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خلاصه
 آناليز پيشين در زمينه مكان‌يابي QTL هاي زمان گلدهي، حضور QTL هايي را روي كروموزوم‌هاي O2 ، O3 ،O5 و O9 در B. oleracea نشان داده بود. آناليز جديدي كه با كمك نرم‌افزار QTL Cartographer (ver 2.5) و به روش مكان‌يابي فاصله‌اي مركب(composite interval mapping) بر روي داده‌هاي مولكولي مربوط به جمعيت در حال تفرق از لاينهاي دابل هاپلوئيد حاصل از والدين A12 و GD و با در اختيار داشتن ركوردهاي فنوتيپي زمان گلدهي در سالهاي 1994 و 1996 انجام پذيرفت، حاكي از حضور QTL هاي معني‌دار در هماهنگي با مكانهاي ژني شناخته شده با تحقيقات گذشته بود. مكانهاي ژني تحقيق شده در اين مطالعه به دليل مطابقت با مكان ژني مهمترين ژنهاي كانديدا براي زمان گلدهي (از جمله ژنهاي CONSTANS، FLC، FY، etc.) دريچه‌اي بسوي تحقيق بيشتر بر روي اثرات هر يك از ژنهاي نامبرده و يافتن SNP هاي احتمالي دخيل در تنوع زمان گلدهي باز كرده است.
Summary

Previous analysis of DH lines revealed the main flowering time QTL on chromosomes O2, O3, O5 and O9 in Brassica oleracea. Our revision of the existing data from analysis of trials performed in 1994 and 1996 at Birmingham University (details in the main text) using the Composite Interval Mapping method with “QTL Cartographer-Ver.2.5” revealed consistent locations for the QTLs on the aforementioned chromosomes, more or less in the same positions as the previous investigations. These detected loci are consistent with co-location of FT-QTL and some important genes involved in flowering time in B. oleracea including the gene CONSTANS.
مقدمه

بسياري از خصوصيات زراعي مهم بصورت كمي توارث مي يابند و از اينرو مطالعه آنها بر خلاف صفات كيفي و اغلب مونوژنيك بسادگي صورت نمي‌پذيرد. كارآمدترين روش‌ها جهت مكان‌يابي و آناليز مكانهاي ژني كنترل كننده صفات كمي (QTLs) بر پايه تهيه نقشه‌هاي پيوستگي ژنتيكي، مركب از مجموعه بزرگي از ماركرهاي DNA از جمله RFLP ، SSR ، AFLP و غيره است. 

مطالعه بسياري از QTLهاي مهم نظير QTL زمان گلدهي با بهره‌گيري از نقشه لينكاژي ماركرهاي پيوسته در يك جمعيت در حال تفرق نظير ژنوتيپهاي هموزيگوس متنوع در جمعيت لاينهاي دابل هاپلوئيد امكان‌پذير مي‌گردد. با دنبال كردن ماركرهاي پراكنده شده در ژنوم و يافتن هماهنگي آنها با تنوع صفت كمي در جمعيت مورد بررسي مي‌توان به QTL هاي متعدد درگير در كنترل صفت مورد نظر دست يافت اگر چه كه دقت اين مكان‌يابي نسبتاً كم و دست‌يافتن به ژنهاي واقعي دخالت كننده از روي مكان QTLها مشكل خواهد بود.
نتایج و بحث 
در اين تحقيق ضمن بهره‌گيري از شيوه كارآمد Composite interval Mapping در جمعيت تفرق يافته دابل هاپلوئيد شامل 97 و 106 لاين آزمايش شده به ترتيب در سالهاي 96-1994 حاصل از آميزش والدين فاصله‌دار از نظر زمان گلدهي يعني A12DHd (لاين زودگلده برگرفته از واريته alboglabra) و GDDH33 (لاين ديرگلده برگرفته از واريته italica) در B. oleracea و با بهره‌گيري از نرم افزار كارآمد cartographer QTL  (Wang et al.2005) تعدادي مكان ژني صفت كمي براي زمان گلدهي در گونه B. oleracea بدست آمد. تصوير زير (شكل1) مهمترين مكانهاي QTL شناسايي شده را در مقايسه با مكانهاي QTL قبلاً شناخته شده آورده است. اين مقايسه مفصلاًً در اين مقاله بررسي خواهد شد.
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جداول 1 و 2 خلاصه نتايج اين آناليز را به تفكيك سالهاي آزمايشي آورده است. QTLهاي معني‌داري براي زمان گلدهي بر روي كروموزومهاي O9 و O5 ، O3 ، O2 شناسايي گرديدند. بعلاوه اثرات مطلق و متقابل با کمک داده های میانگین (تجمیع و تفاضل) محاسبه گردیدند.  
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در اين مختصر نکات ذیل قابل تامل است: 

