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Abstract 

Background and Objective: Elymus hispidus (Opiz) Melderis var. villosus (Hackel) Assadi is a 

key forage grass species with modrate nutritional value and notable resistance to environmental 

stresses. Investigating the cytogenetic diversity of this species can improve understanding of its 

genetic structure and support its effective utilization in breeding programs. The aim of this study 

was to evaluate the karyotypic diversity of 24 different genotypes from various regions of Iran by 

analyzing chromosomal traits and karyotypic indices. 

Materials and Methods: Twenty-four genotypes of E. hispidus var. villosus, collected from diverse 

regions of Iran and preserved in the National Natural Resources Gene Bank, were provided. Seeds 

were sown in Petri dishes and prepared for cytogenetic evaluation at the Agricultural and Natural 

Resources Research Center of Kermanshah Province, Iran. Metaphase chromosomes were prepared 

from young root cells using conventional staining and observed under a light microscope. 

Chromosomal parameters, including total chromosome length (CL), long arm length (LA), short 

arm length (SA), and 19 additional karyotypic indices, were measured. Data were analyzed using 

analysis of variance (ANOVA) to assess significant differences among genotypes, followed by 

correlation analysis and hierarchical clustering. Karyotype symmetry indices and Stebbins’ 

classification system were used to determine the degree of evolutionary advancement and structural 

symmetry among genotypes. 

Results: All studied genotypes were hexaploid (2n=6x=42), but exhibited considerable variation in 

karyotypic formula. Genotype 19 had the highest total form percentage (TF%) and the lowest 

intrachromosomal asymmetry index (A1), indicating a more symmetrical karyotype and lower 

evolutionary advancement, whereas genotype 14 showed greater asymmetry and a higher degree of 

chromosomal evolution. ANOVA revealed significant differences (p < 0.01) among genotypes for 

all chromosomal traits. The longest chromosomes were observed in genotypes 23 and 10, while 

genotypes 6 and 7 had the shortest chromosomes. Cluster analysis grouped the genotypes into three 

distinct clusters, which corresponded with patterns observed in A1, A2 (interchromosomal 

asymmetry), coefficient of variation of chromosome length (CVcl), centromeric index variation 

(CVci), and Stebbins’ classification. Significant positive correlations were observed between total 

chromosome length, arm lengths, and indices such as relative chromatin value (VRC), difference in 
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relative chromosome length (DRL), and karyotype asymmetry index (AI), suggesting high genetic 

potential and breeding capacity within these genotypes. 

Conclusion: This study demonstrated substantial cytogenetic and karyotypic diversity within E. 

hispidus var. villosus, highlighting its value as a genetic resource for breeding and genetic 

improvement programs. Significant variation in chromosomal indices, including chromosome 

length, arm proportions, and symmetry metrics, reflects a high degree of structural diversity. Such 

diversity can be exploited to select genotypes with superior forage yield and quality. Utilizing 

intraspecific diversity, particularly through crosses between genotypes with high genetic distance 

(based on cluster analysis), can lead to heterosis and improve both quantitative and qualitative traits. 

These genotypes can be effectively used in intraspecific crossing programs to develop new varieties 

with higher tolerance to environmental stresses, enhanced forage yield, and increased sustainability 

of rangeland exploitation. 
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 چكيده
ه بای است که های مهم علوفهیكي از گراس  Elymus hispidus (Opiz) Melderis var. villosus (Hackel) Assadiگونه: سابقه و هدف

دارد. بررسي تنوع  احيا مراتع مخروبهو ای گياهان علوفهای در اصلاح ویژه اهميت ،های محيطيای بالا، مقاومت به تنشدليل ارزش تغذیه
های اصلاحي کمک کند. هدف این پژوهش، تر در برنامهبرداری مناسبتواند به شناخت بهتر ساختار ژنتيكي و بهرهسيتوژنتيكي این گونه مي
های کاریوتيپي، و شاخص صفات کروموزوميبود تا از طریق تحليل ژنوتيپ مختلف از مناطق مختلف ایران  2۴ ارزیابي تنوع کاریوتيپي

 .آنها تعيين شود ژنتيكيتنوع سيتو

شده بودند، از آوری که از مناطق مختلف ایران جمع E. hispidus var. villosus ژنوتيپ از گونه 2۴ بذر در این مطالعه،: هامواد و روش
سازی آماده کشت و در آزمایشگاه مرکز تحقيقات کشاورزی و منابع طبيعي استان کرمانشاهها بذر نمونه .نددریافت شدبانک ژن منابع طبيعي 

آميزی متداول تهيه شده و زیر ميكروسكوپ های جوان ریشه با رنگهای متافازی سلولو صفات کاریوتيپي آنها بررسي شد. کروموزومشدند 
شاخص  1۹و  (SA) ، طول بازوی کوتاه(LA) ، طول بازوی بلند(CL) ل کل کروموزومشامل طو صفات کروموزومي .نوری مشاهده شدند

  واریانستجزیه های به دست آمده دادهها، دار بين اکوتيپبه منظور بررسي تفاوت معني .گيری و ثبت شدندکروموزومي مختلف اندازه
های های تقارن کاریوتيپي و کلاسشاخصاز همچنين، قرار گرفتند. ای خوشهتجزیه و  همبستگيتجزیه ها مورد . ميانگين دادهگردیدند

 .شد ها استفادهاستبينز برای تعيين درجه تكامل و تقارن کاریوتيپ

بودند، اما از نظر فرمول کاریوتيپي تنوع قابل توجهي مشاهده  (n=6x=42های مطالعه شده هگزاپلوئيد )نتایج نشان داد تمامي ژنوتيپ: نتایج
 شاخص نامتقارن بودن درون کروموزوميو کمترین مقدار  (%TF شاخص)کروموزوم  يشكل کلدرصد با بيشترین  1۹وتيپ شماره شد. ژن

(A1) ،های کروموزوم 1۴ژنوتيپ شماره  در بود، در حالي که این ژنوتيپ تردهنده سطح تكامل پایيننشان ی داشت کهترکاریوتيپ متقارن
 1 احتمال سطحدر در تمامي صفات کروموزومي ) را داریواریانس اختلافات معني نتایج تجزیه. داشتندتر و درجه تكامل بالاتری نامتقارن

های ژنوتيپ دروزوم کمترین طول کل کرومو  1۰و  23های شماره ها نشان داد. بيشترین طول کل کروموزوم در ژنوتيپ( بين ژنوتيپدرصد
نامتقارن  هایمقادیر شاخص بندیگروهبندی کرد که با نتایج ها را در سه گروه متمایز دستهای ژنوتيپ. تحليل خوشهمشاهده شد 7و  ۶

 ضریب تغييرات موقعيت و( CVcl) ضریب تغييرات طول کروموزوم ،(A2) نامتقارن بودن بين کروموزومي، (A1) بودن درون کروموزومي
 هایدار بين طول کل کروموزوم، طول بازوها و شاخصمعنيو تطابق داشت. همبستگي مثبت  Stebbins بندیو طبقه( CVci) سانترومر

 مشاهده شد. ( AI) شاخص ناهمگني کاریوتيپ و( DRL) اختلاف طول نسبي کروموزوم ،(VRC) ارزش نسبي کروماتين

دارای تنوع سيتوژنتيكي و کاریوتيپي قابل توجهي است که   Elymus hispidus var. villosusاین مطالعه نشان داد که گونه :گیرينتیجه
های کروموزومي های معنادار در شاخصهای اصلاح نباتات باشد. تفاوتتواند منبعي ارزشمند برای اصلاح و بهبود این گونه در برنامهمي

های تقارن، بيانگر وجود تنوع ساختاری بالا در سطح ژنتيكي است. این تنوع شاخص بازوهای بلند و کوتاه وطول ها، مانند طول کروموزوم
ویژه از طریق ای، بهگونهتنوع دروناستفاده از شود.  استفادههای مناسب با عملكرد و کيفيت علوفه مطلوب تواند در جهت انتخاب ژنوتيپمي

تواند منجر به بروز پدیده هتروزیس و ارتقاء صفات کمي و ای(، ميليل خوشههای با فاصله ژنتيكي زیاد )براساس تحتلاقي بين ژنوتيپ
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 7۹   1 ، شماره33اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ایران جلد  تحقيقات ژنتيک و نشریه علمي

های ای، راهكاری مؤثر برای توسعه ارقام جدید با تحمل بالاتر به تنشگونههای تلاقي درونها در برنامهکارگيری این ژنوتيپکيفي شود. به
 ز مراتع خواهد بود. برداری امحيطي، بهبود عملكرد علوفه و افزایش پایداری بهره

 

 Elymus hispidus var. villosus  ،کروموزوم ،کاریوتيپ، تنوع ژنتيكي كلیدي: هايواژه
 

 مقدمه
ای منابعي غني از پروتئين، کربوهيدرات و گياهان علوفه

وری دام نقش بنيادی ایفا ویتامين هستند که برای سلامت و بهره
کنند و بهبود رشد وزني، افزایش توليد شير و ارتقای موفقيت مي

فراتر از بعُد  (.et al. Distel, 2020) دارندتوليدمثلي را به همراه 
ای متنوع، کارکردهای های علوفهکارگيری سامانهای، بهتغذیه

