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دهیچک
"ملادر قالب طرح کا)Foeniculum vulgare(رازیانهییاکسشن از گونه دارو16یکیتوژنتیمنظور بررسی تنوع سبهاین تحقیق 

از نظر فرم کروموزمی ) بودند.2n=2x=22د (ییپلویدهااکسشنینشان داد که تمامیپیوتی. مطالعات کارشدتکرار انجام 5با یتصادف
ه یبقدر و ماهواره2ن)، ی(قزو29667ل) وی(اردب18615)، ي(مرکز14726يهااکسشندر . شدمشاهده تنوع هااکسشندرون 
ل) ی(اردب18615ر از اکسشنیغبهیي مورد بررسهااکسشنهمه Stebbinsطبق جدول دوطرفه . شدمشاهده یک ماهوارههااکسشن

نسبت به سایر (هرمزگان) 24482اکسشن قرار داشت.2Aدر کلاس ل) ی(اردب18615، قرار گرفتند و اکسشن1Aدر کلاس 
در (هرمزگان) 24482اکسشن نابراین از نظر تکامل کاریوتیپی کروموزومی کمتري بود. بدرونتقارن عدم داراي شاخص هااکسشن

تري نسبت به هاي نامتقارنکروموزومل) ی(اردب18615اکسشن درقرار داشت وهااکسشنتري از تکامل نسبت به سایر درجه پائین
هااکسشنن یرا در بيدارینس تنوع معنایه واریج تجزینتاد و از نظر تکاملی در درجۀ بالاتري قرار گرفت.شده یدهااکسشنبقیۀ 

يهادستهدر یصفات مورد بررسيبراهااکسشندانکن يابا توجه به آزمون چند دامنهنشان داد.یپیوتیکارصفات یتماميبرا
درصد از کل 05/37و 05/61ترتیب بههاي اصلی نشان داد که دو مؤلفه اولقرار گرفتند. نتایج حاصل از تجزیه به مؤلفهیمتفاوت

ي مورد مطالعه با دو مؤلفه اول بیان هااکسشندرصد از تنوع موجود بین 99شوند. در مجموع را شامل میهااکسشنواریانس بین 
گروه قرار گرفتند.4در هااکسشنوشدند يبندگروهياه خوشهیبا استفاده از تجزیمورد بررسيهااکسشنان یشد. در پا

.پیوتیکارک، یتوژنتیس،رازیانهی، کی: تنوع ژنتيدیکلهايواژه

مقدمه
ها انسانیدر زندگيدیامروزه نقش کلییاهان دارویگ

 ـدقيمحاسبهاند. دا کردهیپ يانهیق مقـدار مصـرف سـال   ی
 ـدر جهـان مشـکل اسـت، ز   یـی اهان دارویگ اهـان  یرا گی

دنشویاستفاده میمتفاوتيناشناختهيهابه شکلییدارو
ع یا استفاده شده در صـنا یهکرددمتازه، خشک، (به شکل
 ـنیجامعی) و اطّلاعات محلّيداروساز  ـز در ای ن مـورد  ی

,Bernath(وجود ندارد  اگرچـه کاشـت گیاهـان    ). 2000
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در مـورد  گـردد ولـی   پیش باز میدارویی به هزاران سال 
اي صـورت  ها تاکنون پیشـرفت قابـل ملاحظـه   اصلاح آن

اصلاحتیوارهايلوضر، تعداد کنگرفته است و در حال حا
گیاهان دارویی اندك است. هدف از اصلاح گیاهـان  شده 

دارویی، افزایش کمیت و کیفیت آن دسته از مواد مؤثره در 
این گیاهان است که در صنایع دارویی از اهمیـت خاصـی   

هـاي اخیـر توجـه خاصـی از     برخوردار هستند. در سـال 
جهان در ارتباط هاي مختلف در کشورهاي جانب سازمان

& Omidiبا اصلاح این گیاهان صـورت گرفتـه اسـت (   

Farzin,  ـعنـوان گ بـه انهیراز).2009 مـورد  یـی اه داروی
مــوثر در یــیاه دارویــز گیــو نیاســتفاده در طــب ســنت

 ـن گیاده است.یمعتبر جهان به ثبت رسيهافارماکوپه اه ی
عطرسازي کاربرد فراوان داردویی، غذاییع دارویدر صنا

قوي است ییضد باکتریاویدانیاکسنتیو داراي خواص آ
)Izadi & Bahmani,  ـم). 2011 انـه یوه و اسـانس راز ی

يهـا ا توقف اسپاسمین آنتول موجب کاهش شتل دایدلبه
و در یگوارشيهارابهید ترشح شیدستگاه گوارش و تشد

,Yazdaniگردد (یت هضم میفیجه بالا رفتن کینت et al.,

دنبال آن ارزش بهاد و مصارف فراوان ویربرد زکا).2004
هـاي  برنامـه وییانـه، لـزوم شناسـا   یرازياقتصادي بالا
 ـ  یاي آن را بحفاظت گونه & Izadi(کنـد  یشـتر محـرز م

