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  هسته  DNAارزیابی تنوع فنوتیپی، ژنتیکی و مقدار نسبی 

 )Festuca arundinaceaبلند ( در فستوکاي پا
  

  3اشرف جعفري علی و 2زاده ، قاسم کریم1سهیلا افکار*
 ، نور، تهران، ایران استادیار گروه اصلاح نباتات، دانشکده کشاورزي، دانشگاه پیام1

 ، گروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژي، دانشکده کشاورزي، دانشگاه تربیت مدرس، تهران، ایران دانشیار2
 ، سازمان تحقیقات، آموزش و ترویج کشاورزي، تهران، ایرانها و مراتع کشور سسه تحقیقات جنگلؤستاد پژوهشی، بخش تحقیقات مرتع، ما3

  15/04/1398؛ تاریخ پذیرش: 02/11/1397تاریخ دریافت: 
  1چکیده

  پلوئیدي بودن نقش مهمی در تکامل این گروه دارد. گیاه  کنند و پلی هاي فستوکا در ایران رشد می گونه سابقه و هدف:
Festuca arundinacea  چنین  همعنوان علوفه، چمن و  ههاي متفاوتی است که بها بوده و شامل گونه گراسمتعلق به خانواده

 –و صفات فنولوژیکی هسته DNAمطالعه تغییر در مقدار نسبی  هدف از این پژوهششوند.  از خاك استفاده می تبراي محافظ
  باشد.می شده از مناطق متفاوت آوري جمع F. arundinaceaهاي مختلف  مورفولوژیکی در ژنوتیپ

  

تکرار انجام شد. پارامترهاي ژنتیکی براي همه صفات شامل  3این آزمایش در قالب طرح بلوك کامل تصادفی با  ها: مواد و روش
زنی، پایداري، عملکرد علوفه، تعداد شاخه در بوته، زنی، قدرت جوانهزمان ظهور خوشه، زمان گلدهی، ارتفاع گیاه، سرعت جوانه

زنی، وزن بذر در بوته، شاخص برداشت، تعداد بذر در بوته محاسبه گردید. براي  زاردانه، درصد جوانهطول سنبله، وزن ه
رقم ) Hordeum vulgare(و گیاه جو  DAPIهاي با طول عمر سه هفته، فلوروکروم  از گیاهچه DNAگیري مقدار نسبی  هانداز

  عنوان استاندارد داخلی استفاده شد. هسلطان ب
  

دهی، تاریخ  ژنتیکی نشان داد تفاوت بین ضریب تغییرات ژنتیکی و فنوتیپی براي تعداد روز تا خوشهرهاي متغیزیابی ار ها: یافته
ناچیز بوده که  دانه و ارتفاع گیاه زنی، قوه نامیه، تعداد بذر در بوته، وزن هزار گلدهی، تعداد ساقه در بوته، سرعت و قدرت جوانه

 66-95بین صفات پذیري  از طرف دیگر مقدار وراثتتر از واریانس محیطی است.  نقش واریانس ژنتیکی بیش دهد ینشان م
مبتنی هاي  روشدهد  مینشان جزء طول خوشه مشاهده شد که  هبالا براي همه صفات بپذیري  وراثت در این مطالعه، بود. درصد

پذیري بالا به همراه  ، وراثتGCVو  PCVعلت تفاوت ناچیز  است. به فات از کارایی بالایی برخورداربر گزینش براي این ص
توان نتیجه گرفت این صفات  زنی می دهی، تاریخ گلدهی و قدرت جوانه پیشرفت ژنتیکی بالا براي صفات تعداد روز تا خوشه

مشخص شد که  اصلاحی از طریق گزینش بهبود داد.هاي  برنامهها را در  توان آن شوند و می هاي افزایشی کنترل می توسط ژن
اي بالا  گونه تنوع درون دهنده نشانکه  وجود داردهسته  DNA نسبیمطالعه براي مقدار  مورد هاي داري بین ژنوتیپ تفاوت معنی
گیرند که بالاترین  گروه قرار می 7ها در  یپتایج مقایسه میانگین نشان داد ژنوتن است.هاي متفاوت از مناطق مختلف  بین ژنوتیپ
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 با توجه به مطالعات گذشته، بود.  G22و G13 ،G16 ،G20 ،G21 هاي ژنوتیپ ترتیب در هسته به DNAترین مقدار نسبی  و کم
  بت داد. و تغییر در طول کروموزوم نس Bتوان به وجود کروموزوم  ها را می هسته را در این ژنوتیپ DNAتغییر در مقدار نسبی 

  

هاي  برنامهزنی براي  از صفات زمان ظهور سنبله، زمان گلدهی و قدرت جوانه بهتر است ،براساس ننتایج این پژوهش گیري: نتیجه
مهمی در  عواملتوانند  میفنولوژیکی  -شناسی ریختو صفات  DNAچنین تغییر در مقدار نسبی  اصلاحی استفاده شود. هم

  د. نتکامل و سازگاري این گونه به شرایط محیطی مختلف باش
  

  Festuca arundinacea ، پذیري ، وراثتهستهDNA  نسبیمقدار ژنتیکی، هاي متغیر، پیشرفت ژنتیکی هاي کلیدي: واژه
  

  مقدمه
ی هستند که ترین خانواده گیاهگسترده ندمیانگ

اندازه ژنوم مرتبط شده افزایش یا کاهش شان با  تکامل
و شامل  ندمیانگتیره . فستوکا متعلق به )50(است 

عنوان علوفه و چمن  ههاي مختلفی است که ب گونه
هاي جنس فستوکا همه گونه .)29( شوداستفاده می

