关于举办第十二期“数量遗传分析及QTL定位研讨班”的通知

浙江大学作物科学研究所拟在2011年11月5日—11月7日在杭州市浙江大学紫金港校区农学院A座一楼大教室（A110）举办“数量遗传分析及QTL定位研讨班”。由朱军教授主讲，内容为（1）数量性状QTL定位及分子标记辅助选择，包括数量性状基因定位的基本原理，基于混合线性模型的复合区间作图法(MCIM)及分析软件QTLNetwork V2.0，QTL与环境互作以及QTL上位性在育种中的应用，基于QTL的分子标记辅助选择等。(2)基因组测序数据的遗传分析，包括基于SNPs的基因定位(QTS)和基于基因转录组的基因定位(QTT)，动植物基因定位及分子育种实例分析，人类复杂疾病基因定位及个人基因诊断实例分析。介绍新研发的适用于GWAS分析的QTLNetwork V3.0和GWAS-GMDR软件。（3）经典数量性状遗传分析方法，包括数量遗传分析的基本原理和常用分析方法(QGAStation V2.0)：作物区域试验的分析方法，农艺性状和种子品质性状的遗传分析方法，发育数量性状的遗传分析方法，种质资源核心种质构建方法等。

欢迎本校研究生和高年级本科生听讲座。
研讨班日程安排(农学院A座一楼A110）

	时间
	11月5日（星期六）
	11月6日（星期天）
	11月7日（星期一）

	上午

8:30 至11:30
	数量性状遗传特点及分析原理；分子标记连锁图谱的构建；CIM和MCIM的分析原理
	基于测序数据的遗传分析：QTS和QTT, 复杂性状和人类复杂疾病的QTL定位和生物信息学分析。
	农艺性状遗传分量及杂种优势分析;种子性状分析；动植物发育数量性状遗传分析

	
	
	
	

	下午

1:30 至4:30
	QTLNetwork V2.0 软件介绍及实例分析：上位性及环境互作、多性状联合分析
	新开发的GWAS分析软件介绍。

区域试验的分析方法；种质资源核心库构建分析

	研讨

	
	宴请

（17:00启真酒店）
	
	

	晚上7:30 至9:00
	分析软件演示及操作练习
	分析软件演示及操作练习
	上机实习

(待定：农学院A座A230或海洋大楼计算中心1楼3号机房)