Bahmani,  ـپابـر اهانیگاصلاحکهییآنجااز).2011 هی
 ـتـا مطلوبانواعنشیگزباتنوعجادیا هـدف بـه دنیرس

 ـدامنـه وتنوعداشتناستاستواریینها ریذخـا ازیعیوس
,Ehdaei(تاسيضرورنباتاتاصلاحدریوارثت 1994.(

ها در اصلاح نباتات است نشیهمه گزيمبنایکیژنتتنوع 
انتخـاب  دامنـه ک جامعـه  یدر یکیبا بالا رفتن تنوع ژنت

,Abdemishani & Shanejatشـود ( یتر معیوس 2008 .(
، یشناسختیريهاس نشانگربر اسایکیمطالعه تنوع ژنت

انجــام یکیتوژنتیو ســی، مولکــولییایمیوشــی، بییایمیشــ
 ـ  ـگیم Michaud(ردی et al., 1990; Gupta, 1995.(

اهـان  یگبنديدر طبقهیعیکاربرد وسیت کروموزومیوضع
هـا  کرومـوزم ،و کمک به حل مسائل و مشکلات آن دارد

 ـهـا  کمـک آن بهکهباشدمییتنها عوامل مناسب تـوان یم

Mirzaieبــرد (یپــموجــودات زنــده نحــوه تکامــل بــه

Nodoushan et al., کمــک اطلاعــات  بــه).2002
سـه  یرا مـورد مقا یتیها و جمعتوان گونهیمیکروموزوم

که در یطیک گونه با محیمتعلق به يهاتیقرار داد. جمع
 ـآن رشد پ  ـی از خـود نشـان   یکننـد سـازش ژنـوم   یدا م

ممکن اسـت کـه   ین اختلاف سازشیش ایدهند. با افزایم
 ـجديهـا گونـه ید و حتیجديهاتهیوار در جوامـع يدی
,Estilai & Hashemiنـد ( یوجود آبه  ـ). 1990 یاز طرف

 ـموجود ميهااختلاف یمختلـف انعکاس ـ يهـا ان گونـه ی
پ رایوتیآنهاست. اصطلاح کاریکیژنتيم از محتوایمستق

ک یه نندکات که مشخصیاز خصوصياوعهمصورت مجبه
 ـاست تعریدسته کروموزوم اصل  ـی کننـد کـه در آن   یف م

بر اساس موجود زندهک یيدیپلوئهاهیپايهاکروموزوم
راست بهشان از بزرگتر به کوچکتر و از سمت چپاندازه

یپیوتیکـار يهاها و شباهتوجود تفاوت.شوندیمرتب م
هنددیآنها نسبت میمختلف را به روابط تکامليهاگروه

)Mirzaie Nodoushan et al., 11بـا بررسـی   ).2002
)2008، 2007(و همکـاران Safaeiرازیانـه  ازجمعیـت 

 ـو سطح پلوئX=11اه را ین گیایه کروموزومیپا آن يدی
 ـگجـه ینتاعلام کردنـد و x2=n2=22را کـه  کردنـد  يری

ک، یآن بــه ســه حالــت متاســانتر   يهــا کرومــوزوم
ده شده یز دیک نیتلوسانترسابیک و گاهیمتاسانترساب
 ـت توسـعه سـطح ز  یل عمده محدودیاز دلایکیاست. ر ی

 ـانـه در ا یکشت راز  ـبـه قـات یران، کمبـود تحق ی ویزراع
تنوع یق حاضر با هدف بررسی. لذا تحقباشدمی، ينژادبه
مختلف يهااکسشندر یپیوتیدر سطح صفات کاریکیژنت
انه انجام گرفت.یراز

هاشمواد و رو
اکسشن16نظور ارزیابی تنوع کاریوتیپی تعداد مبه

موسسه بانک ژن ) ازFoeniculum vulgare(انهیراز
مشخصات مواد . شده یها و مراتع کشور تهقات جنگلیتحق

ژنتیکی مورد مطالعه، با ذکر کد اکسشن و محل دریافت یا 
در هانمونهنشان داده شده است.1جدول درآوريجمع
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ام نور استان کرمانشاه از یدانشگاه پينولوژوتکیبآزمایشگاه 
نظر صفات کاریوتیپی مورد بررسی قرار گرفتند. در ابتدا 

،ضدعفونی شدهدرصد10بذور با محلول هیپوکلریت سدیم 
درصد، دماي 70، رطوبت هتحت شرایط کنترل شدو کشت 

ساعت تاریکی 12ور ساعت ن12گراد و درجه سانتی20
هاي با طول ریشهرشد، گرفتند. پس از قراردر ژرمیناتور 

. با توجه ندشدانتخاب گیري متر براي نمونهسانتی5/0- 1
در ها،انهیرازيهاشده فوق، مریستم ریشهبه شرایط کنترل
هاي صبح داراي بیشترین تعداد سلول9-10فواصل زمانی 
در محلول هاریشهمار،یتشیمنظور عمل پبهمتافازي بودند.