ارتقای پایداری اکوسيستم، بهبود  مانندرا ای بومي ارزندهزیست
و  کندميوحش فراهم ساختار خاک و تقویت زیستگاه حيات

از (. et al. Lugić, 2025) نمایدکمک ميبه غنای تنوع زیستي 
 تواند با تأمين خوراک بامنظر اقتصادی نيز کشت علوفه مي

های تغذیه را کاهش داده و سودآوری کيفيت و پایدار، هزینه
et al. madliMam, ) واحدهای دامپروری را افزایش دهد

با حفظ کيفيت  های مرتعيرامينهافزون بر این، گ (.2024
ای خود در شرایط محيطي متغير، ابزار مؤثری برای تغذیه
های دامداری در مقابله با پيامدهای تغيير آوری سامانهتاب

 (.et al. Lee, 7201) شونداقليم محسوب مي
با  که در منابع trichophorum Agropyron گونه

 villosus var (Opiz) MelderisElymus hispidus .نام

 Assadi (Hackel) شودشناخته مي (1995Assadi, ) ،دليل هب
 بهترین از رویشي یكي مرحله در ویژهبه، ای بالاارزش تغذیه
 تواندمي و آیدمي شماربه دام تعليف و چرا برایها گونه گراس

et al. Arzani, ) کند فراهم مغذی مواد از سرشار ایجيره

افزون بر بعُد غذایي، این گونه با افزایش کربن آلي (. 2004
و  کندکمک ميخيزی خاک خاک، به بهبود ساختمان و حاصل

های کشاورزی نقشي کليدی ایفا سان در پایداری سامانهبدین
E. شناختي،بوم از جنبه (.et al. Bremer, 2002)نماید مي

 . villosusvarhispidus   به مقاومت بالای خود در برابر چرا
؛ قابليتي که و تنش ناشي از برداشت برگ شناخته شده است

 دکنميامكان تداوم توليد علوفه تحت فشار چرایي را فراهم 
(2018 ,et al. Boskabadi.) موزوميودر مطالعات کر Assadi 

های با مطالعه آرایش ميوزی و شمار کروموزومي گونه (1۹۹5)
 Agropyron ميان، نشان داد که جنسایراني متعلق به تيره گند

 مانندهایي تفكيک شده و در مقابل، جنس Elymus از
Elytrigia، Pseudoroegneria ،

Thinopyrum، Lophopyrum و Trichopyrum در Elymus 
اند. بر این اساس، نام علمي صحيح گونه مورد دغام شدها

villosus(Opiz) Melderis var.  Elymus hispidus مطالعه

 (Hackel) Assadi مانندشناسي باشد که در منابع معتبر گياهيم 
فلور ایران و فلور ترکيه نيز مورد تأیيد قرار گرفته است. استفاده 

ویژه در مطالعات ژنتيكي و اصلاحي، بندی صحيح، بهاز طبقه
 .ها و نتایج داردای در تفسير صحيح دادهاهميت ویژه

 زیستي هاینظام کارآمدی و آوریابت بنيان ژنتيكي تنوع
 و فيزیولوژیک هایپاسخ از ایدامنه کردن فراهم با زیرا است؛

 شرایط با سازگاری برای را گياهي هایجمعيت توان فنوتيپي،
 دهدمي افزایش هابيماری و آفات اقليم، تغيير محيط متغير

(2005 & Peñuelas, Jump .)سطح در را بقا تنهانه تنوع این 
 توليد مانند اکوسيستمي فرایندهای بلكه کند،مي تضمين جمعيت

 تأثير تحت نيز را جامعه ساختار و غذایي مواد چرخه اوليه،
Hughes ) دهدمي ارتقا را بومزیست کلي سلامت و داده قرار

2008 ,et al. .)ژني خزانه وجود حفاظت، و ءاحيا حوزه در 
 بقا و شدهتخریب هایزیستگاه بازسازی موفقيت شرط گسترده

 .(et al. Schäfer, 2020) است خطر در هایگونه زادآوری و
 زیربنای ایگونه درون ژنتيكي تنوع نيز کشاورزی در

 برابر در مقاوم ارقام توليد به که است نژادیبه هایبرنامه
 ترتيببدین و انجامدمي وهوایيآب هاینوسان و هابيماری
 افزون .(Korpelainen ,2023) کندمي تقویت را غذایي امنيت

، همراه هایگونه فراواني و ترکيب بر تأثير با ژني تنوع این، بر
 و زیستي جوامع پویایي هاافشانگرده و خوارانعلف ازجمله

Rudgers Crawford & ,) دهدمي شكل را کلي زیستي تنوع

2013.) 
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ای از علم ژنتيک است که با شاخه ،سيتوژنتيک گياهي
 و ساختار وراثت، تبيين به ها،کروموزومتمرکز بر مطالعه 

املي در گياهان تك فرایندهای نيز و ژنوم عملكرد
های سيتوژنتيک نوین همراه پردازد. در این حوزه، روشمي

با ميكروسكوپي پيشرفته امكان تصویربرداری و تحليل 
et  Schwarzacher) کندميها را فراهم دقيق کروموزوم

2023 ,al. .)ها برای ارزیابي پيامدهای ژنتيكي این تكنيک
از تيمارهای موتاژني و بررسي ژنوتوکسيسيتي در  ناشي

et al.Zuchowska -Borowska ,) گياهان ضرورت دارند

 تعداد ژنوم،و افزون بر این، با رصد تغييرات اندازه  (2022
 هایتوالي محتوای نيز و هاکروموزوم شناسيریخت و

 رهگيری را گياهي هایژنوم تكامل مسير توانمي تكراری،
 رشد چشمگير (. ,2022Kwasniewska & Baraکرد )

گيری های اخير به شكلر سالمنابع منتشر شده د
های داده، مخازن آنلاین و ابزارهای تحليلي منجر پایگاه

های پراکنده شده است که دسترسي یكپارچه به داده
 وسيلهبدین و کنندمي فراهم را نوميژ و سيتوژنتيكي

 طوربه را عرصه این در پژوهشگران وریبهره
 (. et al.Gutiérrez, 2023) اندای افزایش دادهلاحظهمقابل

E. های مختلفتحليل تنوع سيتوژنتيكي در ژنوتيپ

 . villosusvarhispidus  تری از تنها شناخت عميقهن
، بلكه اطلاعات دکنميساختار کروموزومي این گونه فراهم 

های اصلاح نباتات در جهت بهبود ارزشمندی را برای برنامه
دهد. تنوع کروموزومي کيفيت و عملكرد علوفه ارائه مي

تواند منبع غني از صفات ژنتيكي موردنياز برای موجود مي
های زیستي و غيرزیستي باشد و افزایش مقاومت به تنش

هدف این  .ساز توليد ارقام مقاوم و پایدارتر شودزمينه
 های مختلفتنوع سيتوژنتيكي در ژنوتيپ بررسيپژوهش، 
villosusvar.  E. hispidus  به منظور درک بهتر ساختار

تواند کروموزومي این گونه است. نتایج این مطالعه مي
در جهت ارتقای را تات های اصلاح نباتوسعه برنامه

ای های حفاظت ژنتيكي و مدیریت پایدار منابع علوفهبرنامه
 .فراهم کند

 

 هامواد و روش
به منظور ارزیابي تنوع خصوصيات کاریوتيپي، تعداد 

انتخاب   villosusvarE. hispidus . ژنوتيپ از گونه 2۴
ایران در بانک ژن منابع طبيعي از ها این ژنوتيپبذر شدند. 

شدند.  دریافتموسسه تحقيقات جنگل ها و مراتع 
مشخصات کامل مواد ژنتيكي مورد مطالعه، شامل کد 

ارائه شده  1ها، در جدول آوری نمونهجمعمنشأ ژنوتيپ و 
ها در است. ارزیابي صفات کاریوتيپي این ژنوتيپ

آزمایشگاه مرکز تحقيقات کشاورزی و منابع طبيعي استان 
های حاصل برای و داده (2)جدول نجام شدکرمانشاه ا

 .تحليل تنوع ژنتيكي مورد استفاده قرار گرفت

 

 روش تحقیق
 %1۰در ابتدا بذرها با محلول هيپوکلریت سدیم 

دیش و ضدعفوني شده و تحت شرایط استریل، داخل پتری
روی کاغذ صافي کشت شدند. بذرها تحت شرایط کنترل 

 12گراد و درجه سانتي 2۰درصد، دمای  7۰شده، رطوبت 
ساعت تاریكي در ژرميناتور قرار گرفتند.  12ساعت نور 

-ساعت ریشه آنها به اندازه مناسب برای نمونه ۴8پس از 

گيری رسيد. در مورد گونه مورد مطالعه، با توجه به شرایط 
صبح  1۰-11ها در فواصل زماني کنترل شده، مریستم ریشه

متافازی بودند. به منظور های دارای بيشترین تعداد سلول
در محلول آلفا برومونفتالين  هاریشه تيمار،عمل پيش

گراد درجه سانتي ۴ساعت در دمای  ۴به مدت  ۰5/۰%
ساعت  18ها به مدت قرار گرفتند. به منظور تثبيت، ریشه

گرم کروميوم تری اکسيد  A :1در محلول لویتسكي )محلول 
ليتر ميلي B :25 ليتر آب مقطر و محلولميلي 1۰۰و 

