ген
	Признак  

	
	

	
	

	
	

	
	


Р:

G:

F:
Выводы:

Задание 4. Определите процент перекреста между сцепленными генами. 

(Индивидуальное задание)

Контрольные вопросы

1. Какие признаки наследуются сцеплено? Понятие групп сцепления.

2. Сущность кроссинговера. Формула определения его величины. 

3. Особенности цитологического кроссинговера.

4. Генетическое доказательство  полного и неполного сцепления генов.

5. Основные положения хромосомной теории наследственности. 

6. Значение кроссинговера и сцепления в эволюции.

Внеаудиторная работа:

Словарь: выпишите основные термины и дайте их краткое пояснение

	Термин
	Пояснение

	
	


ТЕМА 5. ГЕНЕТИКА ПОЛА

Занятие 1.

Литература: 1 (стр. 60-76)

Вид занятия: лабораторное

Время проведения: 2 часа. 

Место проведения - учебный класс.

Цель занятия: изучить хромосомный механизм определения пола. Ознакомиться с явлениями фримартинизма, гермафродитизма и псевдогермафродитизма, проблемой регуляции пола. Научиться решать практические задачи по использованию признаков сцепленных с полом, по профилактике сцепленных с полом заболеваний. 

Материальное обеспечение: схемы, таблицы, сборник задач, индивидуальные задания.

Содержание и методика проведения занятия

Пол – это совокупность морфологических, физиологических, поведенческих и других признаков организма, обуславливающих воспроизводство. 

Характеристика основных типов хромосомного 

определения пола

	Тип 

определения

пола
	Организмы
	Соматические клетки
	Пол

	
	
	♀
	♂
	

	XY
	Млекопитающие, дрозофила, растения
	XX
	XY
	Мужской 

(гетерогаметный)

	XY
	Птицы, бабочки
	ZW
	ZZ
	Женский 

(гомогаметный)

	XO
	Кузнечики,

клоп (Protenor)
	XX
	XO
	Мужской 

(гетерогаметный)

	XO
	Моль (Fumea)
	XO
	XX
	Женский

(гомогаметный)


Половое размножение свойственно всем видам организмов за счет формирования мужских и женских гамет, которые, соединяясь в процессе оплодотворения, дают начало новым организмам. Кариотип мужского и женского пола отличается друг от друга одной парой хромосом, названных половыми.

У млекопитающих особи женского пола содержат две гомологичные половые хромосомы, названные Х-хромосомами, а мужские особи содержат только одну Х-хромосому; вторая, не гомологичная ей хромосома, называется У-хромосомой. Набор половых хромосом женской особи обозначается XX, а мужской – ХУ. У птиц формула половых хромосом иная – у самцов ZZ, а у самок – ZW. 
Было установлено, что половые хромосомы несут гены некоторых признаков. Наследование признаков, гены которых находятся в половых хромосомах, называется наследованием, сцепленным с полом.
Если ген сцеплен с Y-хромосомой, он может передаваться из поколения в поколение только мужчинам. Если же ген сцеплен с Х-хромосомой, то может передаваться от отца только дочерям, а от матери в равной степени и дочерям и сыновьям. Если ген сцеплен с Х-хромосомой и является рецессивным, у самок  он может появляться только в гомозиготном состоянии. У самцов второй Х-хромосомы нет, поэтому такой ген появляется всегда. Ген, находящийся в Х-хромосоме гетерогаметного организма в одинарной дозе и проявляющий себя полностью, называется гемизиготным, а особь – гемизиготной.
Задание 1. Нарисуйте схему наследования пола с указанием половых хромосом.
Млекопитающие

Р: 

G:

F:
Птицы 


Р: 

G:

F:
Выводы:

Задание 2. Нарисуйте схему скрещивания при условии, что гомогаметный пол имеет доминантный признак, а гетерогаметный пол – рецессивный.

	Ген
	Признак

	
	


Выводы:

Задание 3. Нарисуйте схему скрещивания при условии, что гомогаметный пол имеет рецессивный признак, а гетерогаметный – доминантный.

	Ген
	Признак

	
	


Выводы:

Задание 4. Нарисуйте схему скрещивания при наличии у гомогаметного пола в одной Х-хромосоме летального гена.