4ساعت در دماي 3مدت بهدرصد2برومونفتالینآلفا 
ها ار گرفتند. پس از این مرحله ریشهگراد قرسانتیدرجه

ساعت در محلول لویتسکی 18مدت عمل تثبیت يبرا
لیتر آب میلی100د و یگرم کرومیوم تري اکسA :1(محلول 
75و درصد36تر فرمالدئید یلمیلیB :25حلول ممقطر و 

هابعد از تثبیت نمونهقرار گرفتند.آب مقطر)لیترمیلی
شستشو شدند. براي ساعت در آب جاري3مدت به

ها پس از خروج از محلول تثبیت و ریشه،نگهداري طولانی
در دماي درصد70ستشو بلافاصله در الکل اتیلیک بعد از ش

گراد در یخچال نگهداري شدند. مهمترین سانتیدرجه4
(له )Squash(، اسکواشیکیتوژنتیسيهامرحله در بررسی

تا اولاً بودکردن بافت مورد مطالعه) در حد مطلوب و نرم
طور کامل از یکدیگر جدا شوند و در یک سطح هها بسلول

آمیزي به بهترین نحو ممکن قرار گیرند و ثانیاً عمل رنگ
ها از هکردن ریشبه این منظور پس از خارج.صورت پذیرد

با آب، صد و شستشوي آنهادر70ل اتیلیک محلول الک
نرمال) در درجه NaOH1در ماده هیدرولیزکننده (هانمونه

دقیقه قرار داده 8گراد، به مدت سانتیدرجه62حرارت 
ها در محلول رنگ شدند. بعد از هیدرولیز، نمونه

د یلیتر اسمیلی100ن در گرم هماتوکسیلی4هماتوکسیلین (
پس از قرار .قرار گرفتندساعت3مدت هب)درصد45استیک 

انتهایی نوك ریشه (منطقه قسمت، روي لامهادادن نمونه
یک و مریستمی) با استفاده از تیغ مخصوص برش داده شد

روي نمونه ریخته و درصد45محلول اسید استیک قطره
لامل روي آن گذاشته شد، با وارد کردن ضربات آهسته بر 

منظور بهاي ریشه پخش شدند.هروي نمونه سلول
ي مورد هااکسشنهاي متافازي برداري از سلولعکس

. تصاویر شدمطالعه از سیستم مانیتورینگ استفاده 
بر روي دوربین نصب شدهکروموزومی از طریق

ول لس5هايمیکروسکوپ نوري ذخیره شدند. کروموزوم
افزار در نرممتافازي عکس برداري شده از هر اکسشن

Photoshopزده و در یک فایل جداگانه، مرتب شدند. برش
و از طریق مشخص MicroMeasureبا استفاده از نرم افزار 

کردن ابتدا و انتهاي کروموزوم و محل سانترومر آنها، 
هاي کروموزومی نظیر طول بازوي کوتاه و یکسري از ویژگی

بلند، طول کل کروموزوم، طول نسبی کروموزوم و شاخص 
ذخیره شدند. در Excelمحاسبه و در محیط يومرسانتر

و MSTATCافزار توسط نرميآماريهاهیان تجزیپا
SPSSذکر است که بزرگنمائی بهصورت گرفت. لازم

موجود CCDو با استفاده از X100تصاویر حاصل از لنز
براي تعیین برابر بود.2037"در سیستم مانیتورینگ تقریبا

فات کاریوتیپی مورد مطالعه در تنوع اهمیت هر یک از ص
با توجه هاي اصلی انجام شد.، تجزیه به مؤلفههااکسشنبین 

) 4(جدول ARو TL،LA،SA ،CIصفات به اینکه
هاي مورد تجزیه واریانس در تنوع درون گونهبراساس 

، هاا استفاده از این صفات براي اکسشنمطالعه نقش داشتند، ب
.اي انجام شدخوشهتجزیهWardروش به
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شده از بانک ژن منابع طبیعیدریافتانه یرازازاکسشن16فهرست -1جدول 
کد بانک ژن منطقه شماره کد بانک ژن منطقه شماره

18870 تهران 9 13662 مازندران 1
22084 سیستان و بلوچستان 10 14584 کرمانشاه 2
24482 هرمزگان 11 14650 لرستان 3
25197 انک ژنب 12 14726 مرکزي 4
26860 هرمزگان 13 15513 یزد 5
26866 هرمزگان  14 18615 اردبیل 6
29667 قزوین  15 18618 اردبیل 7
30406 بانک ژن 16 18869 تهران 8

جینتا
مقایسه کاریوتیپ 

وگرام یو کاريمتافازيهار سلولیتصاو1شکل 
براي هر که ، دهدیرا نشان ممورد مطالعه يهااکسشن

کاریوتیپ سطح پلوئیدي، تعداد کل کروموزوم، تعداد کروموزوم 
همراه فرمول بهدار، تعداد ماهواره، کروموزوم ماهواره(X)پایه 

نشان داده 2نتایج حاصل در جدول وشدکاریوتیپی تعیین 
Foeniculum vulgareشده است. طبق این جدول گونه 

ي موردهااکسشنپایه در تمامی پلوئید بود. تعداد کروموزومید
بود، که از نظر تعداد کروموزوم پایه تنوع بین 11مطالعه 
مورد ي هااکسشنن ین در بیهمچن.شدمشاهده نهااکسشن