 Festuca arundinaceaایران دگرگشن هستند و در 
طور طبیعی رشد  هرکز و غرب بمراتع شمال، م در
(فستوکاي پابلند)  F. arundinaceaگیاه  ).2( کند می

ها  ها رشد کرده، برخی از آندر دشت، کوه و جنگل
). استفاده از 50شوند (عنوان گونه زراعی استفاده می هب

براي محافظت از خاك،  1980این گونه در سال 
هاي  ژگی). از وی47عنوان علوفه و چمن شروع شد ( هب

مطلوب فستوکاي پابلند، سازگاري با دامنه وسیعی از 
شرایط خاك، مقاومت به سرما، عملکرد بالاي بذر و 
  علوفه، طولانی بودن فصل چرا و مقاومت به آفات 

را مناسب توسعه مراتع و  هاست که آن و بیماري
  عنوان علوفه کرده است  هها ب استفاده در دامداري

هاي جنس فستوکا از دیپلوئید  متعداد کروموزو .)20(
)14x=2=n2 70(دکاپلوئید ) تاx=10=n2(  متفاوت

  و مقدار  )49(بوده پلوئید  پلیها  آن تر بیش ،است
C-value 03/4تا  58/1فستوکا از  جنس منوپلوئید در 

هاي  گونه مطالعه). 50(باشد  میمتغیر گرم  پیکو
 دهد کهشان مینکنند در ایران رشد میکه فستوکا 

، تغییر در ساختار کروموزوم و مقدار پلوئیدي پلی

DNA این گروه دارد و تنوع نقش مهمی در تکامل 
  مطالعات گذشته نشان داده که به احتمال  ).36(

خاطر تغییرات  هها ببالا تنوع ژنتیکی بین گونه
دهد.  هسته رخ می DNAاي در مقدار  گونه درون

هاي رشد  دازه ژنوم با ویژگیچنین همبستگی بین ان هم
و نمو و خصوصیات آب و هوایی مشاهده شده است 

پلوئیدي تفاوت در اندازه ژنوم یکی  علاوه بر پلی). 7(
هاي تکاملی در گیاهان بوده و  ترین فرایند از مهم

دار در  مطالعات زیادي ثابت کرده که تفاوت معنی
  ها  بندي آن و گروهها اندازه ژنوم با تکامل گونه

و منشاء جغرافیایی  شناختی بومبر اساس شرایط 
 هاي در مطالعات اصلاحی، بررسی). 57همبستگی دارد (
اولیه محسوب شده زیرا تلاقی هاي  قدمسیتوژنتیکی از 

هایی که داراي شباهت کروموزومی بالاتري  بین گونه
 DNAآمیز بوده و تنوع در محتوي  هستند موفقیت

واند ناشی از تغییر در ساختمان کروموزوم باشد ت می
شود  می شناسی ریخت که منجر به تنوع وسیع در

که ایران از مراکز مهم تنوع  با توجه به این). 38(
اي است و براي توسعه این گیاهان از  گیاهان علوفه

پتانسیل خوبی برخوردار است لازم است جهت 
ریزي دقیقی انجام شود  امهاستفاده از این ظرفیت، برن

). براي 44تا از این تنوع به نحو مطلوبی استفاده شود (
اي و چمنی  افزایش تولید و کاربرد گندمیان علوفه

ترین نقش را در  نباتات بیش هاي متداول اصلاح روش
ها داشته است اما سرعت اصلاح  بهبود ژنتیکی آن
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 مانندها در مقایسه با گیاهان زراعی به دلایلی  آن
ساله  چند). 34تر است ( گشن بودن کم ساله و دگرچند
هاي  پلوئیدي در گراس دگرگشنی و پلی ،بودن

 شده که با پیچیدگی ژنتیکی دگرگشن موجب افزایش
به توان  می تولید و سازگارام ساختگی پرایجاد ارق

نیازمند ها پرداخت. ایجاد ارقام ساختگی  اصلاح آن
هاي برتر والدي و پسم، گزینش ژنوتیپلا ارزیابی ژرم

 دباش می اي ژنتیکی صفاتداشتن اطلاعات از پارامتره
هاي  ونهگهاي اصلاحی در  موفقیت برنامه). 19 و 1(

هتروزیس  کنندهژنتیکی که تعیینگیاهی به مقدار تنوع 
و استفاده از فاصله ژنتیکی  )55است بستگی داشته (

هاي برتري توانند هیبریدبراي تشخیص والدینی که می
هاي ممکن، تولید کنند بدون انجام تمام تلاقی

وجود تنوع ژنتیکی عامل  ).17باشد ( کاربردي می
هاي اصلاحی گر در برنامه اصلاحمهمی در موفقیت 

یک روش سریع براي گزینش جوامع  ).31(باشد  می
گیاهی و اصلاح عملکرد دانه، انتخاب بر اساس 

است بالا  پذیري نسبتاً با وراثت شناسی ریختصفات 
 به احتمال زیادپذیري عمومی  بالا بودن وراثت ).27(

ر بودن تنوع ژنتیکی نسبت به تنوع ت دهنده بیش نشان
ابل ژنوتیپ و محیط چنین ادغام اثر متق محیطی و هم

). سرعت پیشرفت 37نظر است (در جامعه مورد
پذیري  به وراثتگزینش صفت تحت اصلاح 

). براي صفاتی با 12خصوصی بستگی دارد (
هاي اولیه  پذیري خصوصی بالا گزینش در نسل وراثت

پذیري  رت پایین بودن وراثتثر بوده اما در صوؤم
ثر ؤهاي در حال تفکیک مخصوصی گزینش در نسل

هاي پیشرفته به تعویق  نبوده لازم است گزینش تا نسل
ساله هاي چند ). باید در نظر داشت در گراس26(بیافتد 

