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لوئيد گندم و آژيلوپس  گونه ديپ ششجمعيت از  30با استفاده از Aو  D ،S ،Uروابط بين چهار ژنوم 

برای هر جمعيت، كاريوتيپ پنج سلول . مورد بررسي قرار گرفت خصوصيات كاريوتيپيبر اساس 

های مورد بررسي دارای كاريوتيپ تقريبا ژنوتيپ. شد ارزيابيمتافازی تهيه و صفات كاريوتيپي 

ای در  تنوع درون گونه. دای را نشان دادن خوبي تنوع بين گونهصفات كاريوتيپي به. متقارني بودند

ها تفکيک  ها نشان داد كه گونه ای برای گونه تجزيه خوشه. های هر گونه مشاهده شد بين جمعيت

 Ae. umbellulataكاملا تفکيک نشد و گونه  Aegilopsاز جنس  Triticumهای جنس  شدند، اما گونه

ای دو  ين در نمودار تجزيه خوشهچننشان داد، هم Aegilopsهای جنس  فاصله زيادتری با ديگر گونه

ها  تری تفکيک شدند، تجزيه به مولفه در فاصله نزديک Ae. speltoidesبا گونه  Triticumگونه جنس 

تر بر اساس عدم تقارن درون كروموزومي و ميزان كروماتين  ای بيش نشان داد كه تنوع بين گونه

ترين عدم تقارن درون كروموزومي و دارای بيش Ae. umbellulataبود كه بر اين اساس گونه 

 T. boeticumو  Ae. speltoides ،T. urartuهای  از طرف ديگر گونه. ترين ميزان كروماتين بود كم

طول كل . ترين ميزان كروماتين بودندترين عدم تقارن درون كروموزومي و بيشدارای كم

در مجموع بر اساس . ی بودندا كروموزوم و عدم تقارن بين كروموزومي عامل تنوع درون گونه

ترين شباهت دارای بيش Sژنوم و  Aترين فاصله با ژنوم  دارای بيش Uخصوصيات كاريوتيپي ژنوم 

 .نشان داد Aشباهت متوسطي با ژنوم نيز  Dژنوم  ندبود Aبا ژنوم 
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های  خویشاوندان وحشی گیاهان زراعی بخش مهمی از نمونه

عنوان دهند و معمولا به گیاهی ارزنده فلور هر کشور را تشکیل می

 Omid Bakhsh Fard et) شوند منابع و مخازن ژنی محسوب می

al. 2009.) ها از خویشاوندان نزدیک گندم بوده و از  آژیلوپس

منابع ژنتیکی برای  این .شوند محسوب میاجداد وحشی گندم 

ها در اصلاح برداری از آن بوده و بهره دارای اهمیت اصلاح گندم

 نباتات موجب بهبود کمیت و کیفیت ارقام زراعی خواهد شد

(Hosseini et al. 2013.)  

