Gekoppelte Vererbung:
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Beobachtung:

Kreuzt man zwei zweifach homozygote Tiere von denen eins den Genotyp b,b,vg,vg und eines den Genotyp +,+,+,+ besitzt, so erhält man eine uniforme F1 die phänotypisch die Wildform aufweist. Kreuzt man diese F1 mit dem reinerbig rezessiven Typ, dann erhält man nur die Doppelmutante (b,vg) den Doppelwildtyp und zwei Arten von Monomutanten (,,+,vg“) und (,,b,+“). Dabei entstehen die Monomutanten nur mit einer Wahrscheinlichkeit von je 9,25% wogegen die beiden anderen Typen mit einer Wahrscheinlichkeit von 40,75% entstehen.

Deutung:

Lässt man die Monomutanten außer Acht so liegt die Vermutung nahe, dass die Genloci der Merkmale black und vestigial auf einem gemeinsamen Chromosom liegen, was erklären würde weshalb die Anlagen nicht frei kombiniert wurden.

Um die Monomutanten zu erklären haben wir die Hypothese aufgestellt, dass die beiden Informationen durch crossing over voneinander getrennt werden. Damit würde 9,25% die Wahrscheinlichkeit für einen Bruch zwischen den Allelen bezeichnen.

 Um unsere Hypothese zu bestätigen haben wir ein drittes Merkmal dessen Genlocus auf demselben Chromosom wie b bzw. vg liegt in die Kreuzung mit einbezogen (p = purple). Mit diesem Merkmal wollen wir die Kreuzung wiederholen wobei wir einmal das Merkmal vg durch das Merkmal p und einmal das Merkmal b durch das Merkmal p ersetzten. Sollte unsere Hypothese sich als richtig herausstellen dann müssten wiederum die Doppelmutanten mit erhöhter Wahrscheinlichkeit auftreten aber die Monomutanten müssten mit einer anderen Wahrscheinlichkeit auftreten, da der Genlocus für das Merkmal p eine andere Position als die Genloci für die Merkmale b und vg einnimmt. Dadurch würde ein crossing over welches die beiden Merkmale die wir betrachten trennt mit einer anderen Wahrscheinlichkeit auftreten.    