پذیري با استفاده از مواد کلونی داراي برآورد وراثت
بررسی  در). 34تري است ( دقت و درجه اطمینان بیش

 )Dactylis glomerataعلف باغ (هاي  ژنوتیپ
نتیکی براي صفات ژبالاترین مقدار ضریب تنوع 

و علوفه  )48/37، تعداد ساقه ()28/42(عملکرد بذر 

پذیري  ترین مقدار وراثت و بیششد مشاهده ) 38/31(
، تعداد )2/90( دهی براي صفات تعداد روز تا خوشه

   )85( و ارتفاع بوته )12/85( نیافشا روز تا گرده
بلند پافستوکاي ژنوتیپ  50مطالعه . )34(شد  دیده

انتخاب شده بر اساس صفات عملکرد علوفه، تاریخ 
نشان  ،افشانی و مقاومت در برابر بیماري زنگ گرده

 که ضریب تنوع ژنتیکی براي صفات عملکرد بذر داد
) 40/30(و خشک  )6/508622( تر  ، علوفه)27/41(

هاي  نمونهدهنده تنوع بالا در بین  بالا بوده که نشان
مورد مطالعه براي این صفات است. تعداد روز تا 

افشانی و ارتفاع بوته ظهور خوشه، تعداد روز تا گرده
واریانس ژنتیکی مطلوبی داشته و از قابلیت توارث 

. در ارزیابی )33( عمومی بالایی برخوردار بودند
بلند پافستوکاي هاي ژنوتیپتعدادي از  همگروهی
 شد که بالاترین ضریب تنوع ژنتیکی صفاتمشخص 

مربوط به عملکرد  هاي مورد مطالعه بین ژنوتیپدر 
ترین میزان آن در دو صفت  تر و خشک و کم علوفه

 افشانی و ارتفاع بوته مشاهده شد تعداد روز تا گرده
هایی از  نوم درون جمعیتژدر بررسی اندازه  ).14(

Festuca pallens  با توجه به بالاتر بودن نسبت
تري دارند در جمعیت  گیاهانی که اندازه ژنوم بزرگ

تر یک  گیري شد که ژنوم بزرگنتیجه ،مورد مطالعه
کند و دلیل مزیت رقابتی را براي گیاه فراهم می

خاطر فعالیت  هتغییرات مشاهده شده ممکن است ب
با  اما در مطالعه دیگر ).50( باشدمی ها ترانسپوزون

هاي مختلف هسته در گونه DNAمقایسه مقدار 
مشخص شد که  DAPIو  PIفستوکا با استفاده از 

هاي کوچک از نظر تکامل داراي مزیت هستند  ژنوم
مقدار از این مطالعه بررسی تغییرات در  ). هدف51(

 ،، برآورد واریانس ژنتیکی، فنوتیپیهسته DNAنسبی 
پذیري  و وراثت ژنوتیپی -یرات فنوتیپیضریب تغی

فستوکاي در گیاه  فنولوژیکی -صفات مورفولوژیکی
  باشد. میشده از مناطق مختلف  آوري جمع بلندپا
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  ها مواد و روش
در بخش بررسی صفات  پژوهشجهت انجام این 

ژنوتیپ  20ژنوتیپ ( 24 فنولوژیکی -شناسی ریخت
 توکايفس از گیاه مرتعیژنوتیپ داخلی)  4خارجی و 

از  1با مشخصات جدول  )F. arundinacea( بلندپا
بانک ژن منابع طبیعی مجتمع تحقیقاتی البرز وابسته به 

در اوایل  .ها و مراتع تهیه شد مؤسسه تحقیقات جنگل
عدد بذر در  2- 3ها  بهار از هر یک از ژنوتیپ

 12 ارتفاعو متر  سانتی 10 هاي کوچک به قطر گلدان
 7-8ها به  کشت شدند. وقتی ارتفاع بوته متر نتیسا

به  رشد بهتري داشت اي که بوتهرسید،  متر سانتی
مجتمع تحقیقاتی البرز وابسته به مؤسسه  در مزرعه

در  آزمایش و گردیدمنتقل  ها و مراتع تحقیقات جنگل
. انجام شدسه تکرار  اکامل تصادفی ب  قالب طرح بلوك
افشانی آن توسط  ه که گردهگشن بود فستوکا گیاه دگر

حاضر هدف تولید  شود. چون در پژوهش باد انجام می
اي نبود نیازي به کنترل بذر و گزینش دوره

در طول مجتمع تحقیقاتی البرز . یستافشانی ن گرده
در  N 48° 35 و عرض جغرافیائی E°51جغرافیائی 
ارتفاع از سطح دریا این . واقع شده است منطقه کرج

    pHرسی و متر، نوع خاك آن شنی 2113مجتمع 
بوته در یک ردیف  6هر کرت شامل است.  7/7 خاك
و فاصله  متر سانتی 50 ها فواصل کشت بوته بود.