نه ای، تعداد  های بین گونه در جنس آژیلوپس با انجام تلاقی

 1عنوان شناساگرکروموزوم به x2=n2=11ی دیپلوئید با  گونه

 سهگونه در  نهاین  (.Gale and Miller 1987) ندا هشناسایی شد

 .Aeهای شامل گونه Cژنوم  باگروه اول . اند بندی شده دستهگروه 

caudate  وAe. umbellulata های  ژنوم دارای ترتیب بهCC  و

C
u
C

u بعدا ثابت شد، ژنوم . باشند میC  ازC
u ه همین جدا بوده و ب

گروه . کار برده شدبه Ae. umbellulataبرای  Uدلیل نشانه ژنومی 

 .Ae. comosum ،Aeهای  بودند که شامل گونه Mدوم حاوی ژنوم 

uniaristata ،Ae. mutica  وAe. squarrosa ترتیب با فرمول به

MM ،Mژنومی 
u
M

u ،MtMt  وDD باشند، که در مراحل بعد  می

Mو  Sاز نماد  Mtجای  به
u  از نمادN گروه سوم . استفاده شد

، Ae. speltoidesهای  بودند و شامل گونه Sحاوی ژنوم 

Ae.bicornis  وAe. longissima ترتیب با ژنوم بهSS ،S
b
S

b  و

S
c
S

c باشند می (Kimber and Feldman 1987.)  در هر حال این

پلوئید بوده که شامل  های دیپلوئید و پلی جنس دارای تاکسون

باشد و بر  ها میو ترکیباتی از آن D ،S ،C ،N ،U ،Mهای  ژنوم

اساس ترکیب ژنومی و اطلاعات مورفولوژیکی در حال حاضر به 

  (.Cabi 2010) شوند شش بخش تقسیم می

کشور ایران از نظر موقعیت جغرافیایی در منطقه بسیار مناسبی 

از بخش مهمی . قرار دارد و یکی از مناطق مهم تنوع ژنتیکی است

های غرب و شمال غرب کشور در یکی از هشت مرکز  قسمت

د، شمهم پیدایش گیاهان مهم که توسط وایلوف کشف و معرفی 

به دلیل دارا بودن عبارتی ایران به (.Vojdany 2003) قرار دارد

توپوگرافی و آب وهوایی به عنوان یکی از , تنوع ژئومورفولوژیکی

                                                           
1
 Analyser 

راعی از جمله گندم مطرح مراکز اصلی پیدایش و تنوع گیاهان ز

 (. Arzani et al. 2005)است 

تواند به  ، آگاهی از روابط خویشاوندی مینژادی بهبرنامه  یک در

 (.Borem and Fritch-neto 2014) تری بدهدسرعت بیش  برنامه

تعیین الگوهای تنوع موجود بین در بررسی روابط فیلوژنتیکی 

در واقع شناخت . واقع شود تواند موثر های مورد بررسی، می نمونه

منظور  به. شود ها میبردن به ماهیت آن الگوهای تنوع باعث پی

های نشانگری توسط  تعیین تنوع ژنتیکی انواع مختلفی از سیستم

توان به  ها می شود که از جمله آن نژادگران گیاهی استفاده می به

نشانگرهای مورفولوژیکی، سیتوژنتیکی و مولکولی شامل 

 (.Solimani et al. 2002) اشاره کرد DNAیائی و بیوشیم

اطلاعات کروموزومی در سیتوتاگزونومی با دو روش مشخص، 

باشند که شامل اطلاعات کاریوتیپی و رفتار جفت  قابل استفاده می

 (.Skula and Misra 1994) باشند ها در میوز می شدن کروموزم

قسیم میتوز ها در ت وجود اختلاف در شکل و اندازه کروموزوم

چنین اختلافاتی مورد . تواند بیانگر وجود تنوع ژنتیکی باشد می

های یک گونه هر یک  انتظار است، زیرا مشخص شده که جمعیت

رویند نشان  سازش خاص خود را در محیطی که در آن می

از این . ها در سطح ژنوم نیز مطرح است این نوع سازش. دهند می

هایی را مشاهده  توان چنین واکنش رو در سطح کاریوتایپ نیز می

بندی گیاهان و  منظور طبقههمچنین مطالعات کاریوتیپی به. نمود

تواند  کمک به حل مسائل و مشکلات تاکسونومی کلاسیک می

مفید واقع شود و البته این مطالعات زمانی ارزش خواهند داشت 

و های سیستماتیکی نیز استفاده شود  که در کنار آن از سایر داده

 (.Masoumi and Khosravi 1994) این مطالعات را تائید نمایند

های سیتوژنتیکی نقش مهمی در تعیین قرابت  در مجموع پژوهش

عنوان کند و به ها خصوصا گیاهان وحشی و بومی ایفا می گونه

های خویشاوند مطرح  اولین قدم در تجزیه فیلوژنی و تکامل گونه

کی از مباحث مهم در مطالعات ی (.Hosseini et al. 2013) است

های اندازه طول فاکتور ،سیتوژنتیکی، بحث تکامل کاریوتیپی است

عنوان سه هکل کروموزوم، تعداد کروموزوم و شکل کروموزوم ب

اندازه طول کل  .شوند محسوب میفاکتور مهم در بررسی تکامل 

موجود در  DNAعنوان اولین فاکتور، بیانگر مقدار هکروموزوم ب

ها  اختلاف در شکل کروموزوم (.Stebbins 1971) باشدمی تههس
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های مهم  و به عبارت دیگر بحث تقارن کاریوتیپ یکی از فاکتور

مقایسه کاریوتیپ در بین  .در مطالعه تکامل کاریوتیپ است

های یک گونه از طریق مقایسه  های یک جنس و یا جمعیت گونه

تمایل اصلی در  (.Levitsky 1931) شود ها انجام میتقارن آن

تغییر و تکامل کاریوتیپ، تغییر از حالت متقارن بسوی نامتقارن 

های  جایی نابرابر قطعات کروموزومی، واژگونیهاست، جاب

سانتریک و اضافه شدن قطعات تغییر یافته اصلی از عواملی  پری

 های کاریوتیپی مؤثر هستندهستند که در تغییر تقارن کروموزم

(Mesicek and Sojak 1992). 

