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 شلتوکی ملیحه
 تحقیقات کارشناس

 های روغنی، شرکت توسعه کشت دانهکاربردی و تولید بذرتحقیقات مرکز  

 (بخش دوم( )کمی صفات مکان)  QTL تحلیل و تجزیه

Quantitative trait locus (QTL) analysis 
 

 هاشرایط و محدودیت

 هاکننده صفات هدف و موقعیت ژنوم آنهای کنترلتعداد ژن -

 ژنتیکیهای ثیرات ژنتیکی و وجود برهمکنشأپراکندگی ت -

 های ناپیوسته در نقشه پیوستگی جمعیتتعداد ژن -

 نوع و سایز نقشه پیوستگی جمعیت -

 تراکم و پوشش مارکرها در نقشه پیوستگی -

 QTLبرداری های آماری مورداستفاده برای نقشهروش -

 یبزرگ اریبس یهابه اندازه نمونه QTLعنوان مثال، مطالعات . بهستین تیبدون محدودنیز  QTL لیو تحل هیها، تجزمانند اکثر روش

 یحاو والدین نیاست ا دیکنند. از آنجا که بع میترسرا  شودیافت می هیاول نیوالد در بینرا که  ییهاتفاوت دتوانیدارد و فقط م اجیاحت

 یها کشف نشده باقاز مکان یکند، برخیکمک م یعیطب یهاتیدر جمع رییدر هر مکان باشند که به تغ با اثر زیادجداکننده  یهاآلل

 هایتی، ممکن است مربوط به جمعهای اصلاح شدهلایندر  ژهیوشوند، بهیکه از هم جدا م یخاص یها، آللنیبر امانند. علاوهیم

 یهاژن یی. تعداد دفعات شناسامکان ژنی به جای یک آلل خاص است ییاز مطالعات شناسا یاری، هدف بسنید. بنابراننباش یعیطب

منفرد  یهاکه در آن ژنی وجود دارد از صفات کم ی اندکیهااندک است. درواقع، نمونه QTL یبردارپس از مطالعه نقشه ناپیوسته

 یهااز نقشه یاریاست که بس نیا آن لیاز دلا یکی .قرار گرفته است یها مورد بررسآن یمولکول یبوده و مبنا یااثرات عمده یدارا

QTL مورگانیسانت 20احتمالاً که از ژنوم  یمناطقرای ب (cMطول دارند )، ایچندگانه یهامکان یمناطق اغلب حاو نیو ا باشدمی 

 نیازمندگذارند، یم ریتأث یکم یژگیو کیکه بر  یواقع یهامکان یی، شناسانیا برگذارند. علاوهیم ریتأث صفت یکسانیهستند که بر 

غالباً، شود. که با جایگزینی ژنی مشخص دنبال می( 2006و همکاران ،  یاست ) کل یتیموقع نگیمانند کلون ییهاکیاستفاده از تکن

 ای کیمعکوس کلاس کیبا استفاده از ژنتدرنظر گرفته شده از قبل  یهاژن ییبا شناسا QTLدر  یفرد یهاژن ییشناسا یتلاش برا

در دسترس ی خاص یهاسمیارگان یحذف( برا یبردارکمبود )نقشه یبردارمانند نقشه یگرید یهاکیشود. تکنیانجام م کیوانفورماتیب

های های پیشنهادی برای بهینه کردن طرحبرداری ترتیبی روشنالیز پروژنی، ژنوتایپ انتخابی، ادغام نمونه و نمونهآهستند. تکرار 

 برند.را بالا می QTLزمایشی هستند که قدرت تشخیص آ
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 QTL برداریآینده نقشه

ی کاربرد فرضیه اصلی بنا شده است: کشف مکان ژنی با تفکیک صفات به کمک بر پایه QTLبرداری دگرگونی جدید در نقشه

 ایژن خاص  کیاز  RNAمانند مقدار رونوشت  ییهاپیبه فنوت موجودکل  پیتواند از فنوتیصفت م کی فیتعر حال،نشانگرها. بااین

هستند.  کیژنیها پلپیفنوت نیا رایکند، زیکار م هانهیزم نیدر ا QTL یبردار. نقشهفراتر رود شده از ژن خاص دیتول نیپروتئ زانیم

 یسیرونو یشود، بلکه توسط فاکتورهایمانند پروموتور کنترل م سیس تنظیمی یهایرونوشت نه تنها توسط توال یعنوان مثال، فراوانبه

و  هیتجز یبرا یاها( قدم محدودکننده پی)ژنوت ی متراکم، در دسترس بودن نشانگرهایخیازنظر تار .کنترل استتنظیمی ترانس نیز قابل

در  ماندهیباق یهاتی، محدودنی. بنابرااندکردهآغاز  وانع رام نیغلبه بر ا بالاتوان  هایتکنولوژیحال، نیبوده است. باا QTL لیتحل

 پیعنوان فنوتبه کیو پروتئوم یژنوم یهاوجود دارد، اگرچه استفاده از داده یپیطور عمده در سطح فنوتاکنون به QTLل یو تحل هیتجز

درحال به  یکیژنت قاتیدر تحق یاندهیطور فزا( بهGWAS) گسترده ارتباط ژنومیمطالعات  کند.حل می یچالش را تا حد نیا

است که  ی پیوستههااز ژن یاریبس یحاو QTLکه  یهستند. درحال QTL یبردارنقشه یبرا یمکمل عال که یک، کارگیری است

محدود به  GWASکند. اگرچه یم دیرا تول ی غیرپیوستهدهاینوکلئوت یحتیا  هااز ژن یاریبس GWASها دشوار است، آن یجداساز

کمک کند:  یینها نتیجهبهره را ببرد و به  نیشتریتواند از هر دو روش بیدو روش م نیا بیاست، اما ترک یبا منابع ژنوم ییهاسمیارگان

 QTLمختلف  یهایها و فناورکیتکن بیدرواقع، ترکموردنظر مرتبط هستند.  پیکه به فنوت ی تکیدهایتنوکلئو یحت ایها ژن

 یهاها دارند. دادهژنو توصیف  یسازدر کلون یاست و نقش مهم یو غن یطولان یاسابقه یدارا QTLمطالعات  ویدبخش است.ن

 آزمایشگاهی حاصل از مطالعات یها. دادهابدیاست، گسترش  ریپذامکان زیکه متاآنال ییتا جا دیمدل با یهاسمیموجود در مورد ارگان

QTL در  یمولکول یاز نشانگرها یادی، که در آن تعداد زتیجمع کی، مانند ژنومگریدمطالعات  یو آگاه تیهدا یتوانند برایم زین

د. ن، استفاده شورندیگیمورداستفاده قرار م یطیمح ستیصفات مهم ز یدارا یهاژن جهیاهداف انتخاب و در نت ییشناسا یتلاش برا

 ریتأث یو چگونگ ی، که در آن هدف مشخص کردن تنوع آللکمک کند کاربردی کیژنومبه  توانندیم QTL، مطالعات نیبراعلاوه

 لیو تحل هیدشوار است، تجز پیو فنوت پیژنوت نینقشه بخواندن ، اگرچه نیو عملکرد کل موجودات زنده است. بنابراپیکره آن بر 

QTL دهندیادامه م یدیمرتبط به ارائه نقاط برجسته کل یهایو انواع نوآور. 
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