	Ген
	Признак

	
	


Выводы:

Задание 5. Дайте характеристику фенотипического проявления пола мух дрозофил в зависимости от соотношения набора половых хромосом и аутосом.

	Набор

хромосом
	Фенотипическое

проявление пола
	Отношение числа Х-хромосом к числу 

наборов аутосом

	
	
	

	
	
	

	
	
	

	
	
	

	
	
	


Контрольные вопросы

1. Пол организма и его предопределение. 
2. Типы хромосомного определения пола. Понятие «гомогаметный» и «гетерогаметный» пол. Балансовая теория пола.

3. Нарушения формирования пола (на примере фримартинизма у крупного рогатого скота).

4. Фримартинизм, гермафродитизм, гинандроморфизм.

5. Наследование признаков, сцепленных с полом.

6. Перспективы искусственного регулирования пола.

Внеаудиторная работа:

Словарь: выпишите основные термины и дайте их краткое пояснение

	Термин
	Пояснение

	
	


ТЕМА 7: МОЛЕКУЛЯРНЫЕ ОСНОВЫ 

НАСЛЕДСТВЕННОСТИ

Занятие 1

Литературa: 1, 2, 7, 9.
Вид занятия: лабораторное.

Время: 2 часа.

Место проведения: учебный класс.

Цель занятия: Научиться моделировать ДНК (ген) для получения определенных аминокислот. Изучить структуру гена,  свойства генетического кода, особенности кодирования и реализации генетической информации на молекулярном уровне. Ознакомиться с механизмами реализации генетической информации. 

Материальное обеспечение: сборники задач, индивидуальные задания, рисунки и таблица последовательности нуклеотидов в кодонах м-РНК для разных аминокислот.
Содержание и методика проведения занятия
Одной из основных задач молекулярной генетики на современном этапе является выяснение молекулярных механизмов патогенеза моногенных заболеваний.

При изучении молекулярных основ наследственности удобно пользоваться структурными моделями. Структурное моделирование генетических процессов в организме позволит глубже изучить и понять возникновение мутантных генов, аномальных белков и генетических дефектов.

Чтобы успешно решать задачи по разделу, нужно по учебнику и дополнительной литературе хорошо уяснить следующие вопросы:

1. Какова биологическая роль белков, в т.ч. белков-ферментов?

2. Биологическая роль и структура нуклеиновых кислот. Чем отличается ДНК от РНК?

3. Каким образом происходит репликация (самокопирование, авторепродукция, самоудвоение) ДНК?

4. В чем заключается правило комплементарности строения?

5. Где в клетке синтезируется РНК. Что такое транскрипция?

6. Что такое нуклеотид? Что собою представляет генетический код?

7. Что такое кодон и антикодон?

8. В чем сущность процесса трансляции. Как и где происходит биосинтез белка в клетке?

Пример. Запишем возможную последовательность нуклеотидов соответствующего участка и-РНК в соответствии с генетическим кодом.
Белок:   глицин
лизин 

пролин
 
серин

      ГГУ
ААА

ЦЦУ

УЦУ


      ГГЦ
ААГ

ЦЦЦ

УЦЦ

      ГГА


ЦЦА

УЦА


      ГГГ



ЦЦГ

УЦГ

4
       х
   2          х             4 
  х
     4 =128

Как видно, участок белка с этой последовательностью аминокислот мог образоваться в процессе трансляции у 128 вариантов и-РНК.

И-РНК переписывает информацию о структуре белка в процессе транскрипции с гена. Определение разнообразия возможных и-РНК (128) могло образоваться на основе такого же разнообразия генов.

Следовательно, графически можно изобразить 128 вариантов генов, содержащих информацию о данной молекуле белка.

Один из вариантов следующий:

и-РНК

ГУУАААЦЦУУЦУ

Ген ДНК 
ЦААТТТГГААГА
ГТТАААЦЦТТЦТ

Задание 1. Изобразить фрагмент молекулы ДНК. На одноцепочных участках ДНК, как на матрицах, синтезировать, используя правило комплементарности вторую цепь. Сделать вывод об идентичности вновь синтезированных фрагментов ДНК с исходным фрагментом.

Пример: Фрагмент молекулы ДНК

        
     А Г А Ц Т Г А Ц А

  
      !  !  !   !  !  !  !   !   !    


    Т Ц Т Г А Ц Т Г Т

Моделирование синтеза ДНК: 


         А Г А Ц Т Г А Ц Т  - старая цепь


         !!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!