تحقیقات متعددی در زمینه بررسی خصوصیات کاریوتیپی 

در بررسی کاریولوژی . استخویشاوندان وحشی گندم انجام شده

 .Triticum monococcum subspو  Ae. cylindricaهای  گونه

aegilopoides دلیل داشتن گزارش شد، اینکورن وحشی به

ی  بوده و در مقابل گونه ی ابتدایی های متقارن یک گونه کروموزوم

Ae. cylindrica های ساب متاسنتریک و ساب  با داشتن کروموزوم

 Ghorbani Sini)رود  شمار میی پیشرفته به تلوسانتریک یک گونه

and Arzani 2015 .)در بررسی تنوع سیتوژنتیکی دو چنین هم

بیان شد که از لحاظ  Ae. strangulateو   Ae. tauschiiی  گونه

در . (Solouki et al. 2007)وزومی دو گونه تفاوتی نداشتند کروم

های وحشی  گزارش دیگر در زمینه بررسی تنوع سیتوژنتیکی گندم

بر   T. boeticumو   Ae. tauschiiی  گزارش شد که دو گونه

خوبی از همدیگر تفکیک نشدند اساس خصوصیات کاریوتیپی به

(Karimiafshar et al. 2016) .های  یتوژنتیکی گونهدر بررسی س

گزارش شد که  Cنیای وحشی با استفاده از نواربندی  جنس گندم

 .Ae نسبت به Ae. Ventricosaی  گونه Dهای ژنوم  کروموزوم

Tauschii ی  های گونه بیشتر شبیه به کروموزومAe. Crassa  بود

(Badaeva et al. 2012 .) در هر حال استفاده از خصوصیات

و  FISH1سیتوژنتیک مولکولی، مانند کاربرد  سیتوژنتیکی خصوصاً

GISH2 همراه استفاده از نشانگرهای مولکولی در مشخص به

های جنس آجیلوپس  های گونه کردن امکان استفاده از کروموزوم

ویژه اصلاح برای مقاومت به های اصلاحی گندم به در برنامه

است  ها در تحقیقات اخیر بیشتر مورد توجه قرار گرفته بیماری

                                                           
1
 Fluorescence In Situ Hybridization 

2
 Genomic In Situ Hybridization 

(Kwiatek et al. 2013; Wang et al. 2016.)  با توجه به آنچه

برای  Aو  D ،S ،Uهای  بیان شد در این تحقیق روابط بین ژنوم

چهار گونه دیپلوئید جنس آژیلوپس به همراه دو گونه دیپلوئید 

 .با استفاده از خصوصیات کاریوتیپی ارزیابی شد Triticumجنس 

 