 .قرار گرفتند ليتر آب مقطر(ميلي 75و  %3۶فرمالدئيد 
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 ژنوتیپ انتخاب شده از بانك ژن منابع طبیعی براي مطالعات سیتوژنتیكی 24فهرست و مشخصات  -1جدول 

Table 1. List of 24 genotypes from the Natural Resources Gene Bank for cytogenetic studies 

Genotype Accession  Origin  

number code  Province County location 

1 6-10 Chaharmahal & Bakhtiari Shahrekord ChaharTagh 

2 13-13 Kohkiluyeh &Boyer Ahmad Yasuj Patavah 

3 4007 Isfahan Fariden Fariden 

4 13-3 Isfahan Semirom Qalaeh Arzoomand 

5 7-10 Chaharmahal & Bakhtiari Lordgand Sabzkuh 

6 13-6 Alborz Karaj Karaj 

7 Bijar1 Kurdistan Bijar KuhNasar 

8 8-10 Chaharmahal & Bakhtiari Borojen BidGhatar 

9 5-7 Fars Eqlid Dajkord 

10 13-12 Isfahan Semirom Semirom 

11 13-14 Isfahan Semirom CheshmeKhooni 

12 4-11 Lorestan KhoramAbad Rimleh 

13 Qochi2 West Azerbaijan Salmas Gardneh Qochi 

14 13-1 Isfahan Semirom Qalaeh Arzoomand 

15 13-2 Isfahan Semirom Qalaeh Arzoomand 

16 13-8 Isfahan Semirom Hana research farm 

17 4-8 Kohkiluyeh &Boyer Ahmad Yasuj Meimand 

18 8-6 Kohkiluyeh &Boyer Ahmad Yasuj Firozabad 

19 7-8 Fars Eqlid Bidsobhan 

20 7-6 Fars Eqlid Pasalki 

21 316 Alborz Karaj Dizin 

22 168 Isfahan Isfahan Isfahan 

23 313 Mazandaran Nur Balade 

24 314 Golestan Gorgan KhoshYilagh 

 

ها را پس از خروج از محلول برای نگهداری طولاني ریشه
در دمای  %7۰ تثبيت و بعد از شستشو بلافاصله در الكل اتيليک

. پس از کردندگراد در یخچال نگهداری درجه سانتي 5تا  ۴
درصد و  7۰ها از محلول الكل اتيليک خارج کردن ریشه

با آب جاری در ماده هيدروليز  دقيقه 3۰شستشوی آنها به مدت 
-درجه سانتي ۶2نرمال( و در درجه حرارت  NaOH 1کننده )

آميزی رنگ .دادندقرار  دقيقه در آون 8گراد، به مدت 
هماتوکسيلين  گرم ۴) محلول رنگ هماتوکسيلين باها کروموزوم

ساعت در  3۰/3مدت  به (%۴5ليتر اسد استيک ميلي 1۰۰در 
)منطقه مریستمي(  هاانتهایي نوک ریشه قسمت. شدنظر گرفته 

 با استفاده از تيغ مخصوص برش داده شدند. سپس یک قطره
روی نمونه ریخته و لامل روی  %۴5محلول حاوی اسيد استيک 

آن گذاشته شد، با وارد کردن ضربات آهسته بر روی نمونه 
-برداری از سلولبه منظور عكس های ریشه پخش شدند.سلول

از سيستم مانيتورینگ  ،های مورد مطالعهژنوتيپهای متافازی 

 Color Videoاستفاده شد. تصاویر کروموزومي از طریق 

Camera  که بر روی ميكروسكوپ نوری نصب شده بود به
را های هر سلول کروموزوم .گردیدمانيتور منتقل شده و ذخيره 

گانه برش زده و در یک فایل جدا Photoshopافزار در نرم
و از طریق  Measure Micro افزارمرتب شدند. با استفاده از نرم

مشخص کردن ابتدا و انتهای کروموزوم و محل سانترومر آنها، 
 طول بازوی کوتاهمانند های کروموزومي یكسری از ویژگي

(SA)، بلند (LA)طول کل کروموزوم ، (CL) طول نسبي ،
محاسبه و در  (CI) شاخص سانترومریو  (AR) کروموزوم

بزرگنمایي که  شودیادآوری ميذخيره شدند.  Excel طمحي
موجود در  CCDو با استفاده از  100Xتصاویر حاصل از لنز 

 .برابر بود 2775"سيستم مانيتورینگ تقریبا
 پنجسلول متافازی متعلق به  پنجدر این پژوهش، از هر لام 

 های کروموزومي آنهاریشه )تكرار( انتخاب و شاخص
های کاریوتيپي بر پایه . شاخص(2جدول ) گيری شداندازه
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ها شكل کروموزوم .محاسبه گردید 3شده در جدولروابط ارائه
تعيين  (et al. Levan, 1964) و همكاران Levanبراساس معيار 

  .شد
ها از روش برای مقایسه تقارن کاریوتيپي بين ژنوتيپ

ستفاده شد. این روش براساس ا Stebbins (1۹71) بندیطبقه
نسبت طول بازوهای کروموزوم )تقارن کاریوتيپي( و ميزان 

ها را به چهار کلاس ها، ژنوتيپتغييرات در اندازه کروموزوم
 . کنداصلي تقسيم مي

های بسيار متقارن با کمترین تنوع در کاریوتيپ :A1کلاس 
 ؛ ها و بازوهااندازه کروموزوم

ی در ترهای متقارن با تنوع کمکاریوتيپ :A2 کلاس
 ؛ هااندازه

های نامتقارن با تنوع متوسط در کاریوتيپ :B1کلاس 
 ؛ هااندازه

های نامتقارن با بالاترین ميزان تنوع کاریوتيپ :B2 کلاس
 . ها و بازوهاو تغييرات در اندازه کروموزوم

دهنده درجه تكامل کاریوتيپي و ميزان بندی نشانطبقهاین 
تواند به درک بهتر پيچيدگي ساختار کروموزومي است که مي

  .ها کمک کندتنوع ژنتيكي و تكاملي ژنوتيپ
آنها  اختصارات های و پارامترهای کروموزومي وشاخص
پارامترهای کروموزومي و و فرمول محاسبه  2در جدول 

 3همراه با رفرنس در جدول  اریوتيپيک تقارنهای شاخص
 آمده است.

 

 آنها اختصارات و پارامترهاي كروموزومی و صفات -2جدول 
Table 2. Chromosomal parameters, and their abbreviations 

Name if traits abbreviations نام صفت 
Long arm length LA بلند بازوی طول  

Short arm length CL کروموزوم کل طول  

Total chromosome length SA کوتاه بازوی طول  

Interchromosomal asymmetry index A2 شاخص نامتقارن بودن بين کروموزومي.  

Difference of relative chromosome length DRL اختلاف طول نسبي کروموزوم.  

Haploid chromosome length index HCL های هاپلوئيدشاخص طول کروموزوم.  

Dispersion index DI شاخص پراکندگي.  

Chromosome size similarity index rec شاخص تشابه اندازه کروموزوم.  

Relative chromatin value VRC شاخص ارزش نسبي کروماتين.  

Karyotype asymmetry index AI شاخص ناهمگني کاریوتيپ.  

Coefficient of variation of chromosome length CVcl ضریب تغييرات طول کروموزوم.  

Coefficient of variation of centromeric index CVci ضریب تغييرات موقعيت سانترومر.  

Arm form percentage F% درصد فرم بازو.  

Arano’s karyotype asymmetry index ASK%  کاریوتيپ آرانوشاخص ناهمگني.  

Long-to-short arm ratio r-value نسبت بازوی بلند به کوتاه  
Karyotype symmetry index S% شاخص تقارن کاریوتيپ.  

Mean centromeric index Xci  سانترومر.ميانگين شاخص  

Mean centromeric asymmetry Xca  سانترومر.ميانگين ناهمگني  

Overall karyotype symmetry index syi شاخص تقارن کلي کاریوتيپ.  