.شدمشاهده داریتنوع معنیپیوتیاز نظر صفات کاریبررس
14650(کرمانشاه)، 14584ي هااکسشنفرمول کاریوتیپی در 

ل)، ی(اردب18618زد)، ی(15513)، ي(مرکز14726(لرستان)، 
24482ستان و بلوچستان)، ی(س22084(تهران)، 18869

26866(هرمزگان)، 26860(بانک ژن)، 25197(هرمزگان)، 
بود. فرمول 11mصورتبه(بانک ژن)، 30406(هرمزگان)، 

(تهران)18870(مازندران)، 13662ي هااکسشنکاریوتیپی در 
بود، براي اکسشن 10m+1smصورت هن) بیقزو(29667و

9m+2smصورتبهل)، فرمول کاریوتیپی ی(اردب18615

ي مورد بررسی هااکسشنبنابراین فرم کروموزمی . باشدمی
هااکسشنمتفاوت بود، و از نظر فرم کروموزمی تنوع در درون 

18615)، ي(مرکز14726يهااکسشن. در شدمشاهده ز ین
. در شددهیدماهواره دو ن)، ی(قزو29667ل) وی(اردب

15513(لرستان)، 14650(کرمانشاه)، 14584يهااکسشن
26866(هرمزگان)، 26860ل)، ی(اردب18618زد)، ی(

و شدیک ماهواره مشاهده (بانک ژن)،30406(هرمزگان) و 
18870(تهران)، 18869(مازندران)، 13662يهااکسشندر 

(هرمزگان) و24482ستان و بلوچستان)، ی(س22084(تهران)، 
براساس جدول . شد(بانک ژن)، ماهواره مشاهده ن25197

هاي ي مورد مطالعه در کلاسهااکسشنStebbinsدوطرفه 
. شددرج 3تقارن مربوطه قرار گرفتند، نتایج حاصل در جدول 

ر از اکسشنیغبهیي مورد بررسهااکسشنطبق این جدول همه 
18615، قرار گرفتند و اکسشن1Aدر کلاس ل) یب(ارد18615

منظور تعیین تقارن بهقرار داشت.2Aدر کلاس ل) ی(اردب
مورد مطالعه، يهااکسشنکاریوتیپی و بررسی وضعیت تکاملی 

کروموزومی پارامترهایی نظیر شاخص نامتفارن بودن درون
(A1)کروموزومی ، شاخص نامتقارن بودن بین(A2) اختلاف ،

ه طول نسبی بزرگترین کروموزوم از کوچکترین کروموزوم دامن
DRL) درصد شکل کلی ،((%TF) اکسشن . شدمحاسبه

عدم شاخص هااکسشننسبت به سایر (هرمزگان) 24482
. بنابراین از نظر تکامل داشتکروموزومی کمتري تقارن درون
تري از نییدر درجه پا(هرمزگان) 24482اکسشنکاریوتیپی 

A1و پارامترهايStebbinsل با توجه به جدول دو طرفۀتکام
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18615اکسشن قرار دارد. هااکسشننسبت به سایر TF%و
هااکسشنتري نسبت به بقیۀ هاي نامتقارنکروموزومل) ی(اردب

داشت و از نظر تکاملی با توجه با این پارامترها در درجۀ 
بودن نبالاتري قرار گرفت. با توجه به شاخص نامتقار

بیشترین (هرمزگان)، 26860اکسشن، در(A2)کروموزوم بین
29667کروموزمی مشاهده شد، و در اکسشن عدم تقارن بین

آمد. دستبهکمترین عدم تقارن بین کروموزمی ن) ی(قزو

بیشترین مقدار اختلاف طول نسبی بزرگترین کروموزوم و 
،(هرمزگان)26866کوچکترین کروموزوم براي اکسشن

13662میکرون) و کمترین مقدار براي اکسشن 09/6(
ارزش میکرون) محاسبه شد. با توجه به89/3(مازندران)، (

13662نسبی کروماتین بیشترین میزان کروماتین به اکسشن 
میکرون) و کمترین مقدار آن به اکسشن 97/4(مازندران)، (

میکرون) اختصاص یافت.70/2(بانک ژن)، (30406

مورد بررسی (2n=22)دیپلوئید يهااکسشنخصوصیات کاریوتیپی-2جدول 
اکسشن تعداد ماهواره دارکروموزوم ماهواره فرمول کاریوتیپی

13662،18870 0 10m+1sm

14854،14650 ،15513،18618 ،26866 1 2 11m

14726 2 2و 10 11m

18615 2 2و 10 9m+2sm

18869 ،22084 ،24482 ،25197 0 11m

26860 ،30406 1 10 11m

29667 2 2و 10 10m+1sm

ي مورد بررسی هااکسشن(تکامل) پارامترهاي تقارن کاریوتیپی-3جدول
اکسشن A1 A2 SC VRC DRL %TF