         Т Ц Т Г А Ц Т Г А  - новая цепь



         А Г А Ц Т Г А Ц Т  - новая цепь


         !!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!

Задание 2. Моделирование синтеза РНК

На одноцепочном участке молекулы ДНК, как на матрице, синтезировать фрагмент молекулы РНК.

Пример:   А Г А Ц Т Г А Ц А – участок молекулы ДНК


        !!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!!


        У Ц У Г А Ц У Г У – фрагмент молекулы РНК

Задание 3. Моделирование синтеза белка.

Изобразить фрагмент молекулы и-РНК. На нем, как на матрице, пользуясь таблицей генетического кода, синтезировать фрагмент полипептида.

Задание 4.
а) На приведенной цепочке ДНК образуйте комплементарную цепочку ДНК с обозначением водородных связей:     

б) На участке цели ДНК синтезируйте - и-РНК.

в) На и-РНК (м-РНК) определите последовательность включения аминокислот в молекулу полипептидной цепи белка.

Задание 5. В соответствии с последовательностью аминокислот в полипептиде определите состав кодонов в и-РНК, состав триплетов на участке ДНК (гене).

Полипептид                  

и-РНК

ДНК

Задание 6. На основании антикодонов т-РНК, определите кодоны и-РНК и транспорт соответствующих аминокислот.

Кодоны и-РНК

Антикодоны т-РНК 

Полипептид

Контрольные вопросы:

1. Химический состав и структура ДНК.

2. Синтез ДНК.

3. Химический состав, структура и синтез РНК. Типы РНК.

4. Генетический код и его свойства.

5. Синтез белка в клетке: а) транскрипция; б) процессинг; (процесс созревания. 

и-РНК); в) трансляция.

6. Ген, строение, свойства, регуляция генной активности.

Внеаудиторная работа:

Выпишите основные термины и дайте их краткое пояснение

	Термин
	Пояснение

	
	


ТЕМА 8. ГЕНЕТИЧЕСКАЯ СТРУКТУРА И

НАСЛЕДОВАНИЕ В ПОПУЛЯЦИЯХ

Занятие 1. Применение закона Харди – Вайнберга. Инбридинг, методы оценки по Шапоружу и Райту. 

Литература: 1,3,4.

Вид занятия: лабораторное 

Время: 2 часа.

Цель занятия: приобрести навыки по анализу генетической структуры популяции. Научиться определять частоты аллелей, генотипов и фенотипов в популяции. Научиться определять и рассчитывать коэффициенты разных степеней инбридинга в животноводстве.
Материальное обеспечение: таблицы, практикум, индивидуальные задания.    

Содержание и методика проведения занятия

Харди и Вайнберг провели математический анализ распределения аллелей в свободно размножающейся популяции и установили, что такая популяция находится в состоянии равновесия, т.е. из поколения в поколение не изменяется, и в ней сохраняется определенное соотношение генотипов, определяемое формулой.

p2AA+2pqAa+q2aa=1; где

рА - концентрация или частота в популяции гамет с геном - А

qa - концентрация в популяции гамет с геном - а.

Так как каждая гамета самца или самки несет ген «А» или ген «а», то рA+qa=l.

p2- выражает частоту гомозигот АА;

q2- частоту гомозигот аа;

2pq-частоту гетерозигот - Аа.

Используя приведенную выше формулу, можно вычислить частоты аллелей и генотипов в тех случаях, когда доминантные гомозиготы (АА) фенотипически неотличимы от гетерозигот (Аа). С этой целью определяют процент гомозиготных по рецессивному признаку особей - q2, например, их оказалось 16%, после приведения к единице - 0,16. Если q2=0,16, то можно определить q - частоту рецессивного гена - a. qa =
[image: image3.wmf]16

,

0

=0,4. Отсюда рА=1-0,4=0,6.

На основании полученной концентрации генов определяем структуру популяции, которая равна 0,36АА + 0,48Аа + 0,16аа = 1 (р2 = 0,62; 2pq = 2 х 0,6 х 0,4; q2 = 0,42), а в процентах: 36%AA + 48%Aa + l6%aa = 100.

Определяем в популяции частоты доминантного (р) и рецессивного (q) гена. 