Arm ratio AR ت بازوها.نسب  

Centromeric index CI. .شاخص سانترومری 
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 كاریوتیپی تقارنهاي پارامترهاي كروموزومی و شاخص ،هافرمول -2جدول 
Table 2. Karyotypic formulas, chromosomal parameters, and symmetry indices 

 Chromosomal parameter or asymmetry index Formula Reference 
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Arm ratio 𝐴𝑅 = 𝐿𝐴/𝑆𝐴 - 

Chromosome length 𝐶𝐿 = 𝐿𝐴 + 𝑆𝐴 - 

r-value 𝑆𝐴/𝐿𝐴 - 

Relative length of chromosome 𝑅𝐿% = (𝐶𝐿/𝛴𝐶𝐿) × 100 - 

Centromeric index 𝐶𝐼 = 𝑆𝐴/𝐶𝐿 - 

Chromosome type Defined terms in Levan (Levan et al., 1964) 
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Form percentage of chromosome 𝐹% = (𝑆𝐴/𝛴𝐶𝐿) × 100 - 

Total chromosome length of the haploid  𝐻𝐶𝐿 = 𝛴𝐶𝐿 - 

Total form percentage 𝑇𝐹% = (𝛴𝑆𝐴/𝛴𝐶𝐿) × 100 (Huziwara, 1962) 

S. class asymmetry index A–C, 1–4 (Stebbins, 1971) 

Arano index of karyotype asymmetry 𝐴𝑠𝐾% = (∑𝐿𝐴/∑𝐶𝐿) × 100 (Arano, 1963) 

Intrachromosomal asymmetry index 𝐴1 = 1 − [∑𝑛𝑖 = (𝑆𝑖/𝐿𝑖)/𝑛] (Zarco, 1986) 

Interchromosomal asymmetry index 𝐴2 = 𝑆𝐶𝐿/𝑋𝐶𝐿 (Zarco, 1986) 

Symmetry index 𝑆% = (𝐶𝐿𝑚𝑖𝑛/𝐶𝐿𝑚𝑎𝑥) × 100 - 

Mean centromeric index 𝑋𝐶𝐼 = ∑𝐶𝐼/𝑛 - 

Degree of karyotype asymmetry 𝐴 = (𝛴𝑝𝑖– 𝑞𝑖/𝑝𝑖 + 𝑞𝑖)/𝑛 (Watanabe et al., 1999) 

Mean centromeric asymmetry 𝑋𝐶𝐴 = 𝐴 × 100 - 

Relative CV of chromosome length 𝐶𝑉𝑐𝑙 = (𝑆𝐶𝐿/𝑋𝐶𝐿) × 100 = 𝐴2 × 100 (Paszko, 2006) 

Relative CV of centromeric index 𝐶𝑉𝑐𝑖 = (𝑆𝐶𝐼/𝑋𝐶𝐼) × 100 (Paszko, 2006) 

Asymmetry index 𝐴𝐼 = (𝐶𝑉𝐶𝐿 × 𝐶𝑉𝐶𝐼)/100 (Arano, 1980) 

Difference of relative length 𝐷𝑅𝐿 = [𝑅𝐿%𝑀𝑎𝑥– 𝑅𝐿%𝑀𝑖𝑛] (Huziwara, 1962) 

Value of relative chromatin 𝑉𝑅𝐶 = 𝛴𝐶𝐿𝑖/𝑛 - 

Index of chromosome size resemblance 𝑅𝑒𝑐 = (∑𝑖 = 1𝐶𝐿𝑖/𝐿𝐶/𝑛) × 100 (Greilhuber & Speta, 1976) 

Centromeric gradient 𝐶𝐺% = (
𝑆ℎ𝑜𝑟𝑡 𝑎𝑟𝑚 𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ

𝐶ℎ𝑟𝑜𝑚𝑜𝑠𝑜𝑚𝑒 𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ
) × 100 - 

Dispersion index 𝐷𝐼 =  (𝐶𝐺% ×  𝐶𝑉)/100 (Lavania & Srivastava, 1999) 

Index of karyotype symmetry 𝑆𝑦𝑖 = (
𝑠ℎ𝑜𝑟𝑡 𝑎𝑟𝑚 𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ

𝑙𝑜𝑛𝑔 𝑎𝑟𝑚 𝑙𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ
) × 100 (Greilhuber & Speta, 1976) 

CV of chromosome length CV = (SD/ Mean) ×100 - 

 LA :بازوی بلند،  طولCL،طول کل کروموزوم : SA ،طول بازوی کوتاه :i: ،شماره گروه همولوگ S :،انحراف معيار x:  ،ميانگينn: تعداد کروموزوم هاپلوئيد ژنوتيپ 
LA = Long arm length; SA = Short arm length; CL = Total chromosome length; i = Homologous group number; x = Mean; S = Standard 

deviation; n = Number of haploid chromosomes in the genotype. 

 

 تجزیه آماري

های کاریوتيپي های مربوط به ویژگيتجزیه واریانس داده
. تكرار انجام شد پنجو در قالب  SAS افزاربا استفاده از نرم

همچنين، برای بررسي روابط بين صفات کاریوتيپي، تحليل 
با استفاده از  (Ward) به روش واردبندی همبستگي و خوشه

انجام شد.  ClustVis و  8GraphPad Prism افزارهاینرم
ترسيم  XLSTAT افزارگيری از نرمتمامي نمودارها نيز با بهره

 .گردیدند
 

 نتايج
ها از نظر سطح پلوئيدی و ژنوتيپدر بين  نتایج نشان داد

-ژنوتيپو تمامي  شودنميعدد پایه کروموزومي اختلافي دیده 

( X=8با تعداد کروموزوم پایه ) ،های مورد بررسي، هگزاپلوئيد
 Karyotypic) و تنها از نظر فرمول کاریوتيپي (1)شكل  بودند

Formula; K.F،)  وجود داشت  تنوعها ژنوتيپدر بين
به  21و  8، ۴، 1های فرمول کاریوتيپي در ژنوتيپ (.۴جدول)

 1۴و  ۹، 2های همچنين ژنوتيپ .بود sm2m + 19 صورت
و  11، 1۰، 3های و ژنوتيپ sm4m + 17فرمول کاریوتيپي 

، ۶، 5های در ژنوتيپ .بودند sm1m + 20 دارای فرمول 18
 sm3m + 18 فرمول کاریوتيپي به صورت 2۰و  17، 15

 sm7m + 17 فرمول 23و  22، 13، 7های گزارش شد. ژنوتيپ
داشتند. نهایتاً  sm5m + 16 فرمول 2۴و  1۶های و ژنوتيپ
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 .بودند m21 دارای فرمول کاریوتيپي 1۹و  12های ژنوتيپ
، Stebbins (1971) بندی جدول دوطرفهبراساس طبقه

های تقارن مختلف قرار های مورد مطالعه در کلاسژنوتيپ
 ارائه شده است.  ۴گرفتند که نتایج آن در جدول 

 

 

 villosusvar.  Elymus hispidusهاي مورد مطالعه گونه هاي متافازي ژنوتیپكاریوتیپ سلول -1شكل 
Figure 1. Representative metaphase karyotypes of the studied Elymus hispidus var. villosus genotypes 

 The codes and origins of the genotypes are provided in Table1 است.آمده  1ها در جدول ژنوتيپمنشأ کد و 
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 21و  2۰، 1۹، 18، 17، 1۶، 12، 1۰، ۹، 8های ژنوتيپ
در کلاس  2۴و  23، 22، 15، 13های ، ژنوتيپA1در کلاس 

A2در کلاس 11و  ۶، 5، 3، 2های ، ژنوتيپ B1های و ژنوتيپ
 .قرار گرفتند B2 در کلاس 1۴و  7، ۴، 1

بيشترین درصد  1۹براساس پارامترهای کاریوتيپي، ژنوتيپ 
را دارا بود و کمترین مقدار شاخص ( TF%) شكل کلي کروموزوم

را نشان داد که این ( 1A) نامتقارن بودن درون کروموزومي
تری از بيانگر قرارگيری این ژنوتيپ در سطح پایين موضوع
هایي با کروموزوم 1۴کاریوتيپي است. در مقابل، ژنوتيپ تكامل 

نامتقارني بيشتر و درجه بالاتری از تكامل را نشان داد. همچنين 
و اختلاف طول  (2A) شاخص نامتقارن بودن بين کروموزومي

داشت  2بيشترین مقدار را در ژنوتيپ ( DRL) نسبي کروموزوم
امل است، در حالي که نشانگر سطح بالاتری از عدم تقارن و تك

ها را دارا بود و در کمترین مقدار این شاخص 13که ژنوتيپ 

 .ترین درجه تكامل قرار گرفتپایين
 و  1Aها براساس مقادیر دیاگرام حاصل از پراکنش ژنوتيپ

2A هایهای مورد بررسي در گروهنشان داد که ژنوتيپ 
های ژنوتيپ (.2)شكل نگرفتندمجزا از یكدیگر قرار  "کاملا

 و 1A هایشاخصتر در با مقادیر پایين A1 متعلق به کلاس
 2Aبيانگر  که شدندتر گراف متمایز تر و چپدر نواحي پایين

های باشند. ژنوتيپتر ميساختارهای کروموزومي متقارن
تر گراف، ساختار های مياني، با قرارگيری در موقعيتB1 کلاس

که  شد، مشاهده A2 . در کلاسددادننسبتاً متقارني را نشان 
دارند و از نظر ساختاری در  1A شاخصمقادیر بالاتری در 

های . نهایتاً، ژنوتيپهستندای بين تقارن و عدم تقارن مرحله
تر نمودار پراکنش یافته و ، در نواحي بالاتر و راستB2 سلاک

 . دادندبيشترین ميزان عدم تقارن ساختار کروموزومي را نشان 

 

 
 (2Aو  1A) كروموزومیو بین شاخص نامتقارن بودن درون  براساس مقادیر  villosusvarE. hispidus . هايژنوتیپ پراكنش -2شكل 

Figure 2. Distribution of E. hispidus var. villosus genotypes based on the values of intrachromosomal and 
interchromosomal asymmetry indices (A1 and A2). 