13662 192/0 145/0 1A 97/4 89/3 35/44
14854 209/0 168/0 1A 54/3 52/5 86/43
14650 148/0 171/0 1A 58/3 55/5 03/46
14726 150/0 146/0 1A 41/3 42/4 75/45
15513 163/0 146/0 1A 09/3 78/4 46/45
18615 252/0 164/0 2A 71/3 29/5 26/42
18618 165/0 139/0 1A 52/3 38/4 44/45
18869 169/0 163/0 1A 27/3 16/5 20/45
18870 204/0 149/0 1A 15/4 66/4 17/44
22084 210/0 172/0 1A 93/2 31/5 98/43
24482 140/0 160/0 1A 31/3 20/5 02/46
25197 148/0 150/0 1A 81/2 42/4 89/45
26860 169/0 189/0 1A 91/3 68/5 42/45
26866 135/0 184/0 1A 26/3 09/6 27/46
29667 213/0 136/0 1A 43/3 20/4 81/43
30406 218/0 180/0 1A 70/2 50/5 78/43
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رازیانهیمورد بررسهايوگرام اکسشنیو کارير سلول متافازیتصاو-1شکل 
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جزیه واریانس و مقایسه میانگینت
جدول در انه یرازيهااکسشنن یانس بیه واریج تجزیانت

از نظر تمامی صفات هااکسشننشان داده شده است. بین 4
انسبر اساس تجزیه واریگیريکروموزومی، مورد اندازه

بنابراین ،شتداوجود درصد 1داري در سطح تلاف معنیاخ
داري بین شده تنوع معنیگیريبراي صفات اندازه

. با استفاده از شتداهاي مورد بررسی وجود پلاسمژرم
براي صفات مورد هااکسشناي دانکن آزمون چند دامنه
شدند (جدوليبندگروهمقایسه و درصد 5بررسی، در سطح 

ها براي صفت طول کروموزوم به مقایسه میانگین). با توجه 5
(TL)32/5(تهران) با میانگین طول کل18870اکسشن

26860(مازندران) و13662يهااکسشنو aدر گروه
abمیکرون در گروه 99/4با میانگین طول کل (هرمزگان)

و ،قرار گرفتند و بیشترین طول کروموزومی را داشتند
ژن) با میانگین طول کروموزومی (بانک 30406اکسشن

ترین میانگین طول کوتاهقرارگرفته وgگروهدر39/3
خود اختصاص داد. براي صفت طول بازوي بهکرموزومی را

(تهران) با طول بازوي بلند 18870اکسشن(LA)بلند 
(مازندران)،13662يهااکسشنو aدر گروه974/2

قرار abدرگروه ل) ی(اردب18615(هرمزگان) و26860
و بیشترین میانگین طول بازوي بلند را داشتند و گرفتند
(بانک ژن) با 30406(بانک ژن) و25197يهااکسشن

میکرون کمترین میانگین طول 90/1و 93/1يهاطول
دادند. خود اختصاصبهراeبازوي بلند را داشتند و گروه 

ران) با (ته18870، اکسشن(SA)براي طول بازوي کوتاه 
13662يهااکسشنو aکوتاه در گروهيمیانگین طول بازو

يبا میانگین طول بازو(هرمزگان)26860(مازندران) و
قرار گرفتند و بیشترین abمیکرون در گروه 25/2کوتاه 

خود اختصاص دادند، و بهمیانگین طول بازوي کوتاه را
(بانک ژن) کمترین میزان میانگین طول30406اکسشن 

قرارeخود اختصاص داد و در گروه بهبازوي کوتاه را
ها گردد روند مقایسه میانگینگرفت. همچنانکه ملاحظه می

. اما بودهم بهشبیه"تقریباSAو TL ،LAبراي سه صفت
و شاخص سانترومري (AR)براي دو صفت نسبت بازوها

(CI) ي مختلف نه تنها این روند وجود هااکسشن، بین
18615بلکه تنوع کمتري مشاهده شد. اکسشن نداشت

در هااکسشنر یساوaدر گروهARل) از نظر صفت ی(اردب
شاخص قرار گرفتند، همچنین براي صفت cو bدو گروه

24482(بانک ژن)، 25197يهااکسشننیزسانترومري
و اکسشن a(هرمزگان) درگروه 26866(هرمزگان) و

ن یکمتريقرار گرفت و داراfدر گروه )لیاردب(18615
عبارت دیگر بیشترین عدم بهويمقدار شاخص سانترومر

تقارن درون کروموزومی بود. 

انهیرازيهااکسشنتجزیه واریانس صفات کاریوتیپی در حاصل ازمیانگین مربعات-4جدول 

CI

)شاخص سانترومري(
AR

)نسبت بازوها(

SA

طول بازوي (
)کوتاه

LA

ي طول بازو(
)بلند

TL

)طول کل کروموزوم(

درجه 
آزاد
ي

رییمنابع تغ

02/0** 001/0** 27/0** 44/0** 39/1** 15 اکسشن
002/0 00006/0 049/0 07/0 23/0 64 خطا
43/3 86/1 37/11 90/10 03/11 )CVضریب تغییرات(%
25/1 45/0 95/1 39/2 36/4 میانگین

