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 شلتوکی ملیحه
 تحقیقات کارشناس

 های روغنی، شرکت توسعه کشت دانهتحقیقات کاربردی و تولید بذرمرکز  

 (سوم )قسمتجنس براسیکا و کاربرد آن در  QTLمروری بر نقشه برداری 

A review on QTL mapping and its applications in Brassica (part three) 

QTL شامل تعداد بسیار زیادی ژن است که همه یا بعضی  معمولاً گذارد وثیر میأشود که روی صفت کمی تبه قسمتی از ژنوم گفته می

ست. در این هادر جمعیتها این ویژگیبرداری صفات کمی روشی استاندارد برای بیان شود. نقشهها به صفت کمی مربوط میاز آن

ها و میزان اثر هر یک آن، نوع عمل QTLدرنهایت تعداد و  شودزمان صفت کمی و نشانگرهای مولکولی بررسی میروش تفرق هم

توان از نتایج آن در گزینش به کمک نشانگر استفاده کرد. نشانگرهای گردد و میها روی ژنوم شناسایی میبرآورد شده و مکان آن

ی یابریزماهواره به علت اختصاصی بودن، ماهیت همبارز، داشتن چند شکلی بالا و مکان ژنومی مشخص، نشانگرهای مناسبی برای مکان

کننده صفات کمی هستند. در گیاهان خانواده چلیپائیان استفاده از این نشانگرها گسترش زیادی پیدا کرده است. مطالعات های کنترلژن

های ژنتیکی های بزرگ است. اهداف اصلاحی از تهیه نقشهپلاسمگسترده ژنومی روشی مناسب برای شناسایی صفات نشانگر در ژرم

( مطالعه ژنتیک صفات 3ها های مقاومت به بیماری( تعیین ژن2( استفاده در اصلاح از طریق هیبرید 1عبارتنداز  های براسیکادر گونه

کننده صفات مورفولوژیک و مرتبط با عملکرد دانه )فتحی و همکاران، های کنترلQTL( تعیین 4کننده کیفیت دانه و کنجاله کنترل

که  یویژه برای انتخاب در شرایطبه ،تواند در استراتژی بهنژادی برای تحمل تنشها میتنشهای مرتبط با QTL یابیمکان .(1391

های صفات مرتبط با خشکی در QTLدر بررسی (. 1391فتحی و همکاران )گیرد میپذیری پایین است مورد استفاده قرار وراثت معمولاً

برای صفات عملکرد، وزن هزار دانه، طول خورجین، تعداد دانه در خورجین و طول نوک خورجین صرفاً در شرایط  QTL یازده کلزا

 و 13.1490O حد فاصل دو نشانگر a1DY کننده عملکرد روی گروه پیوستگیکنترل QTL. یک گزارش شده استخشکی 

 10281CBچنین عنوان مکان ژنی تحمل خشکی درنظر گرفته شود. از تواند بهفقط در شرایط خشکی آشکار شد که میQTLی های

ابزاری  ،های مرتبطای بین گیاهان مدل مانند آرابیدوپسیس و گونههای مقایسهنقشه .توان در گزینش به کمک نشانگر استفاده نمودمی

 QTL qFT10-4تحت  BnFLC10ژن کاندید  (2007)عنوان مثال لانگ و همکارانباشد. بههای کاندید میقدرتمند برای شناسایی ژن

 ای شناسایی کردند.برداری مقایسهکننده تفاوت کلزا زمستانه و بهاره را براساس آنالیز نقشهکنترل ،را به دست آوردند و این ژن کلیدی

ای معرفی هQTLشوند. کنترل میهای چندگانه ای هستند که با ژنعملکرد دانه و صفات مرتبط با عملکرد دانه صفات کمی پیچیده

های مختلف ژنتیکی جمعیت نقشه(. از آن جایی که 2008قرار دارند )مکافری و همکاران،  C6و  A10,C3شده برای این صفات در 

در  QTLهای مختلف نیز متفاوت است. بنابراین شناسایی شناسایی شده در جمعیت QTLهای برای کلزا متفاوت است، تعداد لوکوس

چهار عدد برای محتوای برای کیفیت روغن،  QTL 63تا  3های مختلف ضروری است. براساس مطالعات دو دهه گذشته بین یتجمع

(. در 2017اسید در کلزا شناسایی شده است )چن و همکاران، عدد برای محتوای پروتئین و دو عدد برای محتوای اولئیک دو روغن،

(. چنگ 2016روز تا گلدهی شناسایی شد) لیو همکاران صفت اصلی برای  QTL چهارلاین دابل هاپلوئید  217ای دیگر بر روی مطالعه

پنج عدد برای چهار اسیدچرب،  QTL ششبین دو تا  (2016)برای وزن بذر معرفی کردند. ته و مولر  QTL چهار( نیز 2016و همکاران)
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عدد برای محتوای فیتواسترول سه عدد برای وزن بذر و بین یک تا شش محتوای پروتئین،  عدد برای برای محتوای روغن، چهار

 QTL چهارتا  ی محلی در ایران بین سهدر یک بررسی بر روی کولتیوارهای سازگار شده (2018)گزارش کردند. فتاحی و همکاران 

های شناسایی شده برای صفات ژنومی برای برخی از آلل که برای عملکرد بذر، وزن بذر، محتوای روغن و پروتئین شناسایی کردند

نیز با استفاده از دو جمعیت مضاعف  (2009)تواند مناسب باشد. شی و همکاران بهبود آن صفات در کولتیوارهای محلی در ایران می

ردند. روت و همکاران برای عملکرد و هشت صفت مرتبط با عملکرد را در ده محیط شناسایی ک QTL 785تعداد  f2هاپلوئید و 

اصلی روغن همبستگی داشت که با لوکوس  QTLها با های کلزا شناسایی کردند که دو عدد آندر جمعیت C-QTLنه  (2018)

لوکوس مهمی که منجر به تنوع محتوای در مطالعه مذکور پوشانی داشت. نیز هم B07و  A08اسید بر روی گروه لینکاژی اروسیک

تواند مورد استفاده اسید بالا و صفر میهای اصلاحی برای افزایش محتوای روغن با پیشینه اروسیککه در برنامه .یافت شد گردیدروغن 

در  یاساس و هیاول یها( از گامGene mappingها )محل آن نییتعو ( Gene taggingها )شانمند کردن ژنقرار بگیرد. در آخر اینکه ن

 شود.های ژنتیکی سرعت بخشیدن به انتخاب و پیشرفتتواند سبب میها کاهش هزینهبر که علاوه نباتات استاصلاح
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