 در زمان کاشت، دربود.  متر سانتی 50 ها نیز ردیف
 بهنیتروژن  50کیلوگرم در هکتار مقدار پاییز فصل

 کود رم در هکتارکیلوگ 100 و اوره کود صورت
 فسفر  اکسید درصد 46(حاوي تریپل فسفاتسوپر
P2O5 (انجام روز یکبار  7آبیاري هر  وگردید  مصرف

صورت دستی  هوجین علف هرز در سه نوبت ب .شد
  .صورت گرفتانجام 

  

 :مورد بررسی فنولوژیکی -شناسی ریخت صفات
شامل مورد بررسی  کیفنولوژی -شناسی ریختصفات 

ارتفاع ساقه ، افشانی زمان گرده، دهی تاریخ خوشه
  ، تعداد ساقه در بوته یا تراکم ساقه)، متر سانتی(

، )گرم( هزاردانه ، وزن)متر سانتی(طول خوشه 
)، تن در هکتار( عملکرد علوفه خشک ،پایداري

، وزن بذر در ساقه، )کیلوگرم در هکتار( عملکرد بذر
قدرت  ،تعداد بذر در ساقه، اخص برداشتش

  زنی و شاخص بنیه بذر بود. ، سرعت جوانهزنی جوانه
 DNAبراي تعیین مقدار : اي هسته DNAمقدار 

علت از بین رفتن یکسري  به اي و سطح پلوئیدي هسته
 24بلند در بین پا فستوکايژنوتیپ  15از  ها از نمونه

  ها  آن زیر 1هایی که در جدول (ژنوتیپژنوتیپ 
  از  ده شده) استفاده شد. در این پژوهشخط کشی

  عنوان فلوروکروم و گیاه جو واریته  به DAPI1رنگ 
  ) با CV. Sultan Hordeum vulgareسلطان (

2C DNA=11.12 pg )6عنوان استاندارد استفاده  ) به
گیري شدت نسبی  که دستگاه با اندازه توجه به این شد.

دهد، اندازه  را نشان می DNAفلورسنس، مقدار نسبی 
هاي  یک ژنوم ناشناخته را تنها پس از ترکیب با هسته

گیاه استاندارد که اندازه ژنوم آن شناخته شده است 
). جهت تخمین صحیح 59شود ( تخمین زده می

DNA هاي مورد بررسی، اي در هر یک از نمونه هسته
 سه گیاه و هر کدام با سه تکرار با استفاده از دستگاه

هاي  انجام شد. از برگ Partec CA IIفلوسایتومتر 
هسته  DNAهفته براي استخراج  3جوان با طول عمر 

  استفاده شد.

                                                
1- 1-4-6- diamino-2-phenylindole 
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  . F. arundinacea هاي مورد مطالعه کد و منشاء ژنوتیپ -1 جدول
Table 1. Code and origin, of the studied genotypes of F. arundinace. 

  شماره ژنوتیپ
Genotype number  

  نوع ژنوتیپ
Genotype type 

  کد
Code 

  شماره ژنوتیپ
Genotype number  

  نوع ژنوتیپ
Genotype type  

  کد
Code  

F.A.O 1346  خارجی  
Foreign  

G13  IRE 5,11,3  خارجی  
Foreign 

G1  

Netherland 1610  خارجی  
Foreign  

G14  IRE FESTORINA  خارجی  
Foreign  

G2  

Australia 1414  خارجی  
Foreign  

15G  IRE LUBRETTE  خارجی  
Foreign  

G3  

Alborz 1467  داخلی  
Endemic  

G16  IRE DOVEY  خارجی  
Foreign  

G4 

1081  Israel  خارجی  
Foreign  

G17  IRE AB1  خارجی  
Foreign  

G5 

Holland 1768  خارجیForeign  G18  IRE A2210  خارجی  
Foreign  

G6  

1061  Belgium  خارجیForeign  G19  Sirachal 310 
  داخلی

Endemic 
G7  

Australia 1418  خارجی  
Foreign  

G20  Seed-Ins VII  خارجی  
Foreign  

G8  

1417  Australia  خارجی  
Foreign  

G21  Gorghan1 602 
  داخلی

Endemic  
G9 

Australia 1420  خارجی  
Foreign  

G22  Seed-Ins VIII  خارجی  
Foreign  

G10  

California 0.078  خارجی  
Foreign  

G23  Sanandeg 627  داخلی  
Endemic  

G11  

U.S.A 1152  خارجی  
Foreign  

G24  1269 U.S.A  خارجی  
Foreign  

G12  

  . هسته استفاده شدند DNAبراي بررسی مقدار نسبی  است ها خط کشیده شده هایی که زیر آن ژنوتیپ
The underline genotypes were used to measure the relative nuclear DNA amount.  

  
و یوکایا ها منطبق بر روش  اج هستهروش استخر

جهت تهیه سوسپانسیون  ه کهبود) 2000همکاران (
  اي به مقدار مساوي از بافت برگ گیاه  هسته

 50 مورد مطالعه و گیاه استاندارد استفاده شد. مقدار
 400بافت برگ جوان و تازه در  ازگرم  میلی

از با استفاده  Partecاي  بافر استخراج هستهمیکرولیتر 

 50 از فیلتر و خرد کرده ،روي یخ و یک تیغ تیز
 1600عبور داده شد. محلول فیلتر شده با  میکرولیتر
میکروگرم بر  DAPI )2آمیزي  رنگمحلول  میکرولیتر

ها توسط دستگاه  مخلوط شد. نمونه) متر میلی
و شدت نور نانومتر  435فلوسایتومتر در طول موج 

W100  .نسبی مقدار براي تخمین آنالیز شدندDNA 
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  اي با توجه به این موضوع که در این آزمایش  هسته
 DNAآمیزي  براي رنگ DAPIاز رنگ فلورسنس 

توان مقدار دقیق  اي استفاده شده است نمی هسته
DNA C-value ورط هرا ب توان آن دست آورد، می هب 

  شود  استفاده می 1رابطه از  تخمین زد که نسبی
)10.(  

  

)1(  100×  

ین پیک میانگ
G1 نمونه  

=  
درصد نسبی 

DNA میانگین پیک   هسته
G1 استاندارد  

  

اي در  هسته DNAهاي مقدار  دادهتجزیه آماري: 
قالب طرح کاملاً تصادفی مورد تجزیه و تحلیل آماري 

) 53قرار گرفت و مقایسه میانگین به روش توکی (
محاسبه ضریب تغییرات ژنوتیپی  صورت گرفت.