دار استمعنیدرصد1در سطح ین مربعات تیمار میانگ**
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روش دانکنبهي مورد مطالعههااکسشنمقایسه میانگین صفات کاریوتیپی در -5جدول
اکسشن TL( m ) LA( m ) SA( m ) CI AR

13662 99/4 ab 72/2 ab ab26/2 abcd45/0 23/1 c

14584 640/4 bcd 59/2 bc bc02/2 e44/0 31/1 b

14650 52/4 bcd 42/2 bcd 06/2 abc ab46/0 19/1 c

14726 432/4 bcde 35/2 bcd 990/1 bc abc45/0 18/1 c

15513 932/3 defg 136/2 de 78/1 cde abc45/0 23/1 c

18615 69/4 abc 68/2 ab 96/1 bcd 42/0 f 41/1 a

18618 51/4 bcd 42/2 bcd 02/2 bc 43/0 bcde 21/1 c

18869 13/4 cdef 26/2 cde 87/1 cd 45/0 ab 22/1 c

18870 33/5 a 97/2 a 35/2 a 44/0 cde 29/1 b

22084 78/3 efg 11/2 de 67/1 de 44/0 de 29/1 b

24482 17/4 cdef 25/2 cde 92/1 cd 46/0 a 19/1 c

25197 58/3 fg 93/1 e 65/1 de 46/0 a 18/1 c

26860 99/4 ab 72/2 ab 26/2 ab 45/0 abcd 23/1 c

26866 19/4 cdef 23/2 cde 92/1 cd 46/0 a 18/1 c

29667 42/4 bcde 47/2 bcd 93/1 bcd 44/0 e 23/1 b

30406 39/3 g 90/1 e 48/1 e 44/0 e 30/1 b

)p= 05/0(ندارنديداریحروف مشابه در هر ستون هستند با هم اختلاف معنيکه داراياعداد
TL = طول کل کروموزوم ، LA = = SA، بازوي بلند ، بازوي کوتاه CI = شاخص سانترومري  ، AR = هکوتانسبت بازوي بلند به بازوي 

ايتجزیه خوشهویاصلهايمؤلفهتجزیه به 
هاي اصلی شامل نتایج حاصل از تجزیه به مؤلفه

مقادیر ویژه، درصد از کل واریانس، درصد واریانس 
تجمعی و ضرایب بردارهاي ویژه براي دو مؤلفه استخراج 

. این دو مؤلفهندانشان داده شده6شده، در جدول
درصد از کل واریانس بین 05/37و 05/61ترتیب به

درصد از تنوع 99ند. در مجموع دشرا شامل هااکسشن
ي مورد مطالعه با دو مؤلفه اول بیان هااکسشنموجود بین 

شد. مقادیر ضرایب بردارهاي ویژه در مؤلفه اول نشان داد 
که همبستگی بالایی با یکدیگر LAو TL ،SAکه صفات 

. ایفا کردندل این مؤلفه داشتند، بیشترین نقش را در تشکی
بیشترین سهم را در ARو CIدر مؤلفه دوم صفات 

دو بهداشتند. در مجموع با توجههااکسشنواریانس بین 
مؤلفه استخراج شده تمامی صفات در ایجاد تنوع بین 

نقش داشتند. هااکسشن



...رازیانهازییهابررسی تنوع ژنتیکی اکسشن150

یکیتوژنتیدر صفات سیاصليهاه به مؤلفهیماتریس ضرایب حاصل از تجز-6جدول 
2مؤلفه1مؤلفهصفات

-TL(0/5519/0(طول کل کروموزوم
-LA)(0/5708/0طول بازوي بلند

-SA(0/5134/0(طول بازوي کوتاه
-)CI(شاخص سانترومري 25/0-0/65

AR(24/00/65(نسبت بازوها
08/389/1مقادیر ویژه

61/037/0درصد واریانس
62/099/0معیدرصد واریانس تج

بر اساس مقادیر هااکسشننمودار مربوط به پراکنش 
شکل بهارائه شده است. با توجه2مؤلفه اول و دوم در شکل

هااکسشنبندي مذکور بر اساس صفات مورد بررسی، گروه

و شتدامطابقت يابا نتایج حاصل از تجزیه خوشه
.گروه قرار گرفتند4در هااکسشن

اصلیهايمؤلفهتجزیه به بر اساس دو مؤلفه اصلی حاصل از هااکسشندیاگرام پراکنش-2شکل
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به روش ايخوشهاز تجزیه آمدهدستبهدندروگرام 
Ward ه طور که مشاهدارائه شده است. همان3در شکل

قرار خوشه4درهااکسشنشود با برش دندروگرام می
، 10، 5(اکسشن4اول شاملخوشهگرفتند. طبق دندروگرام 

)، 14و 11، 8(اکسشن3دوم شامل خوشه)، 16و 12
خوشهو)15و 4، 3،7، 6، 2اکسشن (6خوشه سوم شامل 

یکیفاصله ژنت.بودند) 9و 13، 1(اکسشن 3شامل چهارم

نشان داده شده است. 7انه در جدول یرازيهااکسشنن یب
يهااکسشنن یصفر بن فاصله با مقدارین اساس کمتریبر ا

گر انیکه ب)مزگانهر(26860و)مازندران(13662
ن یک بین فاصله با مقدار یشترین شباهت بوده و بیشتریب

که بود )بانک ژن(30406و )تهران(18870يهااکسشن
.باشدمین شباهت یانگر کمتریب

Wardطالعه با استفاده از روش ي مورد مهااکسشنصفات براي ايخوشهدندروگرام تجزیه -3شکل 
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...