р = 0,36 + 0,24 = 0,6

q = 0,24 + 0,16 = 0,4

Частоты аллелей остались прежними (p = 0,6; q = 0,4) и соотношение генотипов следующего поколения останется неизменным.

Далее рассмотрим, что произойдет с этой популяцией при отборе:

0,36АА + 0,48Аа + 0,16аа = 1

Бракуем особей с рецессивным признаком (0,16). Концентрация (частота) генов изменится:
р = 0,36 +0,24 = 0,6         q = 0,24       р + q = 0,6+0,24 = 0,84

Приводим концентрацию генов к единице:

0,6 : 0.84 = 0,714        0,24 : 0.84 = 0,286

Получаем следующую структуру популяции:

0,51AA + 0,408Aa +0,081aa = l
Частота доминантного аллеля в ней будет 0,714, рецессивного 0,286, то есть структура популяции восстановится, если дальше не будем проводить отбора.

Скрещивание, восстанавливающее структуру популяции в соответствии с формулой Харди Вайнберга, называется стабилизирующим. Данная закономерность зафиксирована в законе Пирсона: при переходе популяции в состояние панмиксии генетическая структура стабилизируется при новых частотах аллелей и генотипов.

Задание 1. Рассчитать структуру свободно размножающейся популяции при условии полного доминирования признака.

р2AA + 2pqAa +q2aa = l
Условие задачи:

q2 =

q  =

р = 1 – q=
Задание 2. Установить, находится ли генетическая структура популяции в равновесном состоянии.

Самостоятельная работа в аудитории (индивидуальные задания)
Контрольные вопросы

1. Дайте понятия: инбридинг, аутбридинг, инбредная депрессия.

2. Какие степени подбора родственных пар применяются в животноводстве и их терминология?
3. Объясните причины проявления инбредной депрессии при родственных спариваниях животных.
4.  Для каких целей используется инбридинг в животноводстве?

5. Влияние инбридинга на генетическую структуру популяций.

6.  Гетерозис и теории его объяснения. 

7. Применение инбридинга и гетерозиса в животноводстве.
8.  Понятие о популяции и чистой линии.

9. Различия в эффективности отбора в популяциях и чистых линиях и их причина.

10. Генетические параметры, характеризующие популяцию.

11. Генетическая структура свободно размножающейся популяции. Закон Харди-Вайнберга.
12. Закон стабилизирующего скрещивания Пирсона.

ТЕМА 8: ИЗМЕНЧИВОСТЬ И МЕТОДЫ ЕЕ 

ИЗУЧЕНИЯ

Занятие 1. Составление вариационного ряда и вычисление его параметров

Литература: 1,3,4.

Вид занятия: лабораторное 

Время: 2 часа.

Цель занятия: получить практические навыки составления вариационного ряда и определения основных его показателей: Х - средней арифметической; σ (сигма) - среднего квадратического отклонения; Cv - коэффициента вариации; mx-ошибки средней арифметической, tx - критерия достоверности средней арифметической; td - критерия достоверности разности средних.
Материальное обеспечение: данные зоотехнического учета, взятые из ГПК, вычислительная техника.

Содержание и методика проведения занятия

Задание 1. По данным выборочной совокупности (выборки) составить вариационный ряд и вычислить его параметры. Сделать анализ полученных результатов.
Изучаемый признак:

Ход работы.

1. В выборочной совокупности находим максимальное и минимальное значение признака:

Мах =


Min =

2. Определяет размах варьирования признака (Lim)

Lim = Max – Min =

3. Определяем число и величину классов. Число классов (1) зависит от объема выборки. При выполнении данной работы удобно иметь от 6 до 15 классов. Конкретное число классов выбирается таким образом, чтобы при делении на него величина класса было цельное число. Величину класса рассчитываем по формуле:

k=
[image: image4.wmf]1

Lim

=

4. В статистический комплекс проставляем границы классов (табл. 1). В каждом классе имеется максимальная и минимальная граница. Вначале находим минимальные границы всех классов. Для этого записываем в первый класс минимальное значение признака, которое и будет являться началом первого класса. Начало второго – величина равная началу первого, увеличения на величину класса (k); начало третьего – величина, равная началу второго класса, увеличенная на классный промежуток и т. д.