1)GCV(2یپی ) و فنوتPCV( زیر  با استفاده از رابطه
   ).48) انجام شد (3 و 2(
  

)2(                                100



Vg

GCV  

  

)3(                                100



VPPCV  

  
) 16( 4پذیري عمومی هر صفت از رابطه  وراثت

 نس ژنتیکی= واریاVG = میانگین،µ دست آمد که هب
2 و) 7 رابطه(= واریانس فنوتیپی VP، )6 رابطه(

.sbh 
. محاسبه پیشرفت باشدمیعمومی پذیري  وراثت

شدت گزینش انجام  Kکه  5 رابطه) با GAژنتیکی (
و  Minitab ،SAS 8.02 18 افزار ). از نرم12شد (

Excel .براي تجزیه آماري استفاده شد  
                                                
1- Genotypic coefficient of variation 
2- Phenotypic coefficient of variation 

)4         (                    100)/(2
.  VPVGh sb  

  
)5                                    (psb VKhGA 2

.  
  

Vg = MSG– MSE                                    )6(  

  
Vp = Vg + Ve                                        )7(  

  
  نتایج و بحث

اریانس، ضرایب تنوع و قابلیت برآورد اجزاي و
دار  تفاوت معنی بیانگرنتایج تجزیه واریانس توارث: 

هاي مورد بررسی از لحاظ صفات  بین ژنوتیپ
. ضریب تغییرات ژنوتیپی باشد میشده  گیري اندازه
چه  دهنده تنوع ژنتیکی براي صفت بوده و هر نشان

ها  تر باشد انتخاب بر اساس آن تنوع در صفت بیش
). 37منجر به پاسخ به گزینش بهتري خواهد شد (

واریانس ژنتیکی و فنوتیپی، تغییرات فنوتیپی و 
عنوان  هو پیشرفت ژنتیکی بپذیري  وراثتژنوتیپی، 

درصدي از میانگین براي صفات مختلف ارزیابی 
شود  مشاهده می 2شوند. با توجه به جدول  می

ترتیب براي صفات   کی بهبالاترین ضریب تغییرات ژنتی
عملکرد بذر، شاخص برداشت، وزن بذر در ساقه و 

دهنده تنوع بالا زنی وجود دارد که نشانقدرت جوانه
هاي مورد مطالعه براي این صفات در بین ژنوتیپ

باشد. تشخیص صفات کمی که ضریب تنوع  می
ژنتیکی بالایی دارند به استفاده از این صفات در 

هاي  حی در جهت دستیابی به ژنوتیپهاي اصلا برنامه
مناسب و سازگار به شرایط متغیر محیطی کمک 

دهنده  ). ضریب تغییرات فنوتیپی نشان40کند ( می
بخشی از تنوع کلی است اما ضریب تغییرات ژنوتیپی 

کننده بخشی از تنوع و تغییراتی است که قابل  بیان
باشد که باعث افزایش پاسخ به گزینش توارث می

شده در  انتخاب متغیراطمینان بودن یک  شود و قابل می
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برنامه اصلاحی به اندازه ضریب تغییرات ژنتیکی آن 
بستگی دارد. مطالعات قبلی روي گیاه مرتعی 

Bromus inermis فستوکا پابلند و ذرت مشخص ،
کرد که بالابودن ضریب تغییرات ژنوتیپی و فنوتیپی 

تنوع ژنتیکی در  دهنده بالا بودن صفات نشان
دنبال آن بالا بودن کارایی  ههاي مورد مطالعه و ب نمونه

). 33و  14، 5انتخاب در این صفات و برعکس است (
باغ نیز مشاهده شد که هاي علفدر مطالعه ژنوتیپ

). تنوع 34بالاترین تنوع مربوط به عملکرد بذر است (
راي ویژه ب ههاي مورد بررسی بژنتیکی بالا بین ژنوتیپ

دهنده وجود پتانسیل ژنتیکی بالایی صفات مهم، نشان
پلاسم مورد مطالعه بوده که احتمال هتروزیس  در ژرم

هاي بعد را افزایش داده و احتمال بالا در نسل
). 14برد (محصول را بالا میهاي پرگسترش واریته

ذکر است که دگرگشنی، افزایش هتروزیگوتی  البته قابل
کننده  هاي کنترلت متقابل اپیستازي ژنو غالبیت یا اثرا

، 3شوند ( صفات باعث افزایش میزان هتروزیس می
ترین میزان ضریب تغیییرات ژنوتیپی در  ). کم39 و 23

صفات تعداد بذر در ساقه و ارتفاع بوته دیده شد که 
ها نوعی یکنواختی کند در بین ژنوتیپمشخص می

  نتخاب نسبی از نظر این دو صفت وجود دارد و ا
اطمینان و ناکارآمد است.  قابل بر اساس این صفات غیر

) و 34هاي علف باغ (ترین میزان تنوع در ژنوتیپ کم
) مربوط به ارتفاع بوته بود. 14هاي فستوکا ( ژنوتیپ

اختلاف بین ضریب تغییرات ژنتیکی و فنوتیپی در 
افشانی، ارتفاع دهی، زمان گردهصفات تاریخ خوشه

دانه،  هزار نامیه، وزنساقه در بوته، قوهساقه، تعداد 
زنی و تعداد بذر در زنی، قدرت جوانهسرعت جوانه

بوته ناچیز بوده که بیانگر این که است شرایط محیطی 
ثیر قرار داده است و أت تر این صفات را تحت کم