با استفاده از  Aو  D ،S ،Uهای  روابط بین ژنوم ور ارزیابیبه منظ

ی  گونهشش جمعیت از  13تعداد های سیتوژنتیکی  شاخص

. نیای وحشی موجود در بانک ژن دانشگاه ایلام انتخاب شد گندم

، منشاء و بانک ژنمشخصات مواد ژنتیکی مورد مطالعه، با ذکر کد 

  .استنشان داده شده 1در جدول  کد جمعیت

 انجام شد درصد 23محلول هیپوکلریت سدیم  با رهاضدعفونی بذ

. کشت شدند در دمای اتاق و داخل پتری دیش در شرایط استریل

های  تهیه سلولمتر برای  سانتی 9/3-1های با طول  چه ریشهاز 

ساعت  1به مدت )همین منظور پیش تیمار به. متافازی استفاده شد

درصد  9/3محلول راد با گ درجه سانتی چهارو در دمای 

ساعت  11به مدت  1با محلول لویتسکی)، تثبیت (برمونفتالین آلفا

با سود یک نرمال در )هیدرولیز  ،(گراد درجه سانتی 1در دمای 

آمیزی با و در ادامه رنگ( دقیقه 8درجه و به مدت  13دمای 

 (.Safari et al. 2008) استفاده از هماتوکسیلین انجام شد

های متافازی با استفاده از  مریستمی ریشه تصاویر سلولاز منطقه 

پنج . برابر تهیه شد 2779تصویری و با بزرگنمایی  تجزیهسیستم 

، طول (TL) سلول متافازی انتخاب و صفات طول کل کروموزوم

 شاخص سانترومری (SA) ، طول بازوی کوتاه(LA)بازوی بلند 

(CI) و نسبت بازوها (AR) افزار  با نرمMicro-measure 

محاسبه شد و  (VRC) محتوای نسبی کروماتین. گیری شد اندازه

منظور مطالعه تقارن کاریوتیپی از جدول دوطرفه استبینز در ادامه به

چنین عامل اختلاف درصد هم (.Stebbins 1971) استفاده شد

، (DRL) ترین کروموزومترین و کوچکطول نسبی بزرگ

، شاخص نامتقارن (1A)موزومی شاخص نامتقارن بودن درون کرو

و درصد  (Romero-Zarco 1986)(2A)بودن بین کروموزومی 

. دشمحاسبه ( Huziwara 1962) (%TF) شکل کلی کروموزوم

                                                           
3
 Levitsky 
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استفاده شد  1ها نیز از روش لوان برای تعیین نوع کروموزوم

(Levan et al. 1964.) 

هر  های ها و جمعیت تجزیه واریانس برای صفات کاریوتیپی گونه

ها با روش  مقایسه میانگین بین گونه. عمل آمدهتکرار، ب 9گونه با 

های اصلی برای   درصد و تجزیه به مؤلفه پنجدانکن در سطح 

پلات با استفاده از  ها و رسم بای خصوصیات کاریوتیپی گونه

ای با روش  در نهایت تجزیه خوشه. انجام شد SPSS18افزار  نرم

UPGMA های مورد مطالعه  یدوسی برای گونهبر اساس فاصله اقل

انجام  Minitab16افزار  با توجه به خصوصیات کاریوتیپی با نرم

افزار فتوشاپ و رسم  های متافازی با نرم تهیه تصویر سلول. شد

 Excelو در محیط  Microsoft office 2013افزار  آیدیوگرام با نرم

 .انجام شد

 

رد مطالعه نشان داد که تمام های مو بررسی سیتوژنتیکی گونه

بنابراین از . باشند کروموزوم می x2=n2= 11ها دیپلویید با  گونه

                                                           
1
 Levan 

در شکل . ها در یک سطح قرار داشتند نظر سطح پلوییدی گونه

. استهای متافازی هر گونه ارائه شده ای از سلول نمونه 1شماره 

ها و متوسط این  برخی از خصوصیات کاریوتیپی برای جمعیت

ارائه  2های مورد بررسی در جدول شماره   وصیات برای گونهخص

و  Bo368دو جمعیت  استثنا  به)ها  در اکثر جمعیت. شده است

Bo18 ی  از گونهT. boeticum یک تا سه ( که فاقد ماهواره بودند

ها از نظر  ها و درون گونه ماهواره مشاهده شد که در بین گونه

بر روی کروموزوم تنوع وجود  تعداد و محل قرار گرفتن ماهواره

و  9های شماره  ها بر روی کروموزوم اما در تمام جمعیت. داشت

فرمول کاریوتیپی متفاوتی در . ماهواره وجود نداشت 7

های  برای جمعیت. های مختلف هر گونه مشاهده شد جمعیت

 Ae. strangulata ،Ae. speltoides ،T. urartuهای  مختلف گونه
. متغیر بود sm2+m9تا   m7مول کاریوتیپی بین فر T.boeticumو 

های کاریوتیپی  فرمول Ae. umbellulataی  های گونه برای جمعیت

sm7 ،st2+sm9 ،st1+sm1  وst2+sm1+m1 دست آمد و برای هب

های کاریوتیپی  فرمول Ae. tauschiiی  های گونه جمعیت

sm1+m1  تاsm9+m2 مشاهده شد  . 