یانه بر اساس صفات کروموزومیرازيهاپین ژنوتیبیکیفاصله ژنت-7جدول
اکسشن 13662 14584 14650 14726 15513 18615 18618 18869 18870 22084 24482 25197 26860 26866 29667
14584 19/0
14650 25/0 10/0
14726 30/0 14/0 06/0
15513 55/0 37/0 3/0 25/0
18615 19/0 07/0 17/0 20/0 41/0
18618 26/0 1/0 02/0 05/0 29/0 16/0
18869 44/0 27/0 19/0 14/0 11/0 31/0 18/0
18870 19/0 36/0 43/0 49/0 73/0 34/0 44/0 62/0
22084 62/0 44/0 38/0 33/0 09/0 47/0 37/0 18/0 8/0
24482 42/0 25/0 18/0 12/0 13/0 30/0 17/0 03/0 61/0 21/0
25197 73/0 55/0 48/0 43/0 18/0 59/0 47/0 29/0 91/0 12/0 30/0
26860 0 19/0 25/0 30/0 55/0 19/0 26/0 44/0 19/0 62/0 42/0 73/0
26866 42/0 25/0 17/0 11/0 13/0 30/0 16/0 09/0 60/0 22/0 012/0 31/0 42/0
29667 30/0 11/0 08/0 08/0 26/0 15/0 07/0 16/0 47/0 33/0 15/0 44/0 30/0 14/0
30406 82/0 64/0 58/0 52/0 28/0 67/0 57/0 38/0 1 20/0 40/0 12/0 82/0 41/0 53/0
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بحث
يهااکسشنیپیوتیمختلف کاربا توجه به محاسبه صفات

شدان یمحاسبه و ب22ن گونه یايهاانه، تعداد کروموزومیراز
ان یب2صفات در جدول یج کمیو نتا1ر در شکل یکه تصاو

یقیتحقبا )Pamela)1939وMaude. در ضمنشده است
2n=2x=22آن را یه کروموزومیپاانه عددیرازيروبر

از یمورد بررسيهاتین جمعیبن دریهمچن.ندکردگزارش 
طبق را مشاهده کردند. يداریتنوع معنیپیوتینظر صفات کار

در ي مورد بررسی هااکسشنفرم کروموزمی 2اطلاعات جدول 
.شدمشاهده تنوع هااکسشندرون ومتفاوتق ین تحقیا

12یبا بررس) 2011و2008(و همکاران Safaeiهمچنین
اه را ین گیایه کروموزومیپایو خارجیرانیاانه یت رازیجمع

x=112آن را يدیو سطح پلوئn=2x=22 اعلام کردند و
ک، یآن به سه حالت متاسانترهايکردند کروموزوميریگجهینت

ده شده یز دیک نیتلوسانترسابیک و گاهیمتاسانترساب
پ و رفتار یوتی) کارRitta)2003وDattaدر ضمن.است

،کردندیان را بررسیه از خانواده چترچند گونیکروموزوم
يهان بود که حضور کروموزومیاز ایج آنها حاکینتا

Sharma. همچنینانه متداول استیک در جنس رازیمتاسنتر

از یبرخیکیتوژنتیات سیمطالعه خصوص) باGhosh)1954و 
يهاان نشان دادند تعداد کروموزومیاهان خانواده چتریگ

کردند يریگجهین آنها نتیهمچن. است2n=22انهیک رازیسومات
کرون یم2/2تا 8/2يهاطوليانه دارایرازيهاکه کروموزوم
و 2شماره يهاکروموزوميدو ماهواره بررويهستند و دارا

ي مورد هااکسشنStebbinsبراساس جدول دوطرفه .بودند10
. قرار گرفتند3در جدول هاي تقارن مربوطه مطالعه در کلاس

ر از اکسشنیغبهیي مورد بررسهااکسشنطبق این جدول همه 
18615، قرار گرفتند و اکسشن1Aدر کلاس ل) ی(اردب18615

و Safaei. در ضمنقرار داشت2Aدر کلاس ل) ی(اردب
5پ یوتیکاريقات خود بر رویدر تحق)2008(همکاران 

و % Sهايانه گزارش کردند که با توجه به عاملیت رازیجمع
DRLلرستان و هايتیبه جمعیپیوتین تقارون کاریشتریب
.بودت اصفهان ین آن متعلق به جمعیرآباد و کمتنجف

از نظر پارامترهاي هااکسشندار بین وجود اختلاف معنی
هاي شرط تجزیه چند متغیره دادهشده، پیشگیرياندازه

عدم منظور تعیین وجود یا به. بنابراینباشدمیسیتوژنتیکی 
آمده در دستبهمیانگین مربعات ،هااکسشنوجود تفاوت بین