انتخاب بر اساس این صفات با در نظر گرفتن 
ثر باشد. ؤمتواند پذیري و پیشرفت ژنتیکی می وراثت

افشانی در این اختلاف براي صفت تعداد روز تا گرده

)، تعداد 30)، اسپرس (35)، آگروپیرون (14فستوکا (
و  30دهی در آگروپیرون و اسپرس (روز تا خوشه

پذیري پارامتر مهمی براي وراثت) نیز کم بود. 35
و  )36هاست (هاي اصلاح جمعیتثر روشؤانتخاب م

صفات کمی، قابل اطمینان بودن  در مطالعات ژنتیکی
بینی  ارزش فنوتیپی براي اصلاح این صفات را پیش

هاي  در طراحی برنامه پذیري). وراثت15کند ( می
اصلاحی جهت تخمین پاسخ مورد انتظار به گزینش 

چنین به اصلاحگر براي انتخاب  کاربرد دارد و هم
هاي گزینشی مناسب براي اصلاح صفت و  روش

نسبی اثرات ژنتیکی کمک خواهد کرد،  تعیین اهمیت
پذیري براي یک صفت ویژه بسته به اما مقدار وراثت

شرایط محیطی، نوع جمعیت مورد مطالعه و روش 
). از 56 و 28، 25،13تواند تغییر کند (برآورد می

 به عمومی پذیريوراثت که با وجود اینطرف دیگر، 
 یکیژنت سهم تواند نمی خصوصی پذیريوراثت خوبی
 دهنده مقدار آن نشان بودن بالا اما را مشخص کند تنوع

 باشد نتاج می به از والدین نسبی بهتر صفات انتقال
پذیري خصوصی  ). محدودیت در برآورد وراثت46(

پذیري عمومی اگر به باعث شده که برآورد وراثت
تر باشد  اعتماد همراه پیشرفت ژنتیکی بالا باشد قابل

پذیري به سه دسته دي دامنه وراثتبن). با تقسیم43(
 75تا  50درصد)، متوسط (بین  50تا  25کم (بین 

)، در این 34درصد) ( 75تر از  درصد) و زیاد (بیش
پذیري براي همه صفات مورد میزان وراثت پژوهش

درصد  75جزء طول خوشه بالاتر از  هگیري ب اندازه
ات از دهنده احتمال انتقال این صف بوده که نشان
ثر بودن گزینش براي ؤمهاي بعدي و والدین به نسل

است. در مطالعه  هاي بعدياین صفات در نسل
پذیري  هاي علف باغ مشاهده شد که وراثت ژنوتیپ

). 34افشانی بالا بود ( صفات ارتفاع بوته و تاریخ گرده
پذیري بالا براي صفت پابلند وراثت در فستوکاي

خوشه  ) و تاریخ ظهور34( افشانیتعداد روز تا گرده
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یید أرا ت که نتایج این پژوهش ) گزارش شد21(
هاي اولیه براي بوته در نسلانتخاب تک کند. می

پذیري بالا در مقایسه با صفاتی با صفاتی با وراثت
ثرتر باشد، هر چند ؤتر ممکن است م پذیري کم وراثت

 ثیرأت پذیري را تحت برهمکنش محیط با ژنوتیپ وراثت
پذیري  وراثتکه  با وجود این. )58و  36دهد ( ار میقر

ثر بر اساس کارایی فنوتیپی ؤگزینش م دهنده نشانبالا 
مقدار پیشرفت ژنتیکی  براي تواند معیاري نمیاما  بوده

که این مورد با استفاده  باشدگزینش بهترین افراد  در
ترکیب . )4شود (حاصل میاز پیشرفت ژنتیکی 

 پذیري با پیشرفت ژنتیکی نسبت به وراثت پذیري وراثت
باشد  می تر کاربردي پاسخ به گزینش تنها براي تخمین

ترین روش اصلاحی که مرسوم جایی از آن .)24(
) و 18فستوکاي پابلند ایجاد ارقام ترکیبی است (

معرفی والدین مناسب و برتر اولین گام براي ایجاد 
رسد  مینظر  ) به14شود (این ارقام محسوب می

پذیري عمومی به همراه پیشرفت ژنتیکی  وراثت
پیشرفت کارایی لازم را براي تعیین والدین برتر دارند. 

بذر در وزن  شاخص برداشت وژنتیکی براي صفات 
ها  پذیري بالاي آن با وراثت پایین بود که احتمالاً ساقه

پذیري  وراثتهمواره  مشخص شده و شودجبران می
 ).51یست (همراه ن بالاتیکی بالا با پیشرفت ژن

 لابه همراه پیشرفت ژنتیکی با لاپذیري با وراثت
هاي افزایشی این صفات توسط ژن کنترلدهنده  نشان
ها را در  آن توانمی از طریق گزینشکه  بوده

از طرف دیگر ). 4( بهبود داد لاحیهاي اص برنامه
با پیشرفت ژنتیکی پایین پذیري بودن وراثت همراه
وجود دهنده نشانتواند میبراي برخی صفات  پایین

این  کنندهي کنترلهاژندر اثر غالبیت و اپیستازي 
پذیري بالا  در این آزمایش وراثت .)32باشد (صفات 

به همراه پیشرفت ژنتیکی بالا در صفات تاریخ 
زنی  افشانی و قدرت جوانهدهی، زمان گرده خوشه

د این صفات گیري کرتوان نتیجهمشاهده شد که می

هاي  معیارهاي مطلوبی براي گزینش والدین در برنامه
  گیري و تولید ارقام ترکیبی هستند. دورگ

نتایج ژنومی:  DNAآنالیزهاي فلوسایتومتري مقدار 
گیاه نمونه  G1هاي صورت هیستوگرامی از پیک به