 

 

 

  نتایج

 های مورد بررسییتها و جمع گونه -1جدول 

 کد بانک ژن منشاء گونه کد جمعیت کد بانک ژن منشاء گونه کد جمعیت

St51 Ae. strangulata آذربایجان IUGB-00051 Sp1057 Ae. speltoides ایلام IUGB-01057 

St213 Ae. strangulata مازندران IUGB-00213 Sp416 Ae. speltoides ایران IUGB-00416 

St276 Ae. strangulata بوشهر IUGB-00276 Sp83 Ae. speltoides کرمانشاه IUGB-00083 

St306 Ae. strangulata تاجیکستان IUGB-00306 Sp25 Ae. speltoides کرمانشاه IUGB-00025 

St233 Ae. strangulata گرگان IUGB-00233 Sp963 Ae. speltoides ایلام IUGB-00963 

Um1429 Ae. umbellulata لامای IUGB-01429 Bo19 T. boeticum کرمانشاه IUGB-00019 

Um360 Ae. umbellulata ایلام IUGB-00360 Bo368 T. boeticum ایلام IUGB-00368 

Um234 Ae. umbellulata شیراز IUGB-00234 Bo155 T. boeticum خرم آباد IUGB-00155 

Um887 Ae. umbellulata ایلام IUGB-00887 Bo18 T. boeticum خرم آباد IUGB-00018 

Um103 Ae. umbellulata کرمانشاه IUGB-00103 Bo10 T. boeticum کردستان IUGB-00010 

Ta375 Ae. tauschii اردبیل IUGB-00375 Ur77 T. urartu کرمانشاه IUGB-00077 

Ta374 Ae. tauschii گیلان IUGB-00374 Ur154 T. urartu کهگیلویه IUGB-00154 

Ta108 Ae. tauschii ایران IUGB-00108 Ur165 T. urartu کرمانشاه IUGB-00165 

Ta198 Ae. tauschii زنجان IUGB-00198 Ur206 T. urartu کرمانشاه IUGB-00206 

Ta205 Ae. tauschii اردبیل IUGB-00205 Ur162 T. urartu چهارمحال IUGB-00162 
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 های مورد بررسی تیپ گونهای از سیتو نمونه -1شکل 

 

براساس عامل تقارن کاریوتیپی استبینز مشاهده شد که درون 

با  Ur77ها تنوع وجود نداشت و تنها جمعیت  های گونه جمعیت

کلاس تقارن متفاوتی داشت  T. urartuی  های گونه دیگر جمعیت

(A2 )های این گونه در کلاس  اما دیگر جمعیتA1  ،قرار گرفتند

 Ae.umbellulata ی های گونه از طرف دیگر تنها جمعیتچنین هم

های  قرار داشتند و دیگر جمعیت A1در کلاس تقارن کاریوتیپی 

. قرار داشتند A1ها در کلاس تقارن  مورد بررسی در سایر گونه

ترین مقدار عدم دارای کم Um103و  Bo10 ،Um1429های  جمعیت

بودند و از  DRLو  A2تقارن بین کروموزومی بر اساس شاخص  

های  طرفی بیشترین عدم تقارن بین کروموزومی به جمعیت

Um887 ،Ur206  وSt276 براساس شاخص عدم . اختصاص داشت

و  Bo368 ،Ur165های  جمعیت %TFو  A1تقارن درون کروموزومی 

Sp416 ترین عدم تقارن درون کروموزومی بودند و در دارای کم

ترین عدم تقارن بیش Ae. umbellulataی  های گونه مقابل جمعیت

 .درون کروموزومی را داشتند

ها نشان داد که در  نتایج خصوصیات کاریوتیپی برای گونه

سه ماهواره و در دیگر  T. urartuو  Ae. umbellulataهای  گونه

براساس عامل تقارن کاریوتیپی . دشها دو ماهواره مشاهده  گونه

 .Aeی به استثنا گونهها  استبینز مشاهده شد که تمام گونه

umbellulata  در کلاسA1 ی  قرار داشتند و برای گونهAe. 