 The codes and origins of the genotypes are provided in Table1 است.آمده  1ها در جدول ژنوتیپمنشأ كد و 

 

بيشترین  (HCL) هاپلوئيدهای شاخص طول کروموزوم
داشت.  5و کمترین مقدار را در ژنوتيپ  22مقدار را در ژنوتيپ 
و  1۴بيشترین مقدار را در ژنوتيپ  (DI) شاخص پراکندگي

نشان داد. شاخص تشابه اندازه  1۰کمترین مقدار را در ژنوتيپ 

 11بيشترین و در ژنوتيپ  13در ژنوتيپ  (rec) کروموزوم
نسبي  ارزشاز سوی دیگر، شاخص  .دارا بودکمترین مقدار را 

بيشترین مقدار را نشان داد،  1۹در ژنوتيپ  (VRC) کروماتين
 کمترین مقدار را داشت.  ۶در حالي که ژنوتيپ 



 …های بررسي تنوع سيتوژنتيكي ژنوتيپ 8۶

 
 

بيشترین  18در ژنوتيپ ( AI) شاخص ناهمگني کاریوتيپ
همچنين  کمترین مقدار را نشان داد. 2مقدار و در ژنوتيپ 

 12در ژنوتيپ  (CVcl) وموزومضریب تغييرات طول کر
کمترین مقدار را داشت.  1بيشترین تنوع را نشان داد و ژنوتيپ 

نيز بيشترین مقدار  (CVciسانترومر )ضریب تغييرات موقعيت 
 .دارا بود 8و کمترین مقدار را در ژنوتيپ  2۴را در ژنوتيپ 

 تقارن عدم شدن ترروشن برای Paszko (2۰۰۶)نظر  بنابر

 نمودار بایستي، (AIعدم تقارن ) شاخص اساسرب هاکاریوتيپ

 ضریب برابر ( درCVclکروموزومي ) طول تغييرات ضریب

 مورد AI محاسبه در ( کهCVciسانترومری ) تغييرات شاخص

 بهتری دید براساس آن تا گردد رسم اند،گرفته قرار استفاده

 ضریب نمودار بنابراین آورد. بدست هاکاریوتيپ تقارن به نسبت

 طول تغييرات برابر ضریب در سانترومری شاخص تغييرات

براساس تحليل نمودار (. 3گردید )شكل رسم کروموزومي

ضریب ) CVcl های سيتوژنتيكيپراکنش دوبعدی شاخص
ضریب تغييرات شاخص ) CVci ها( وتغييرات طول کروموزوم

دارای مقادیر  A1 کلاسهای متعلق به سانترومری(، ژنوتيپ
تر و بوده و از نظر ساختاری متقارن CVci و CVcl ترپایين

نمایانگر تعادل  B1 های کلاستر هستند. ژنوتيپاحتمالاً ابتدایي
 هایژنوتيپاند. نسبي بين تقارن و عدم تقارن کروموزومي

را دارا بوده و  CVci و CVcl مقادیر متوسطي از A2کلاس 
احتمالاً بيانگر مراحل مياني در تكامل ساختار کروموزومي 

 با بيشترین مقادیر B2های کلاس هستند. در نهایت، ژنوتيپ

 CVclو CVci  بيشترین ميزان ناهمگني و عدم تقارن
یندهای افرتواند بازتابي از کروموزومي را نشان دادند که مي

ای ساختاری به شرایط هتر یا سازگاریتكاملي پيشرفته
 محيطي باشد. 

 

 
و ضریب تغییرات  (CVcl) مقادیر ضریب تغییرات طول كروموزومی براساسvillosusvar.  E. hispidus هايژنوتیپ پراكنش –3شكل 

 .اندارائه شده 1ها در جدول ژنوتیپ أمنشكدها و  .(CVci) موقعیت سانترومر
Figure 3. Distribution of E. hispidus var. villosus genotypes based on the values of Coefficient of Variation of 

Chromosome Length (CVcl) and Coefficient of Variation of Centromeric Index (CVci). The codes and origins of 
the genotypes are provided in Table 1. 

 

و  17بيشترین مقدار را در ژنوتيپ  (F%) درصد فرم بازو
داشت. شاخص ناهمگني  1کمترین مقدار را در ژنوتيپ 

و  23بالاترین مقدار را در ژنوتيپ  (ASK%) کاریوتيپ آرانو
نشان داد. نسبت بازوی بلند  ۶ترین مقدار را در ژنوتيپ پایين

و کمترین  ۴بيشترین مقدار را در ژنوتيپ (value-r) به کوتاه

 (S%) دارا بود. شاخص تقارن کاریوتيپ 8مقدار را در ژنوتيپ 
و کمترین مقدار را در ژنوتيپ  ۹بيشترین مقدار را در ژنوتيپ 

 .داشت 1۹

و ميانگين  (Xciسانترومر )در نهایت، ميانگين شاخص 
به ترتيب در بيشترین مقدار را  (Xca) سانترومرناهمگني 
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نشان دادند. همچنين شاخص تقارن کلي  2۴و  2۰های ژنوتيپ
و کمترین مقدار  3بيشترین مقدار را در ژنوتيپ  (syi) کاریوتيپ

ت نسباز نظر  13و  1۴های ژنوتيپ. دارا بود 11را در ژنوتيپ 
کمترین  1۹ ( بيشترین ميزان را داشتند و ژنوتيپARبازوها )

در (، CIهمچنين برای شاخص سانترومری )ميزان را داشت، 
 کمترین مقدار مشاهد شد 13 بيشترین و ژنوتيپ 1۹ژنوتيپ 
 .(۴)جدول 

 

 E. hispidus var. villosus هاي مورد مطالعهژنوتیپاطلاعات كاریوتیپی  -4جدول 
Table 3. Karyotypic information of the studied E. hispidus var. villosus genotypes 

Genotype SC K.F VRC DRL TF% A1 A2 CVcl CVci Ai HCL 

1 2B 19m+2sm 11.401 3.391 41.845 0.275 0.182 18.207 2.024 0.369 239.431 

2 1B 17m+4sm 10.615 3.810 41.527 0.287 0.200 20.032 1.669 0.334 222.919 

3 1B 20m+1sm 11.202 3.018 42.193 0.263 0.167 16.687 2.258 0.377 235.246 

4 2B 19m+2sm 11.115 2.875 41.721 0.274 0.173 17.251 1.650 0.285 233.407 

5 1B 18m+3sm 11.114 3.661 41.893 0.274 0.192 19.158 2.242 0.429 233.388 

6 1B 18m+3sm 10.033 3.383 42.040 0.266 0.179 17.919 2.040 0.366 210.686 

7 2B 14m+7sm 11.049 3.334 40.798 0.293 0.174 17.411 1.229 0.214 232.026 

8 1A 19m+2sm 11.424 3.196 41.302 0.289 0.177 17.676 2.298 0.406 239.909 

9 1A 17m+4sm 10.223 2.824 41.438 0.284 0.164 16.363 1.932 0.316 214.686 

10 1A 20m+1sm 11.398 2.835 42.544 0.257 0.163 16.289 1.993 0.325 239.353 

11 1B 20m+1sm 11.250 3.433 42.731 0.247 0.181 18.114 1.796 0.325 236.257 

12 1A 21m 10.134 2.700 42.382 0.259 0.151 15.090 2.132 0.322 212.816 

13 2A 14m+7sm 10.855 2.457 39.995 0.320 0.139 13.921 1.687 0.235 227.950 

14 2B 17m+4sm 11.160 3.630 39.872 0.321 0.199 19.864 1.857 0.369 234.355 

15 2A 18m+3sm 11.112 3.086 41.612 0.279 0.172 17.233 1.985 0.342 233.344 

16 1A 16m+5sm 10.297 3.336 40.888 0.298 0.176 17.641 2.056 0.363 216.238 

17 1A 18m+3sm 10.605 3.018 41.273 0.287 0.161 16.082 1.751 0.282 222.701 

18 1A 20m+1sm 10.694 2.980 42.226 0.262 0.170 17.012 1.938 0.330 224.578 

19 1A 21m 10.407 2.955 43.293 0.231 0.173 17.258 2.088 0.360 218.543 

20 1A 18m+3sm 12.164 3.113 41.742 0.280 0.171 17.133 2.254 0.386 255.434 

21 1A 19m+2sm 10.808 3.111 42.310 0.261 0.163 16.323 2.075 0.339 226.967 

22 2A 14m+7sm 10.320 3.120 41.841 0.271 0.167 16.658 1.830 0.305 216.711 

23 2A 14m+7sm 11.837 2.726 41.054 0.292 0.162 16.163 1.919 0.310 248.583 

24 2A 16m+5sm 10.756 2.959 40.451 0.315 0.157 15.711 1.942 0.305 225.873 

Mean   10.916 3.123 41.624 0.279 0.171 17.133 1.944 0.333 229.230 

StDev   0.538 0.327 0.831 0.022 0.014 1.388 0.241 0.049 11.310 

SEM   0.110 0.067 0.170 0.004 0.003 0.283 0.049 0.010 2.310 

  ۴ادامه جدول 

Continuation of Table 3.  