ارائه شده  1مورد بررسی و گیاه استاندارد در شکل 
ها از لحاظ ن ژنوتیپبی 3است. بر اساس جدول 

داري  اي اختلاف بسیار معنیهسته DNAمقدار نسبی 
) وجود ≥001/0P(درصد  1/0در سطح احتمال 

اي بسیار بالا در بین تنوع درون گونه بیانگرداشت که 
شده از مناطق  آوريهاي مختلف فستوکاي جمع ژنوتیپ

 )،4مختلف است. بر اساس مقایسه میانگین (جدول 
گروه  7اي در هسته DNAاز نظر مقدار ها  ژنوتیپ

شود  گیرند. با توجه به نتایج مشخص میمجزا قرار می
هاي  نسبی ژنومی، ژنوتیپ  DNAکه از لحاظ مقدار

G13 ،G20  وG21 هاي  ترین مقدار و ژنوتیپ بیش
G22  وG16 ترین مقدار را دارند. مقدار  کمDNA 

دار برابر مق G13 )4/189 (42/1نسبی در ژنوتیپ 
DNA در ژنوتیپG22  )93/132 (جدول باشد  می)

) 2003) که با توجه به مطالعه چپمن و همکاران (4
توان گفت که سطح پلوئیدي یکسانی دارند و بین  می

مورد مطالعه از نظر سطح پلوئیدي تفاوت  هاي ژنوتیپ
 داري وجود ندارد. با توجه به مطالعات گذشته معنی

هسته نسبت میانگین پیک  DNAدر محاسبه مقدار 
چنین براي  نمونه به پیک استاندارد مهم بوده و هم

  نیاز  1Cxمحاسبه دقیق سطح پلوئیدي به مقدار 
آمیزي  مقایسه رنگ). با 52 و 41، 22، 11است (
DAPI  وPI داري در اندازه  در مگنولیا تفاوت معنی

شده توسط این دو فلوروکروم مشاهده ژنوم برآورد
هسته در درون  DNA). تفاوت در مقدار 41نشد (

هاي مختلفی از شبدر که ارزیابی شد  گونه گونه و بین
هاي  مشاهده نشد اما اندازه ژنوم محاسبه شده در گونه

هایی با منشاء اوراسیا  شمال آمریکا در مقایسه با گونه
). همبستگی بین اندازه ژنوم و صفات 45تر بود ( بیش
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گیاه، عادت  شناسی ریختمرتبط با  یشناس ریخت
رشدي و تحمل بیماري زنگ در هر دو گونه وحشی 

چنین  مشاهده شد، هم Poa pratensisو زراعی 
جمعیتی در  مشخص شد که تغییرات درون و بین

). 42وجود دارد ( Poa pratensisدر  DNAمقدار 
 Hieracium lepidulumگیاه  DNAمقایسه مقدار 

 DNA 2/1-1مکان نشان داد که تفاوت مقدار  4در 
نشان  گیاه استاندارد است که DNAبرابر مقدار 

). 9ي یکسانی دارند (ها سطح پلوئید دهد همه آن می
 DNAهمبستگی بین مقدار نسبی  در این پژوهش

مطالعه  هاي مختلف با صفات مورد هسته در ژنوتیپ
د. داري مشاهده نش محاسبه گردید و همبستگی معنی

اي براي درك ژنوم  هسته DNA مطالعه مقدار
ضروري است. در سطح جنسی تفاوت قابل  جانداران

ه ژنوم وجود دارد که براي تشخیص در انداز
 ). مطالعات60شود ( استفاده می 1ها کردن تاکسونمتمایز

دهد که تنوع در اندازه ژنوم در  فیلوژنتیک نشان می
ناشی از رانش  احتمال زیاد به )Liliumسوسن (

). با توجه به تنوع 13ژنتیکی یا تکامل طبیعی است (
 ها در هسته در بین و درون گونه DNAمقدار 

هاي  رفت بین ژنوتیپ مطالعات انجام شده، انتظار می
 DNAمقدار  F. arundinaceaمختلف گیاه 

هاي انجام  که با توجه به تجزیه اي متفاوت باشد هسته
با  دست آمد. هفلوسایتومتري همین نتیجه ب شده توسط

در نظر گرفتن این موضوع که منشاء جغرافیایی 
  چنین  هاي مورد مطالعه متفاوت است و هم ژنوتیپ

  اي در  هسته DNAکه مقدار  توجه با این با
F. arundinacea هاي محیطی  محرك در پاسخ به

 DNAمتفاوت بودن مقدار ، )8( کند  سریع تغییر می
 هاي د انتظار است. با توجه به پژوهشمور ايتههس

 DNAعلت تغییر در مقدار نسبی  پیشین، احتمالاً
اي در فستوکاي پابلند به دلایل وجود کروموزوم  هسته

B مقدار  و نقشDNA هاي   هسته در سازگاري
باشد.  )54و تغییر در طول کروموزوم ( )9( محیطی

رد ذکر شده آینده موا هاي شود در پژوهش توصیه می
  بررسی شود.

  

  
  

ترتیب مربوط به گیاه  به 2و  1هاي مورد (پیک  هاي حاصل از تجزیه و تحلیل فلوسایتومتري برخی ژنوتیپ هیستوگرام -1شکل 
 و فستوکاي پابلند). Hordeum vulgare cv. Sultanاستاندارد 

1  
Fig. 1. FCM histograms in the some studied genotypes (peak 1 and 2 are related to standard plant and F. 
arundinacea). 

                                                
  شود بندي گفته می به هر سطح رده - 1
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  .F. arundinacea برآورد پارامترهاي ژنتیکی براي صفات مورد مطالعه در  -2جدول 
Table 2. Estimation of genetic parameters for the studied traits in the F. arundinacea. 