umbellulata  کلاسA1 ی  گونه. مشاهده شدAe. umbellulata 

ترین عدم تقارن درون و بین کروموزومی بر اساس دارای بیش

 .Tی  بود و در مقابل گونه DRLو  A1 ،TF% ،A2های  شاخص

boeticum عدم تقارن درون و بین کروموزومی ترین دارای کم

 .   بودند

تجزیه واریانس برای صفات کاریوتیپی در قالب طرح کاملا 

داری بین  اختلاف معنی(. 1جدول )ای انجام شد  تصادفی آشیانه

ها برای صفات طول کل کروموزوم، طول بازوی بلند، طول گونه

. بازوی کوتاه، شاخص سانترومری و نسبت بازوها مشاهده شد

داری در صفات طول کل جمعیت درون گونه نیز اختلاف معنی

اما . کروموزوم، طول بازوی بلند و شاخص سانترومری داشتند

های درون گونه  برای صفت طول بازوی کوتاه در بین جمعیت

دست آمده هضریب تغییرات ب. داری مشاهده نشد اختلاف معنی

 . درصد بود 22/8تا  13/1بین 

جدول ) ها برای صفات کاریوتیپی یانگین بین گونهنتایج مقایسه م

با متوسط طول کل کروموزومی  T.urartuنشان داد که گونه ( 1

ترین طول کل کروموزومی بود که با میکرون دارای بیش 81/13

دار  اختلاف معنی T. boeticumو  Ae. Speltoidesهای  گونه

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
96

.1
2.

3.
8.

2 
] 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
26

-0
2-

12
 ]

 

                             5 / 14

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1396.12.3.8.2
https://mg.genetics.ir/article-1-1501-en.html


 اشرف مهرابی و همکاران لیع  ...در  D ،S ،Uهای  ژنومبين كاريوتيپي بررسي روابط 

 

 044  9316 پاییز/ 3شماره / دوازدهمدوره / ژنتیک نوین

 

با  Ae. umbellulataترین طول کل کروموزوم به گونه کم. نداشت

های  میکرون اختصاص داشت، که با گونه 71/9متوسط طول کل 

Ae. strangulata و Ae. tauschii دار نداشت اختلاف معنی . 

با متوسط طول  Ae. umbellulataترین طول بازوی بلند به بیش

و  Ae. speltoidesهای  میکرون اختصاص داشت که با گونه 11/1

T.urartu ترین طول بازوی بلند  کوتاه. نداشتدار  اختلاف معنی

میکرون اختصاص  99/9با متوسط  Ae. strangulataبه گونه 

 .Aeو Ae. tauschii ،T. boeticumهای  داشت که با گونه

speltoides  بوددار  اختلاف معنیفاقد . 

 

 
 بررسی ی مورد ها ها و میانگین خصوصیات کاریوتیپی در گونهخصوصیات کاریوتیپی جمعیت -2جدول