В качестве второй максимальной границы первого класса ставят величину, равную началу второго класса, за вечером из нее единицы измерения данного класса. Вычитают единицу, если это целое число; 0,1 – если величина признака имеет десятичные и 0,01 – если имеет сотые значения. Максимум второго класса равен максимальному значению первого класса, увеличенному на величину класса (k) и т. д.

Таблица 1. Статистический комплекс вариационного ряда

	Классы
	P
	a
	Pa
	Pa2

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	
	
	
	

	
	N=
	
	Σ Pa=
	Σ Pa2=


5. Делаем разноску вариант по классам по принципу «конверта» и записывает частоту встречаемости величины признака (P) в каждом классе.

6. После того как определены границы и ряд частот (P), производим выделение класса, серединой которого будет значение условной средней (А).


7. Рекомендуется в качестве условного среднего класса брать тот класс, который занимает центральное место и имеет большее число наблюдений. Отделяем его от остальных линиями и принимаем его за нулевой, от которого по порядку нумеруем остальные классы. Это и будет выражать условное отклонение (а) каждого класса от нулевого в сторону уменьшения признака (в нашем примере от нулевого класса вверх); условное отклонение (а) для каждого класса будет иметь знак «минус», а в сторону увеличения признака (вниз от нулевого класса) условное отклонение будет со знаком «плюс». 


8. Вычисляем для каждого класса произведение Pa и записываем в четвертом столбике таблицы 1, а также сумму этого произведения ΣPa2 с учетом знака. 


9. Дополняем таблицу введением столбца, в котором проставлены для каждого класса значения Pa2 и ΣPa2 (в квадрат возводим только значение (а)). 


10. Вычисляем условную среднюю (А).
А=
[image: image5.wmf]2
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min0,max0 –минимальное и максимальное значение нулевого класса. Вычислить среднюю арифметическую: 
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12. Вычисляем среднее квадратическое отклонение:
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 EMBED Equation.3  [image: image9.wmf]
13. Вычисляем коэффициент изменчивости:



Cv=  
[image: image10.wmf]=
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14. Находим ошибку средней арифметической:
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15. Вычисляем критерий достоверности для средней арифметической:



  tx=
[image: image12.wmf]=
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16. Определяем критерий достоверности для разных двух средних арифметических:



td = 
[image: image13.wmf]2
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 EMBED Equation.3  [image: image14.wmf]

 EMBED Equation.3  [image: image15.wmf]



Примечание: показатели Х2 и m2 берутся из задания.

17. Рассчитанный критерий достоверности сравниваем с табличными данными, учитывая число степеней свободы 
[image: image16.wmf]n

, где 
[image: image17.wmf]n

=N-1 (приложение 1). Если td расчетное превосходит td табличное, значит различия между сравниваемыми группами животных по изучаемому признаку достоверны и закономерны. Помимо этого, превосходство tx расчетного над табличным показателем свидетельствует о том, что средняя арифметическая выборочной совокупности достоверно отражает средний показатель генеральной. Различают три порога достоверности или уровня вероятности: P=0,95; P=0,99; P= 0,999, или в литературе иногда выражают показателем ошибочности полученных данных P=0,05; P=0,01; P=0,001.

18. Выводы:

1) Существуют ли различия по изучаемому признаку (указать по какому признаку) между средними арифметическими двух групп животных и насколько одна группа превосходит другую; 

2) Указать уровень достоверности межгрупповых различий;

3) Охарактеризовать уровень изменчивости признака.

Занятие 2. Вычисление связи между признаками с помощью коэффициента корреляции и регрессии

Цель занятия: получить практические навыки по вычислению коэффициентов корреляции и регрессии.

Материалы и оборудование: Данные зоотехнического учета, вычислительная техника, линейки.

Содержание и методика проведения занятия

Задание 4. По данным выборочной совокупности (выборки) провести вычисления коэффициентов корреляции и регрессии и сделать анализ полученных результатов.

Изучаемый признак:

Ход работы.

1. Находим лимиты отдельно по каждому признаку:

Maxx =              Minx =          Limx = Maxx - Minx=

Maxy =              Miny =         Limy = Maxy - Miny=

2. Определяем величину класса (k) и находим границы классов:

kx = Limx : 
[image: image18.wmf]l

=  
   

ky = Limy : 
[image: image19.wmf]l

=

Желательное количество классов (
[image: image20.wmf]l

= 6...15) 

Таблица 1. Корреляционная решетка
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3. В статистический комплекс (таблица 4) проставьте границы классов в обоих вариационных рядах для х и у. Началом первого класса служит минимальное значение признака, началом второго - величина, равная началу первого, увеличенная на величину класса, началом третьего - величина, равная началу второго класса, увеличенная на величину класса и т.д.