پیشرفت 
 ژنتیکی

Genetic 
advance 

  پذیري وراثت
heritability 

 ضریب تغییرات ژنوتیپی
  (درصد)

Genotypic coefficient 
of variation 

 ضریب تغییرات فنوتیپی
  (درصد)

Phenotypic coefficient 
of variation 

واریانس 
  ژنوتیپی

Genotypic 
variance 

واریانس 
  فنوتیپی

Phenotypic 
variance 

  صفت
Trait 

1149.32 0.93 14.48 14.98 33.327 35.650 
  خوشهظهور تاریخ 

Day to head emergence 

980.69 0.91 9.71 10.17 24. 897 27.350 
  افشانی زمان گرده

Flowering date 

172.66 0.91 0.89 0.93 0.767 0.837 
  ارتفاع ساقه

Plant height 

179.38 0.93 2.18 2.26 0.815 0.877 
  تعداد ساقه در بوته

No. stem per plant 

291.22 0.66 8.31 10.20 3.013 4.543 
  طول خوشه

Spike length 

73.96 0.95 17.84 18.22 0.134 0.140 
  وزن هزاردانه

1000-seed weight 

114.05 0.82 1.14 1.26 0.593 0.720 
  قوه نامیه

Germination percentage 

50.81 0.89 17.36 18.35 0.068 0.076 
  زنی سرعت جوانه

Germination rate 

3218.44 0.90 34.15 35.86 269.063 296.586 
  زنی قدرت جوانه

Germination vigor 

120.32 0.75 15.49 17.87 0.454 0.603 
  پایداري

Stability 

153.10 0.85 17.68 19.17 0.649 0.763 
  عملکرد علوفه
Forage yield 

171.19 0.91 137.04 142.91 0.751 0.817 
  عملکرد بذر
Seed yield 

19.43 0.86 39.19 42.23 0.010 0.012 
  وزن بذر در ساقه

Seed weight per stem 

19.64 0.90 75.67 79.36 0.010 0.011 
  شاخص برداشت
Harvest Index 

156.32 0.86 0.62 0.67 0.667 0.773 
  تعداد بذر در بوته

No. seed per plant 
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  .يهاي فلوسایتومتر تجزیه واریانس داده -3 جدول
Table 3. Mean squares (MS) of ANOVA FCM data.

  منابع تغییرات
Sources of variance 

df MS  

  ژنوتیپ
Genotype  

14  2.65*** 

  خطا
Error 

30  0.169  

  کل
Total 

44    

  ضریب تغییرات (درصد)
CV 

  8.22% 

  درصد.  1/0دار در سطح احتمال  معنی ***
*** Significant at 0.1% levels.  

  
  . اي فستوکا در مقایسه با گیاه رفرانس جو هسته DNA مقدار) ±SEمقایسه میانگین ( -4جدول 

Table 4. Mean comparison of nuclear DNA amount in F. arundinacea compared to the reference plant 
(Hordeum vulgare cv. Sultan; DNA C-value=11.12pg).  

  ستوکا در مقایسه با گیاه استاندارد جواي ف هسته DNAدرصد نسبت 
Percentage nuclear DNA ratio in F. arundinacea compared to the reference plant (Hordeum vulgare) 

  ژنوتیپ
Genotype 

1.2 cde±161.60  G1  
1.15 def±160  G8 

0.676 bcde±161.46  G10 

0.244 a±189.4 G13 

0.209 de±160.18  G14 

0.371 abcd±173.54  G15 

0.123 g±133.01 G16  
1.17 de±160.39 G17 

0.834 cde±161.16  G18 

0.209 efg±159.48  G19 

0.711 ab±188.33  G20 

0.942 abc±187.45  G21 

0.398 fg±132.93  G22 

1.45 efg±158.3 G23 

0.797 bcde±162.54 G24 
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  گیري کلی نتیجه
و قدرت ی گلدهدهی، زمان  صفات تاریخ خوشه

تر از محیط، داشتن  پذیري کم یرأثعلت ت زنی به جوانه
پذیري بالا به همراه پیشرفت ژنتیکی بالا  وراثت

هاي  معیارهاي مناسبی براي گزینش والدین در برنامه
البته باید در هستند. و تولید ارقام ترکیبی گیري  دورگ

پذیري  که وراثت با توجه به این نظر داشت که
باشد،  کننده بازده ناشی از انتخاب مینخصوصی تعیی

گیري نهایی بر مبناي مطالعات بهتر است تصمیم
از طرف دیگر تغییر در مقدار . تکمیلی صورت پذیرد

DNA  هسته درونF. arundinacea عاملیتواند  می 
  با توجه به رابطه اندازه  در تکامل این گونه باشد.

  ) 13( Lilium ) وF. arundinacea )9ژنوم در 

  تنوع بتوان  آب و هوایی شاید متغیرهايبا 
و  ریخت شناسیژنتیکی مشاهده شده براي صفات 

  هاي مختلف براي ژنوتیپ DNAنسبت مقدار 
F. arundinacea  را به متفاوت بودن مناطق

اند  آوري شده مختلف جمعهاي  ژنوتیپجغرافیایی که 
داد که نوعی سازگاري گیاه با شرایط محیطی  نسبت

ذکر است با توجه به مطالعات گذشته  قابل باشد. می
در برآورد  DAPIمبنی بر نامناسب بودن فلوروکروم 

در مطالعات شود که  پیشنهاد می) 41اندازه ژنوم (
طور  هباندازه ژنوم  PIآینده با استفاده از فلووکروم 

   برآورد شود.دقیق 
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