 جمعیت SC A2 A1 TF% DRL VRC دارکروموزوم ماهواره فرمول کاریوتیپی

5m+2sm 2 A1 111/3 198/3 391/19 91/9 398/9 ST51 

7m 2 A1 111/3 112/3 991/18 71/9 111/9 ST213 

6m+1sm 2 A1 111/3 189/3 711/17 31/7 312/13 ST276 

5m+2sm 2،1 A1 119/3 171/3 999/18 79/9 718/9 ST306 

5m+2sm 2،1 A1 121/3 117/3 819/19 12/9 117/13 ST233 

7sm 1،1،1 A1 211/3 991/3 119/13 37/1 211/9 Um1429 

5sm+2st 1،1 A1 111/3 911/3 199/29 11/9 891/8 Um360 

5sm+2st 1،1 A1 171/3 997/3 119/28 29/1 921/9 Um234 

6sm+1st 1،1 A1 191/3 928/3 313/12 11/7 723/9 Um887 

1m+4sm+2st 1،1 A1 129/3 919/3 911/21 32/1 927/9 Um10 

6m+1sm 1،1 A1 117/3 191/3 173/19 39/9 182/9 Ta375  

3m+4sm 1،1 A1 119/3 137/3 197/17 18/1 821/13 Ta374 

5m+2sm 1،1 A1 118/3 111/3 838/19 11/9 191/9 Ta108 

5m+2sm 1 A1 119/3 112/3 979/18 11/1 231/13 Ta198 

2m+5sm 1،1 A1 117/3 199/3 121/17 77/1 893/9 Ta205 

5m+2sm 1،1 A1 111/3 113/3 821/19 91/1 198/13 Sp1057 

7m 1،1 A1 191/3 271/3 172/12 97/1 111/13 Sp416 

5m+2sm 1،1 A1 192/3 112/3 219/13 71/9 111/13 Sp83 

5m+2sm 1،1 A1 199/3 291/3 979/11 97/1 792/13 Sp25 

6m+1sm 1،1 A1 197/3 113/3 111/13 99/9 118/13 Sp963 

6m+1sm 1،1 A2 191/3 139/3 911/13 21/9 191/11 Ur77  

6m+1sm 1 A1 119/3 112/3 131/13 71/1 311/11 Ur154 

7m 1 A1 118/3 279/3 977/11 18/9 189/13 Ur165 

6m+1sm 1 A1 191/3 178/3 181/18 17/1 921/13 Ur206 

7m 1 A1 122/3 281/3 711/11 88/1 718/13 Ur162 

7m 1 A1 117/3 279/3 921/11 31/1 283/13 Bo19  

7m 3 A1 129/3 212/3 192/12 93/1 111/13 Bo368  

7m 1،1 A1 191/3 138/3 911/13 89/9 319/11 Bo155  

5m+2sm 3 A1 111/3 117/3 919/13 21/9 712/13 Bo18  

5m+2sm 1 A1 119/3 111/3 721/13 92/1 191/13 Bo10  

 A1 111/3 113/3 89/18 91/9 711/9 Ae. strangulata 2،1 ها متغیر در بین جمعیت

 A1 911/3 197/3 39/13 19/9 117/9 Ae. umbellulata 1،1،1 ها متغیر در بین جمعیت

 A1 171/3 117/3 99/18 91/9 993/9 Ae. tauschii 1،1 ها متغیر در بین جمعیت

 A1 111/3 191/3 81/13 12/9 199/13 Ae. speltoides 1،1 ها متغیر در بین جمعیت

 A1 119/3 113/3 11/13 11/9 777/13 T. urartu 1،1،1 ها متغیر در بین جمعیت

 A1 291/3 111/3 11/11 11/9 919/13 T. boeticum 1،1 ها متغیر در بین جمعیت
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 ای صفات کاریوتیپی از تجزیه واریانس آشیانهمیانگین مربعات حاصل  -1جدول 

 منابع تغییرات درجه آزادی طول کل کروموزوم طول بازوی بلند طول بازوی کوتاه شاخص سانترومری  نسبت بازوی بلند به کوتاه 
 گونه 9 78/9** 111/1* 131/8** 3177/3** 881/1**

**312/3 *3339/3 ns117/3 *192/3 **899/3 21 یتجمع/ گونه 

 خطا 123 977/3 213/3 131/3 3331/3 319/3

 (%CV)ضریب تغییرات  11/7% 11/8% 22/8% 13/1% 21/8%

 دار  معنیغیر ns پنج درصد؛دار در سطح  معنی * یک درصد؛دار در سطح  معنی **

 

 18/1با متوسط  T.urartuترین طول بازوی کوتاه به گونه بیش

و  T. boeticumهای  گونهمیکرون اختصاص داشت که نسبت  به 

Ae. speltoides ترین طول  کوتاه. دار نشان نداد اختلاف معنی

میکرون  81/2با متوسط  Ae. umbellulataبازوی کوتاه به گونه 

با  Ae. tauschiiو  Ae. strangulataهای  گونه. اختصاص داشت

داشتن طول بازوی کوتاه متوسط نسبت به دو گروه دیگر به 

 . ک گروه قرار داشتندتنهایی در ی

به میزان  T. boeticumترین شاخص سانترومری به گونه بیش

 یدار اختلاف معنی T.urartuاختصاص داشت که با گونه  113/3

 Ae. umbellulataکمترین شاخص سانترومری به گونه . نشان نداد

ها اختلاف  اختصاص داشت که با دیگر گونه 281/3با میزان 

 Ae. strangulataهای گونه. نشان داد نج درصدپدار در سطح  معنی
ترتیب به میزان  با داشتن شاخص سانترومری به Ae. tauschii و

 .Aeدر یک گروه قرار داشتند، که با گونه 179/3و  181/3

speltoides دار نشان ندادند اختلاف معنی . 

ترین مقدار به برای صفت نسبت بازوها نیز مشاهده شد که بیش

اختصاص داشت که با  181/2با میزان  Ae. umbellulataگونه 

. نشان داد پنج درصددار در سطح  ها اختلاف معنی دیگر گونه

اختصاص  T. boeticumترین میزان نسبت بازوها به گونه  کم

اختلاف  Ae. speltoidesو  T.urartuهای  داشت که با گونه

 Ae. tauschii و Ae. strangulataهای  گونه. دار نشان نداد معنی
برای نسبت بازوها مقدار متوسطی داشتند و در یک گروه قرار 