В качестве второй границы первого класса ставят величину, равную началу второго класса за вычетом из нее единицы измерения данного признака. Максимум второго класса равен значению максимума первого класса, увеличенному на величину класса и т.д.

4. Делаем разноску исходных данных в классы по принципу “конверта” с учетом показателей “X” и “Y” одновременно.

5. Находим нулевые классы “аx” и “аy”   (ими является тот класс, в котором встречается наибольшее число вариант; если таковых два и более, то берется тот, который ближе к середине статистического комплекса). 

6. Находим “аx” и “аy” - классное отклонение для показателя “X” и “Y “.

7. Вычислить Pxax, 
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8. Вычисляем Pyay, 
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 EMBED Equation.3  [image: image34.wmf] 
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9. Вычисляем 
[image: image36.wmf]å

Paxay . Эта сумма получается путем умножения каждого значения частот “p” по клеточкам решетки на условное отклонения “аx” и “ay”. Для этого по каждому признаку выделяют нулевые классы. Эти классы отделяют жирными чертами, в решетке образуется фигура “креста”. В результате корреляционная решетка разбивается на 4 квадрата. В каждом из них количество вариант в каждой клетке квадрата умножаем на соответствующие ему отклонения по первому и второму признаку. В первом и четвертом квадратах эти величины будут положительными, а во втором и третьем – отрицательными. Затем находим общую величину (
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Paxay ) для всех четырех квадратов.
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10. Находим r:
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где:
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11. Вычисляем ошибку коэффициента корреляции:
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12. Вычисляем критерий достоверности коэффициента корреляции: 
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Если tr больше mr в три раза, то это свидетельствует о достоверности коэффициента корреляции.

13. Определяем коэффициенты регрессии:
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где:  
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14. Выводы:
1)  Охарактеризовать направление и тесноту взаимосвязи между изучаемыми признаками (указать у какой группы животных).

2)  Указать достоверности коэффициента корреляции.

3)  Дать анализ коэффициента регрессии.

Приложение 1. Величина критерия достоверности (t) при трех уровнях вероятности (P) и при 
[image: image48.wmf]n

(число степеней свободы) от 1 до 120 и более (по Стьюденту)

	Чичло степеней свободы (
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)
	Уровень вероятности
	Число степеней свободы (
[image: image50.wmf]n

)
	Уровень 

вероятности

	
	0,95
	0,99
	0,999
	
	0,95
	0,99
	0,999

	1
	12,71
	63,66
	637
	18
	2,10
	2,88
	3,92

	2
	4,30
	9,92
	31,60
	19
	2,09
	2,86
	3,88

	3
	3,18
	5,48
	12,94
	20
	2,09
	2,85
	3,85

	4
	2,78
	4,60
	8,61
	21
	2,08
	2,83
	3,82

	5
	2,57
	4,03
	6,86
	22
	2,07
	2,82
	3,79

	6
	2,45
	3,71
	5,96
	23
	2,07
	2,81
	3,77

	7
	2,37
	3,50
	5,41
	24
	2,06
	2,80
	3,75

	8
	2,31
	3,36
	5,04
	25
	2,06
	2,79
	3,73

	9
	2,26
	3,25
	4,78
	26
	2,06
	2,78
	3,71

	10
	2,23
	3,17
	4,59
	27
	2,05
	2,77
	3,69

	11
	2,20
	3,11
	4,44
	28
	2,05
	2,76
	3,67

	12
	2,18
	3,06
	4,32
	30
	2,04
	2,75
	3,65

	13
	2,16
	3,01
	4,22
	35-39
	2,03
	2,72
	3,59

	14
	2,15
	2,98
	4,14
	40-44
	2,02
	2,70
	3,55

	15
	2,13
	2,95
	4,07
	45-60
	2,01
	2,66
	3,50

	16
	2,12
	2,92
	4,02
	70-100
	1,98
	2,63
	3,39

	17
	2,11
	2,90
	3,97
	120 и более
	1,96
	2,58
	3,29
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