الف) نتايج مشابه در چند تحقيق مستقل:

آنچه در تحقيق اخير بدست آمده با مطالعات قبلي توسط Bohuon et al.(1998) و Rae et al. (1999) در بسياري از موارد مطابقت نشان ميدهد. اين سازگاري نتايج حاكي از واقعي بودن حضور نواحي كنترل كننده كروموزومي مطابق آنچه در اينجا بدست آمده است، دارد. 

تفاوت هاي جزئي در نتايج مي تواند بدليل استفاده از لاينهاي غيرمشابه، شرايط محيطي متفاوت در آزمايشات و تفاوت در نحوه آناليز داده‌ها باشد كه خصوصاً‌ در رابطه با مكانهاي شناسايي شده بر O2 ظهور يافته است.

ب) تطابق QTLهاي زمان گلدهي با ژنهاي كانديداي گلدهي:

يافته جالب در اين تحقيق دلالت بر مطابقت شديد مكاني ميان QTLهاي يافته شده با نواحي همولوگي و هم‌ساختمان ژنومي در ژنوم اجدادي و مدل  Arabidopsis با B. oleracea دارد. مشابهت نواحي شناخته شده روي كروموزوم هاي O2، O3، O9 (ونه در O5) با قسمت بالايي كروموزوم 5 در Arabidopsis كه مطالعات گذشته حضور QTLهاي زمان گلدهي را خصوصاً بر بالاي كروموزوم 5 گزارش كرده است و نيز حضور ژنهاي كليدي حاضر در فرايند پيچيده گلدهي از جمله CO ،  FY،  FLC ، TFL و . . . ضرورت پيگيري و آناليز توالي هر يك ژنهاي نام برده را به عنوان مهمترين كانديداهاي تنوع در زمان گلدهي و بعنوان نماينده واقعي QTL هاي شناسايي شده گوشزد كرد. آنچه در اين مجموعه خلاصه شده است پنجره‌اي جهت تحقيق بيشتر بر روي مهمترين توالي‌هاي پلي‌مورف دخالت‌كننده در تعيين زمان گلدهي با هدف شناسايي QTLها و SNP هاي احتمالي باز مي‌كند.
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Figure 1: The approximate position and confidence interval of the significant QTLs detected in B. oleracea in different trials as described in the legend with varying colour-bars. The estimated length of linkage groups has been shown in Kosambi scale (cM). Syntenic region with top of A. thaliana chromosome 5, restricted between the markers shown on O2, O3 and O9. The only early flowering QTL has been shown as colour-arrow. Double headed arrow is presenting the approximate position of Arabidopsis CO-contig according to Bohuon et al., (1998). Rae’s data is based on the significant QTLs (using substitution lines) which are in common with Bohuon’s data in the trials (using DH-lines). The brown QTL on O2 suggesting two continuous QTLs indicated with a dot-line border.   








Table 1: The position, relative effect and approximate Confidence Interval (based on one unit less than maximum LOD) of detected QTLs for flowering time using the data of trial in 1994. 





Table 2: The integration of data for common DH lines in different years to estimate the Genetic (G) and genetic-environment interaction effect (GxE), using mean of summation and subtraction, respectively. 