Genotype DI rec F% ASK% r-value S% Xci Xca syi CI AR 

1 3.824 73.074 1.993 57.890 0.725 47.967 0.416 49.341 138.344 0.416 1.442 

2 2.291 68.521 1.977 58.188 0.713 45.174 0.412 51.752 140.120 0.412 1.445 

3 4.672 73.771 2.009 57.537 0.737 53.251 0.422 46.640 136.368 0.418 1.393 

4 1.465 75.322 1.987 58.007 0.726 54.520 0.417 49.262 139.036 0.417 1.423 

5 2.255 69.714 1.995 57.835 0.726 46.405 0.418 48.684 138.055 0.416 1.415 

6 2.149 70.476 2.002 57.659 0.734 49.936 0.419 47.524 137.154 0.420 1.411 

7 1.830 70.190 1.943 58.929 0.707 50.862 0.408 54.436 144.441 0.426 1.325 

8 2.698 72.479 1.967 58.433 0.711 51.357 0.413 51.682 141.479 0.414 1.439 

9 3.751 75.202 1.973 58.266 0.716 55.407 0.414 51.108 140.610 0.413 1.441 

10 1.789 75.154 2.026 57.191 0.743 55.250 0.424 44.765 134.428 0.426 1.325 

11 2.642 70.404 2.035 57.000 0.753 49.238 0.427 43.220 133.392 0.426 1.356 

12 2.291 75.962 2.018 57.320 0.741 56.932 0.424 44.965 135.248 0.422 1.367 

13 2.004 79.531 1.905 59.727 0.680 58.960 0.401 58.946 149.336 0.399 1.532 
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Genotype DI rec F% ASK% r-value S% Xci Xca syi CI AR 

14 3.470 70.266 1.899 59.858 0.679 46.433 0.401 58.770 150.126 0.400 1.522 

15 2.113 73.195 1.982 58.116 0.721 52.572 0.415 50.440 139.662 0.414 1.443 

16 2.789 72.909 1.947 58.818 0.702 48.926 0.410 53.626 143.852 0.410 1.461 

17 1.232 72.845 1.965 58.442 0.713 53.827 0.413 51.332 141.600 0.413 1.439 

18 1.704 73.941 2.011 57.491 0.738 53.729 0.421 46.460 136.150 0.420 1.395 

19 2.820 74.726 2.062 56.416 0.769 53.635 0.432 39.941 130.313 0.429 1.331 

20 2.722 73.568 1.988 58.010 0.720 51.905 0.417 49.840 138.972 0.403 1.428 

21 2.783 73.113 2.015 57.410 0.739 52.236 0.422 46.213 135.689 0.421 1.399 

22 1.485 71.775 1.992 57.866 0.729 52.980 0.416 49.673 138.299 0.415 1.449 

23 3.574 76.696 1.955 58.690 0.708 56.101 0.412 52.575 142.957 0.410 1.431 

24 2.060 75.927 1.926 59.268 0.685 52.816 0.403 57.404 146.520 0.401 1.512 

Mean 2.517 73.282 1.982 58.099 0.721 52.101 0.416 49.942 139.670 0.415 1.422 

StDev 0.851 2.576 0.040 0.833 0.022 3.481 0.008 4.696 4.820 0.008 0.056 

SEM 0.174 0.526 0.008 0.170 0.004 0.710 0.002 0.959 0.985 0.002 0.011 

 آمده است. 1ها در جدول کد و منشأ ژنوتيپ.
 آمده است 2مخفف های کاریوتيپي در جدول نام گامل 

The codes and origins of the genotypes are provided in Table 1 
Karyotypic information of the abbreviation are provided in Table 2 

 
  E. hispidus var. villosus هاي مورد مطالعهژنوتیپصفات كاریوتیپی در  اره هاي توصیفیمو ا میانگین میانگین مربعات، -4 جدول

Table 4. Mean squares, means, and descriptive statistics of karyotypic traits in the studied genotypes of E. hispidus var. villosus. 

Genotypes Chromosome length (CL) (m) Long arm length (LA) (m) Short arm length (SA) (m) 

1 11.40 6.60 4.77 

2 10.63 6.17 4.40 

3 11.28 6.46 4.74 

4 11.12 6.45 4.63 

5 11.11 6.43 4.65 

6 10.02 5.78 4.21 

7 10.12 5.77 4.35 

8 11.40 6.67 4.72 

9 10.20 5.95 4.23 

10 11.69 6.81 4.84 

11 11.25 6.41 4.80 

12 10.17 5.80 4.29 

13 10.89 6.48 4.37 

14 11.17 6.68 4.44 

15 11.17 6.45 4.62 

16 10.29 6.05 4.21 

17 10.28 6.19 4.37 

18 10.63 6.17 4.52 

19 10.39 5.87 4.50 

20 11.24 6.48 4.52 

21 10.88 6.23 4.57 

22 10.32 5.97 4.31 

23 11.86 6.96 4.86 

24 10.76 6.37 4.35 

Mean Square 0.272** 0.57** 1.496** 

Mean 10.85 6.30 4.51 

StDev 0.532 0.334 0.207 

SEM 0.109 0.068 0.042 
 Significant at the 1% level :** است دار معني درصد 1احتمال  : در سطح**

  The codes and origins of the genotypes are provided in Table1                                 است.آمده  1ها در جدول ژنوتيپمنشأ کد و 
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ها ژنوتيپ به منظور تعيين وجود یا عدم وجود تنوع در بين
(. ۴ ولجد(تكرار استفاده گردید  5با  از طرح کاملاً تصادفي

ها از نظر تمامي صفات بين ژنوتيپ براساس تجزیه واریانس
 1داری در سطح گيری شده اختلاف معنيکروموزومي اندازه

 گيری شده تنوعوجود داشت، بنابراین برای صفات اندازهدرصد 
 های مورد بررسي وجود داردپلاسمداری در بين ژرممعني

 برای صفت طول کل کروموزومنتایج نشان داد  (.۴)جدول 
(CL)۶۹/11 و 8۶/11های با ميانگين 1۰و  23های ، ژنوتيپ 

 7و  ۶های ميكرون بيشترین طول کروموزومي و ژنوتيپ
کمترین ميانگين طول کروموزومي را داشتند. برای طول بازوی 

 81/۶ و ۹۶/۶به ترتيب با  1۰و  23های ، ژنوتيپ(LA) بلند
 77/5کمترین مقدار ) 7ميكرون بيشترین مقدار و ژنوتيپ 

، (SA) ميكرون( را نشان دادند. همچنين در طول بازوی کوتاه
زوی کوتاه و بيشترین ميانگين طول با 23و  1۰های ژنوتيپ
 همانطورکهکمترین ميانگين را داشتند.  1۶و  ۶های ژنوتيپ

 و CL، LAصفت  سه برای هاميانگين روند گرددملاحظه مي
 SA(.۴باشد )جدول مي هم به شبيه اًتقریب 

ویژه سه ماتریس همبستگي روابط ميان تمامي متغيرها، به
( LA) طول بازوی بلند ،(CL) طول کل کروموزوم کليدی صفت

با بقيه متغيرها بخوبي نشان مي را ( SA) طول بازوی کوتاه و
( CL) طول کل کروموزوم که بين دارداز آن  حكایتنتایج دهد. 

( CL) طول کل کروموزوم و نيز بين (LA) طول بازوی بلند و
وجود  داریمعني، همبستگي مثبت (SA) طول بازوی کوتاه و

طول  و( LA) بازوی بلندطول  دارد. همچنين، همبستگي ميان
نيز مثبت و قابل توجه است که بيانگر ارتباط ( SA) بازوی کوتاه

بررسي . باشدساختاری ميان این سه شاخص مهم مي
با سایر متغيرها، الگوهای ( CL) طول کل کروموزوم همبستگي

طول  .دهدهای مثبت و منفي را نشان ميمتنوعي از همبستگي
ن همبستگي مثبت را با بيشتری( CL) کل کروموزوم

، (VRC) شاخص ارزش نسبي کروماتين هایي مانندشاخص
 (S%) شاخص تقارن کاریوتيپ و (CIشاخص سانترومری )

درصد شكل کلي  مانندها دارد، در حالي که با برخي شاخص
، همبستگي منفي (F%) درصد فرم بازو و (TF%) کروموزوم
شاخص ارزش نسبي  نيز با( LA) طول بازوی بلند. شدمشاهده 

 (Xca) سانترومرميانگين ناهمگني  و (VRC) کروماتين
درصد شكل کلي  همبستگي مثبت داشته و با متغيرهایي مانند

 و (rec) شاخص تشابه اندازه کروموزوم، (TF%) کروموزوم
مشاهد همبستگي منفي  (value-r) نسبت بازوی بلند به کوتاه

شاخص  نيز با( SA) طول بازوی کوتاه . از سوی دیگر،گردید
و برخي متغيرهای ساختاری  (VRC) ارزش نسبي کروماتين

شاخص ، (1A) شاخص نامتقارن بودن درون کروموزومي مانند
شاخص سانترومری ، (2A) نامتقارن بودن بين کروموزومي

(CI) ،نسب( ت بازوهاAR )طول بازوی بلند و (LA ) همبستگي
ميانگين  هایي مانندشاخص، در حالي که با دادمثبت نشان 

 ،(Xciسانترومر )ميانگين شاخص ، (Xca) سانترومرناهمگني 
نسبت بازوی بلند به  و( TF%) درصد شكل کلي کروموزوم

، همبستگي نتایج. وجود داشتهمبستگي منفي  (value-r) کوتاه
شاخص  با نمایي جامع از روابط ميان متغيرهای متعدد ازجمله