از نظر تمامی صفات هااکسشننشان داده شد. بین 4جدول 
وجود درصد1داري در سطح اختلاف معنیکروموزومی، 

داري معنیشده تنوع گیريبنابراین براي صفات اندازهداشت.
ا استفاده از . بشتهاي مورد بررسی وجود داپلاسمبین ژرم

صفات مورد از نظرهااکسشناي دانکن آزمون چنددامنه
). با 5شدند (جدوليبند% مقایسه و گروه5بررسی، در سطح 

بهتر از SAو TL ،LAها، سه صفت توجه به مقایسه میانگین
ند. تعداد کنرا ارزیابی هااکسشنتوانستند ARو CIدو صفت 
ند که ارتباطی بین محتوي گزارش کردپژوهشگرانزیادي از 

DNAتنوع .بیشتر و سازگاري با آب هواي خشک وجود دارد
هسته در بهبود توانایی گیاه از لحاظ زندگی DNAمقدار پایه 
هاي متفاوت آب هوایی نقش دارد و اندازه ژنوم در محیط

,Principe(همبستگی مثبتی با سردترین ماه سال دارد 1988(.
ارزش نسبی کروماتین بیشترین جه بهبا تودر این پژوهش 

97/4(مازندران)، (13662میزان کروماتین به اکسشن 
(بانک ژن)، 30406میکرون) و کمترین مقدار آن به اکسشن 

13662جه اکسشنیدر نتمیکرون) اختصاص یافت70/2(
(مازندران) احتمال سازگاري بیشتري به شرایط نامساعد 

. سیزدهي مورد مطالعه داردهااکسشنمحیطی نسبت به سایر 
) بر 2007(و همکارانSheidaieتوسطجمعیت رازیانه

و ضمن اعلام د شدنسه یوز دانه گرده مقایمات میاساس تقس
والانت و بیحالت 2n=2x=22ه یتعداد کروموزوم پا

. همینطورکوآدراوالانت را در آنها مشاهده کردند
Seetharaman خود يهایسضمن برر)2004(و همکاران

ن یايهاان، کروموزومیگونه از خانواده چتر25يبر رو
کرومتر یم9/6تا 8/0ن یخانواده را کوچک و طول آن را ب

گزارش کردند.
بیشترین ARو TL،LA،SA ،CIصفات با توجه به اینکه

تفاده از این با اسداشتند. هااکسشنسهم را در واریانس بین 
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درهااکسشنو انجام شدايخوشهزیه تجWardروش بهصفات
هاي تنوع مورفولوژیک و مولکولی در توده.قرار گرفتندگروه4

) نیز مطالعه شد. بر اساس Shojaeifar)2012رازیانه توسط 
اي صفات ارتفاع و تعداد چتر بارور تجزیه رگرسیون مرحله

رده در بیشترین سهم را در تغییر عملکرد دانه در بوته داشتند. نامب
باند چند شکل ISSR ،62تنوع بر اساس هشت آغازگر ه مطالع

مطالعه را در چهار گروه قرار ژنوتیپ مورد 18را مشاهده کرده و 
هاي پذیري توده. تنوع ژنتیکی صفات مورفولوژیک و وراثتداد

) هم 2013و همکاران (Maghsoudiرازیانه ایرانی توسط 
90پذیري بالاي وراثتبررسی شد و اکثر صفات بررسی شده

ژنوتیپ ایرانی و خارجی در چهار گروه 15درصد داشتند. تعداد 
دار داشتند. با توجه به بندي شدند. اکثر صفات اختلاف معنیدسته

ي رازیانه کمترین شباهت هااکسشنجدول فاصله ژنتیکی بین 
وجود (بانک ژن) 30406(تهران) و 18870ي هااکسشنبین 

گیري در ین فاصله بیشتر باشد براي دورگداشت. هرچه ا
تر هستند.هاي اصلاحی مناسببرنامه
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Abstract
Fennel (Foeniculum vulgare Mill.) is an important, well-known aromatic and medicinal herb.

In order to evaluate karyotipic variation and relationship between karyotipic traits of 16 Iranian
Foeniculum vulgare accessions, an experiment was conducted based on a completely
randomized design with five replications at biotechnology laboratory of Payame Noor
University of Kermanshah, Iran. Using squash method several kariotipic characters were
measured. All of the 16 fennel accessions had 22 chromosomes. Analysis of variance showed
significant differences among the accessions for the studied traits. There was significant
variation among the accessions for total chromosome form. There were significant differences
between the groups for the karyotypic traits. Two satellites were observed in the accessions
14726 (Markazi), 8615 (Ardabil), 29667 (Ghazvin). One satellite was also observed in the other
studied accessions. Based on Stebbins table, all of the accessions, except 18650 (Ardabil)
located in 1A class while Ardabil accession located in 2A class. Hormozgan (24482) accession
had minimum asymmetrical index while Ardabil accession had the greatest amount of
Asymmetrical index value. Cluster analysis classified the accessions into 4 groups. Principle
components analysis revealed that 99 percent of variance was explained by the first two
principal components.

Keywords: Cytogenetic, Foeniculum vulgare, genetic diversity, karyotype.


