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QTL   EXPRESS



QTL EXPRESS –praca z programem

http://qtl.cap.ed.ac.uk/



QTL EXPRESS –praca z programem



QTL EXPRESS –struktura plików wsadowych (genotypy)

9

Liczba markerów
M1    M2    M3    M4    M5    M6    M7    M8    M9

Nazwy markerów
THIS LINE IS NOT USED
M    F

Kod płci
0

Symbol brakujących danych
1    0    0    M    UNUSED    1    1    1    2    1    1
2    1    0    M    UNUSED    0    0    1    3    0    0
3    1    0    M    UNUSED    0    0    1    2    0    0
4    1    0    M    UNUSED    0    0    2    3    0    0

Nr osobnika

nr ojca 

nr matki   płeć                        genotypy markerów



QTL EXPRESS –struktura plików wsadowych (markery)

1
Liczba analizowanych chromosomów

1
Długość "kroku" analizy

C1    9    1

Nazwa chromosomu

Liczba markerów

lokalizacja markerów identyczna (1) różna (2) u obu płci

M1    13.068    M2    6.734    M3    11.03    M4    9.68

Odległości miedzy markerami



QTL EXPRESS –struktura plików wsadowych (cechy)

0    0    5 1

Struktura modelu 5=liczba analizowanych cech

Trait_1    Trait_2    Trait_3    Trait_4    Trait_5
Nazwy cech

***
Kod brakujących danych

2   64    3   2    0   0   0.937
3   199   8   7   - 1   0   0.959
4   175  13   8    8   3   0.99
5   - 77   2   1    9   6   0.937
6   103  - 5   1  - 15  - 4   0.969

Nr osobnika i wartości cech



QTL EXPRESS –struktura wyników: struktura danych



QTL EXPRESS –struktura wyników: detekcja QTL

Wartość testu F

Wartość testu LRT

Jakość dopasowania modelu z QTL

Jakość dopasowania modelu bez QTL

Najbardziej 

prawdopodobna 

lokalizacja QTL



QTL EXPRESS –struktura wyników: detekcja QTL

# X Y1

pozycja   wartość testu F

1 0.0 1.7156

2 1.0 1.7182

3 2.0 1.7209

4 3.0 1.7236

5 4.0 1.7263

6 5.0 1.7289

7 6.0 1.7313

8 7.0 1.7336

9 8.0 1.7356

10 9.0 1.7373

11 10.0 1.7389

12 11.0 1.7401

...

80 79.0 1.8081

81 80.0 1.8088

82 81.0 1.8088

wartość testu F

cM wzdłuż chromosomu

najwyższa wartość testu



QTL   CARTOGRAPHER



QTL CARTOGRAPHER –praca z programem

http://statgen.ncsu.edu/qtlcart/WQTLCart.htm



QTL CARTOGRAPHER –praca z programem



QTL CARTOGRAPHER –praca z programem



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

ÅINFORMACJE O MARKERACH

nazwy markerów

lokalizacja markerów

odległościpomiędzymarkerami

ÅPOCHODZENIE OSOBNIKÓW

typ krzyżowania

liczba nalizowanych osobników

ÅGENOTYPY MARKERÓW

tabela kodowania genotypów

genotypy markerów dla wszystkich osobników

ÅWARTOŚCI CECHY (lub kilku cech)

wartościanalizowanej cechy dla wszystkich

osobników



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

#FileID 123456789 NUMER ZBIORU DANYCH

#bychromosome MARKERY PODANE WG CHROMOSOMÓW

-type position ROZMIESZCZENIE MARKERÓW NA CHROMOSOMIE

PODANE JAKO ODLEGŁOŚCI OD PIERWSZEGO 

MARKERA

-function 1 ODLEGŁOŚCI POMIĘDZY MARKERAMI OBLICZONE 

NA PODSTAWIE FUNKCJI HALDAN'A

-Units Cm ODLEGŁOŚCI POMIĘDZY MARKERAMI WYRAŻONE 

W CENTIMORGANACH ( cM )