 اختلاف طول نسبي کروموزوم، (VRC) ارزش نسبي کروماتين

(DRL) ،درصد شكل کلي کروموزوم (%TF) ، شاخص
شاخص نامتقارن بودن ، (1A) نامتقارن بودن درون کروموزومي

 ضریب تغييرات طول کروموزوم، (2A) بين کروموزومي
(CVcl) ،ضریب تغييرات موقعيت سانترومر (CVci) ، شاخص

های وموزومشاخص طول کر، (AI) ناهمگني کاریوتيپ
شاخص تشابه ، (DI) شاخص پراکندگي، (HCL) هاپلوئيد

شاخص ، (F%) درصد فرم بازو، (rec) اندازه کروموزوم
 نسبت بازوی بلند به کوتاه، (ASK%) ناهمگني کاریوتيپ آرانو

(value-r) ،شاخص تقارن کاریوتيپ (%S) ، ميانگين شاخص
شاخص ، (Xca) سانترومرميانگين ناهمگني ، (Xciسانترومر )

ت نسب، (CIشاخص سانترومری )، (syi) تقارن کلي کاریوتيپ
 طول بازوی بلند (،CL) طول کل کروموزوم، (ARبازوها )

(LAو ) طول بازوی کوتاه (SA )دهد. همبستگي را ارائه مي
 و( VRC) شاخص ارزش نسبي کروماتين کامل مثبت ميان

همبستگي و نيز  (HCL) های هاپلوئيدشاخص طول کروموزوم
 (ASK%) شاخص ناهمگني کاریوتيپ آرانو منفي کامل ميان

مشاهده شد. همچنين،  (value-r) نسبت بازوی بلند به کوتاه و
درصد فرم  و( TF%) درصد شكل کلي کروموزوم متغيرهای

( 1A) شاخص نامتقارن بودن درون کروموزومي با (F%) بازو



 …های بررسي تنوع سيتوژنتيكي ژنوتيپ ۹۰

 
 

همبستگي  (2A) شاخص نامتقارن بودن بين کروموزومي و
سانترومر ميانگين شاخص  مثبت بالایي داشته و متغيرهای

(Xci و ) سانترومرميانگين ناهمگني (Xca) يز همبستگي منفي ن
 (.۴)شكل  توجهي با یكدیگر نشان دادندقابل

 

 
دهنده مقدار ضریب شدت رنگ نشان) villosusvar E. hispidus . هايهمبستگی صفات كاریوتیپی مورد مطالعه در ژنوتیپ -4شكل 

 .ت(همبستگی پیرسون اس

Figure 4. Correlation of studied karyotypic traits in E. hispidus var. villosus genotypes. The intensity of the color 
indicates the value of the Pearson correlation coefficient. 
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شاخص سيتوژنتيكي و  1۹ای مبتني بر نتایج تجزیه خوشه
و دندروگرام،  (Heatmap) ساختاری با استفاده از نقشه حرارتي
مورد مطالعه نشان داد.  هایتنوع قابل توجهي را ميان ژنوتيپ

به سه خوشه اصلي تقسيم شدند.  مورد بررسي ژنوتيپ 2۴
و  18، 21، ۴، 15، 8، 1۰، 5، 1های خوشه اول شامل ژنوتيپ

 مانندهایي است که عمدتاً دارای مقادیر بالاتر شاخص 2۰

شاخص  و( HCL) های هاپلوئيدشاخص طول کروموزوم
بودند و بيانگر ساختارهای کروموزومي نسبتاً ( CIسانترومری )

، 23، 3های باشند. خوشه دوم شامل ژنوتيپمتقارن و پایدار مي
ها دارای مقادیر متوسط بوده که در بيشتر شاخص ۶و  11

، 2۴، 1۶، 22، ۹، 7، 2، 1۴های بودند. خوشه سوم، ژنوتيپ
های گيرد که برخي از آنها )مانند ژنوتيپرا دربر مي 13 و 17
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های ( دارای مقادیر نسبتاً بالاتری در شاخص2۴و  1۴
طول بازوی ، (Xca) سانترومرميانگين ناهمگني  ی مانندساختار

درصد  و( ASK%) شاخص ناهمگني کاریوتيپ آرانو ،(SA) کوتاه
(.5)شكل بودند  (TF%) شكل کلي کروموزوم
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Figure 5. Dendrogram of cluster analysis of cytogenetic traits for the studied E. hispidus var. villosus genotypes 
using Ward’s method 
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 بحث
 varE. hispidus . های مختلفتحليل کاریوتيپي ژنوتيپ

villosusهای مهمي درباره معماری کروموزومي و ، دیدگاه
ها ارائه داد. نتایج نشان داد که وضعيت تكاملي این ژنوتيپ

های متقارن بوده و ها دارای کروموزومژنوتيپ بيشتر

. اندها قرار گرفتهسانترومرها تقریباً در نقاط مياني کروموزوم
 گونه این فهای مختلآناليز کاریوتيپي انجام شده روی ژنوتيپ

 با وجود. دهنده تنوع معنادار در صفات کروموزومي بودنشان
یكنواختي در سطح پلوئيدی )هگزاپلوئيد با فرمول کروموزومي 

42x=6n=2)های ها تفاوت، نتایج نشان دادند که بين ژنوتيپ
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های تقارن های کاریوتيپي، شاخصقابل توجهي از نظر ویژگي
دهد رد. این یافته نشان ميو ساختار کروموزومي وجود دا

تواند بيانگر شباهت ظاهری ژنومي اگرچه سطح پلوئيدی مي
ها ممكن است در نتيجه باشد، اما ساختار داخلي کروموزوم

های محيطي و فشار انتخابي رویدادهای تكاملي، سازگاری
. متنوع، به صورت مستقل دچار تغييرات و تنوع شده باشد

از تنوع ساختاری در  حكایتوع های کاریوتيپي متنفرمول
های که ممكن است در بروز تفاوت دارندها کروموزوم

ها نقش ایفا کنند. این عملكردی و فيزیولوژیكي ميان ژنوتيپ
مرتعي که تحت های چندساله گراسهای ویژه در گونهتنوع به

 دارد.تأثير شرایط زیستي متنوع قرار دارند، اهميت بيشتری 
در زمينه سيتوژنتيک و تنوع کروموزومي  مطالعات متعددی

های مختلف آگروپيرون انجام شده است که هریک به گونه
نحوی تنوع و ساختار ژنتيكي این جنس گياهي را روشن 

های خود در بررسي (1۹۹۰و همكاران ) Chen. اندنموده
سطوح کروموزومي چند گونه آگروپيرون را گزارش کردند؛ 

 1۴ دیپلوئيدسطح  دارای   .mongolicumAg کهطوریبه
  .deserturumAg و  .michnoiAg و (14n=2کروموزومي )

بودند. این نتایج بيانگر  (28n=2)کروموزوم  28دو دارای  هر
های مختلف این جنس وجود تنوع عدد کروموزومي در گونه

 باشد. مي

های مورد بررسي در ، ژنوتيپStebbins بندیبراساس طبقه
توزیع شدند. غالب بودن  B2 و A1 ،A2، B1های کلاس
تر و احتمالاً بيانگر ساختارهای متقارن A2 و A1 هایکلاس
با تقارن کمتر و پيچيدگي  B2 حالي که کلاس تر است، درابتدایي

تر و یندهای تكاملي پيشرفتهابيشتر، ممكن است نمایانگر فر
های خاص محيطي باشد. چنين تنوعي در تقارن سازگاری

یندهای تكاملي مستقل در اتواند نتيجه فرکروموزومي مي
که با  باشد  villosus. varE. hispidus های محليجمعيت
ی اکولوژیكي خاص مناطق رویشگاه خود هماهنگ هاویژگي

  .Agنيز در مطالعه سيتوژنتيكي Muramatsu (1۹۹۰). اندشده

 elongatum( 70که دکاپلویيدn=2) در منابع جدید با نام) است 
elongatusElymus  فراواني تشكيل (دوششناخته مي ،
هایي که والنتمولتيکه ها را بررسي کرد و متذکر شد دکاوالانت

والنت بودند و تعداد در این گونه دیده شدند، بيشتر تری
ها کم بوده که این الگو بيانگر پيچيدگي تقسيمات والنتیوني

 .باشدکروموزومي در این نوع از آگروپيرون مي

، درون (1A) کروموزوميهای تقارن بين مقادیر شاخص
تفاوت  TF و DRL مانند دیگرهای و شاخص (2A) کروموزومي

 2و  1۴ مانندهایي ها نشان دادند. ژنوتيپمعناداری بين ژنوتيپ
تری داشتند ، ساختارهای غيرمتقارن2A و 1A با بالاترین مقادیر

تر قرار های با ساختارهای پيشرفتهکه آنها را در رده ژنوتيپ
تر، های پایينبا شاخص 1۹و  13های . در مقابل، ژنوتيپدهدمي

توانند برای تر دارند که ميابتدایي لاًاحتماتر و ساختاری متقارن
مطالعات فيلوژنتيكي یا شناسایي منابع ژني اوليه مورد استفاده 

نيز  AR و HCL ،rec، VRCمانند هایي شاخص .گيرندبقرار 
های ها از نظر ویژگيژنوتيپ آميزی در تمایزطور موفقيتبه