-chromosomes 2 LICZBA CHROMOSOMÓW

-maximum 5 MAKSYMALNA LICZBA MARKERÓW NA

CHROMOSOMIE

-named yes PODANO NAZWY MARKERÓW

INFORMACJE O MARKERACH



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

INFORMACJE O MARKERACH

pomiędzy"start" , a "stop" informacje o odległościpomiędzy

markerami oraz lokalizacji poszczególnych markerów

-start

-Chromosome 1 NUMER CHROMOSOMU

Marker1.1   0 NAZWA I POŁOŻENIE MARKERA

Marker1.2   15.2

Marker1.3   39.1

Marker1.4   48.9

Marker1.5   57.7

-Chromosome 2

Marker2.1   0

Marker2.2   13.7

Marker2.3   19.1

Marker2.4   24.8

-stop



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

INFORMACJE O POCHODZENIU OSOBNIKÓW

#bycross 123456787 NUMER ZBIORU DANYCH

-Cross B1 TYP KRZYŻOWANIA 

-traits 1 LICZBA ANALIZOWANYCH CECH

-otraits 0 LICZBA DODATKOWYCH EFEKTÓW 

ZAWARTYCH W MODELU

-SampleSize 10 LICZBA OSOBNIKÓW

-case no NIE ROZRÓŻNIA SIĘ MAŁYCHI WIELKICH 

LITER



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

INFORMACJE O GENOTYPACH MARKERÓW

TranslationTable TABELA DEFINIUJĄCA KODY POSZCZEGÓLNYCH 

GENOTYPÓW MARKERÓW

AA  2    2

Aa   1    1 

aa 0    0 

A- 12 12

a- 10   10 "–" REPREZENTUJE BRAKUJĄCE DANE

-- -1   -1

pomiędzy"start individuals markers" , a "stop individuals markers" 

zakodowane genotypy markerów dla każdegoosobnika

-start individuals markers

Ind_1  2 2 1 1 2 2 2 2 2

Ind_2  2 2 2 1 2 1 2 2 1

...

Ind_10 1 1 1 1 1 1 1 2 2

-stop individuals markers



QTL CARTOGRAPHER –struktura pliku wsadowego

INFORMACJE O WARTOŚCIACH CECHY

pomiędzy"start individuals traits" , a "stop individuals traits" wartości

analizowanej cechy dla każdegoosobnika

-start individuals traits 1 Trait_1 named

Ind_1  5.0

Ind_2  5.3

...

Ind_9   . KOD BRAKUJĄCEJ OBSERWACJI

Ind_10 6.4

-stop individuals traits

-quit ZAKOŃCZENIE PLIKUWSADOWEGO

-end



QTL CARTOGRAPHER –wyniki: wykres

wartość testu LRT

efekt QTL



QTL CARTOGRAPHER –wyniki: plik wynikowy

OGÓLNE INFORMACJE NT PRZEBIEGU OBLICZEŃ

Ånazwa programu

Ånazwa pliku wynikowego

Ådata

#QTL Cartographer V. 1.13g, 12/22/98

#This output file (C:\TMP\qtl\kukurydza-I.qrt) was created by 

C:\TMP\QTL\ZMAPQTL.EXE...

#It is 19:07:05 on Thursday, 17 May 2001#

#The position is from the left telomere on the chromosome

INFORMACJE NT ANALIZOWANYCH DANYCH

Åkod odpowiadający użytej metodzie

Åliczba analizowanych cech [ nazwa cechy ]

Åkod pochodzenia osobników

-window 10. window size for models 5 and 6

-background 5 background parameters in model 6

-Model      3  Model number

-trait 1  Analyzed trait [puste_z]

-cross      B1 Cross



QTL CARTOGRAPHER –wyniki: plik wynikowy

WYNIKI OBLICZEŃ

Ånr chromosomu ­ c

Ånr markera ­m

Åtestowana lokalizacja genu głównego na chromosomie­ position

Åwartość testu LRT ­ H0:H1

#  Test Site * Like. Ratio Test Statistics

c  m position H0:H1

1  1 0.0001      0.417 

1  1 0.0201      0.778

1  1 0.0401      1.375

1  1 0.0601      2.372

1  1 0.0801      3.372

1  1 0.1001      4.192

1  1 0.1201      4.875

1  1 0.1401      5.459

1  2  0.1521      5.767

1  2  0.1721      5.288

1  2  0.1921      4.764

1  2  0.2121      4.187

...



1. Praca z programem

2. Struktura plików wsadowych

3. Struktura plików wynikowych

4. Umiejętność interpretacji wyników

QTL EXPRESS QTL CARTOGRAPHER