 13، 22های و نشان دادند که ژنوتيپ استفاده شدندکروموزومي 
از نظر طول کل کروموزوم، شباهت اندازه، ارزش نسبي  1۹و 

ها کروماتين و نسبت بازوها با یكدیگر تفاوت دارند. این ویژگي
ژنتيكي و فيلوژنتيكي مورد های ظرفيتتوانند در تعيين مي

 .Ag در آناليز ژنومي Jones (1۹۹7) و Cai .گيرندبده قرار استفا

elongatum و Ag. intermedium ،ین دو گونه را به عنوان ا
در منابع ) منابع ژنتيكي مناسب برای بهبود گندم معرفي کردند

 Thynopyrum و elongatus Elymus هایترتيب با نامجدید به

 intermediumها،براساس این پژوهش .(شوندمي شناختهAg.  

 elongatum( 70اتوآلودکاپلویيدn=2) و ntermediumIAg.  
بيانگر  موضوعاند که این بندی شدهطبقه (42n=2آلوهگزاپلویيد )

 .ها در اصلاح نباتات استپيچيدگي و اهميت ژنتيكي این گونه

نتایج حاصل از تجزیه واریانس نشان داد که بين  
ز نظر تمامي صفات ا  villosusvarE. hispidus . هایژنوتيپ

احتمال  داری در سطحگيری شده تفاوت معنيکاریوتيپي اندازه
وجود دارد. این اختلاف معنادار بيانگر وجود تنوع درصد  1

ها است و ژنوتيپژنتيكي قابل توجهي در ساختار کروموزومي 
های های مورد مطالعه از نظر ویژگيپلاسمدهد که ژرمنشان مي

دار در وجود این تفاوت معني .کروموزومي کاملاً متمایز هستند
ها را تر و تفكيک ژنوتيپصفات مختلف، امكان تحليل دقيق

دهنده اهميت انتخاب معيارهای کاریوتيپي کند و نشانفراهم مي



 ۹3   1 ، شماره33اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ایران جلد  تحقيقات ژنتيک و نشریه علمي

 ميانگيننتایج  .تنوع ژنتيكي در این گونه استبرای ارزیابي 
 ها از نظر صفات طول کل کروموزومشان داد که ژنوتيپصفات ن

(CL)طول بازوی بلند ، (LA) و طول بازوی کوتاه (SA)  با
دهد که صفات اندازه . این نتایج نشان ميدارندتفاوت یكریگر 

و بيانگر ها هستند کروموزومي به خوبي قادر به تفكيک ژنوتيپ
روند  .باشندمي هاتوزیع نامتوازن این صفات در ميان ژنوتيپ

از ارتباط  حكایت SA و CL، LA ها در سه صفتمشابه تفاوت
نزدیک و تأثير متقابل این صفات در تنوع ساختاری 

با بررسي تنوع  (2۰۰۹و همكاران ) zieRaf. ها داردکروموزوم
در منابع جدید با ) Ag. elongatum اکسشن 17ای درون گونه

داری اختلاف معني ،شود( ميشناخته  elongatus Elymus نام
ویژه بر تنوع بالا در در صفات کاریوتيپي مشاهده کردند و به

ها و ميانگين طول دامنه نسبي طول کل کروموزوم مانندصفاتي 
دهنده تنوع ژنتيكي قابل کل کروموزومي تأکيد داشتند که نشان

با ارزیابي  Gorji (1۹88)همچنين توجه در این گونه است. 
ای تنوع سيتوژنتيكي ميان پنج گونه آگروپيرون، تنوع گسترده

کروموزوم، طول بازوی کوتاه و طول  در صفاتي مانند طول کل
در ) Ag. trichophorum بازوی بلند مشاهده کرد و برای گونه

 (دوششناخته مي  villosusvarE. hispidus . منابع جدید با نام
داری در صفات کاریوتيپي گزارش نمود که نيز تنوع معني

های قابل توجه کروموزومي در این گونه دهنده تفاوتنشان
 .باشدمي

های طول بررسي همبستگي صفات نشان داد که شاخص
همبستگي معناداری با  (AR) و نسبت بازویي (CL) کروموزوم

دهد افزایش داشتند که نشان مي 2A و 1A های تقارنشاخص
تواند به تغيير در سطح ها ميطول یا نامتقارني کروموزوم

 1A مثبت بينویژه همبستگي پيچيدگي کاریوتيپ منجر شود. به

دهنده این است که افزایش در یكي از ابعاد تقارن نشان 2A و
تواند در معمولاً با افزایش در بعد دیگر همراه است که مي

مطالعات فيلوژنتيكي  برایانتخاب نشانگرهای کاریوتيپي مؤثر 
در  Dewey (1۹8۰). گيردبمورد توجه قرار  يو اصلاح

ي روی خویشاوندی تاکسونوميک، سيتولوژیک و پژوهش
 .Ag و Ag. repens  (42n=2) مورفولوژیک دو گونه

elongatiforme (56-52n=2)  در ایران، نشان داد که هيچ

صفت مورفولوژیكي منفرد قابل اعتمادی برای تفكيک این دو 
  .Agگونه وجود ندارد و براساس این یافته پيشنهاد داد که

 elongatiformeای ازبه عنوان زیرگونه Ag. repens  
 .بندی شودطبقه

های کاریوتيپي توانست بندی براساس شاخصتحليل خوشه
های مورد مطالعه را به سه گروه مجزا تفكيک کند. این ژنوتيپ

های آماری و نتایج شاخص Stebbins بندیبندی با طبقهگروه
ده تنوع دهنمطابقت داشت و نشان CVci و AI، CVcl مانند

های گروه اول ها بود. ژنوتيپدار در بين ژنوتيپساختاری معني
تر بودند، در حالي که های متقارن و سادهعمدتاً دارای کاریوتيپ

های بالاتری از عدم تقارن های گروه سوم دارای شاخصژنوتيپ
تواند پایه مناسبي برای بندی ميو پيچيدگي بودند. این طبقه

. باشد يهای اصلاحتنوع ژنتيكي در برنامهانتخاب والدین م
رود شباهت یا تفاوت ژنتيكي تا حدی با فاصله اگرچه انتظار مي

ها تطابق داشته آوری ژنوتيپیا نزدیكي جغرافيایي محل جمع
باشد، اما نتایج این پژوهش نشان داد که در بسياری از موارد، 

واني تنوع ساختاری کروموزومي با پراکنش جغرافيایي همخ
آوری هایي که از مناطق نزدیک جمعبرخي از ژنوتيپ. نداشت

بندی قرار گرفتند و از سوی های متفاوت خوشهاند، در گروهشده
هایي از مناطق جغرافيایي دور در یک خوشه دیگر، ژنوتيپ

تواند ناشي از عواملي مانند فشار بندی شدند. این پدیده ميطبقه
ها یا سازگاری مستقل ين جمعيتانتخاب طبيعي، جریان ژني ب

ساختار کروموزومي به شرایط محيطي مشابه باشد. بر این اساس، 
توان نتيجه گرفت که تنوع ژنتيكي و کاریوتيپي موجود در این مي

ای و تكاملي گونهگونه، بيشتر تحت تأثير سازوکارهای درون
 این و فاصله جغرافيایي نقش چنداني در این تنوع ندارد. است 

عدم تطابق، لزوم انجام مطالعات تكميلي در سطوح مولكولي را 
  .Eتر منشأ و مسير تنوع ژنتيكي در گونهبرای ردیابي دقيق

 . villosusvarhispidus دهدنشان مي. Farshadfar و 
Farshadfar (22۰۰) ای بر روی تنوع ژنتيكي برخي در مطالعه

ها را گروپيرون براساس صفات کاریوتيپي، جمعيتهای آگونه
براساس سطح پلویيدی به چهار دسته تقسيم کردند و برای 

های تتراپلویيد بيشترین تنوع را در تغييرات کروموزومي جمعيت
 .گزارش نمودند
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 گيرینتيجه
 var. Elymus hispidusاین مطالعه نشان داد که گونه

 villosus تنوع سيتوژنتيكي و کاریوتيپي قابل توجهي  دارای
تواند منبعي ارزشمند برای اصلاح و بهبود این گونه است که مي

های معنادار در های اصلاح نباتات باشد. تفاوتدر برنامه
طول ها، های کروموزومي مانند طول کروموزومشاخص

های تقارن، بيانگر وجود تنوع بازوهای بلند و کوتاه و شاخص
تواند در ختاری بالا در سطح ژنتيكي است. این تنوع ميسا

های مناسب با عملكرد و کيفيت علوفه جهت انتخاب ژنوتيپ
ویژه از ای، بهگونهتنوع دروناستفاده از شود.  استفادهمطلوب 

هایي با فاصله ژنتيكي زیاد )براساس طریق تلاقي بين ژنوتيپ
ز پدیده هتروزیس و تواند منجر به بروای(، ميتحليل خوشه

ها در کارگيری این ژنوتيپارتقاء صفات کمي و کيفي شود. به
ای، راهكاری مؤثر برای توسعه گونههای تلاقي درونبرنامه

های محيطي، بهبود عملكرد ارقام جدید با تحمل بالاتر به تنش
 برداری از مراتع خواهد بود. علوفه و افزایش پایداری بهره
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