اختلاف  Ae. speltoidesو  T.urartuهای  گرفتند که با گونه

ها  دندروگرام حاصل از تجزیه کلاستر گونه. دار نشان ندادند معنی

نشان داد ( 2شکل ) Wardبر اساس صفات کاریوتیپی و با روش 

در چهار گروه قرار  31/2ی اقلیدوسی  ها در فاصله که گونه

بود  T. boeticumو  T. urartuهای  گروه اول شامل گونه. گرفتند

شامل گروه دوم . با همدیگر داشتند را ترین شباهتکه بیش

شامل گروه سوم . بود Ae. tauschiiو  Ae. strangulata های گونه

ر داشت و بود که به تنهایی در یک گروه قرا Ae. speltoides گونه

قرار داشت که در فاصله  Ae. umbellulataدر گروه چهارم گونه 

 . ها هم گروه شد بالایی با دیگر گونه

برای  چنین تجزیه کلاستر بر اساس خصوصیات کاریوتیپیهم

دندروگرام حاصل در  کهانجام شد  Wardها با روش  جمعیت

ساس ها کاملا بر ا گونه بر این اساس. ارائه شده است 1شکل 

ها در  های گونه خصوصیات کاریوتیپی تفکیک نشدند و جمعیت

 تنها در خصوصمواردی با همدیگر در یک گروه قرار داشتند 

های این گونه  مشاهده شد که جمعیت Ae. umbellulataگونه 

در هر حال . گرفتندقرار  مجزا کاملا تفکیک شد و در یک گروه

ها تا حدودی از  ونهها نیز مشاهده شد که گ برای دیگر جمعیت

گروه . در مجموع پنج گروه قابل توجه بود. همدیگر تفکیک شدند

که فاصله زیادی با  Ae. umbellulataهای گونه  اول جمعیت

های  گروه دوم شامل جمعیت. ها داشتند های دیگر گونه جمعیت

، 179های  و جمعیت Ae. strangulateاز گونه  131و  211، 91

دو  شامل گروه سوم نیز. بود Ae. tauschii از گونه 239و  138

از  271و جمعیت  Ae. tauschiiاز گونه  198و  171جمعیت 

 T. urartuاز گونه  231همراه جمعیت به Ae. strangulateگونه 

از گونه  118و  19، 18، 13های  گروه چهارم شامل جمعیت. بود

T. boeticum از گونه  119و  112های  و جمعیتT. urartu 

از  211و جمعیت  Ae. speltoidesاز گونه  1397همراه جمعیت  به

چنین گروه پنجم شامل هم .بود Ae. strangulateگونه 

 و Ae. speltoidesاز گونه  911و  81، 29، 111های  جمعیت

 199همراه جمعیت بهT. urartu از گونه  191و  77های  جمعیت

 .بود T. boeticumاز گونه 
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 درصد پنجهای مورد مطالعه بر اساس صفات کاریوتیپی باروش دانکن درسطح  مقایسه میانگین گونه -1جدول 

 نسبت بازوها شاخص سانترومری طول بازوی کوتاه طول بازوی بلند طول کل کروموزوم گونه

Ae. strangulata 87/9 c 99/9 c 78/1 b 181/3 c 131/1 b 

Ae. umbellulata 71/9 c 11/1 a 81/2 c 291/3 d 181/2 a 

Ae. tauschii 11/13 bc 12/1 bc 81/1 b 179/3 c 121/1 b 

Ae. speltoides 81/13 a 21/1 abc 29/1 a 191/3 bc 939/1 bc 

T. urartu 81/13 a 13/1 ab 18/1 a 131/3 ab 191/1 bc 

T. boeticum 98/13 ab 18/1 bc 11/1 a 113/3 a 117/1 c 

 

های اصلی شامل مقادیر ویژه، زیه به مؤلفهنتایج حاصل از تج

درصد از کل واریانس، درصد واریانس تجمعی و ضرایب 

نشان  9در جدول  ،سه مؤلفه استخراج شدههای ویژه برای  بردار

 99/11و  19/21، 17/99ترتیب مؤلفه بهسه این  .استداده شده

بین موجود بر اساس صفات کاریوتیپی در درصد از کل واریانس 

درصد از تنوع  71/97در مجموع  .بیان نمودند را هاژنوتیپ

 .با سه مؤلفه اول بیان شدی مورد مطالعه هاژنوتیپموجود بین 

، SA، CI نشان داد که صفات های ویژه در مؤلفه اولضرایب بردار

VRC  و%TF، مثبت و  ترین نقشبیشAR  وA1 ترین نقش بیش

، TL تادر مؤلفه دوم صف. داشتند مؤلفه را در تشکیل اینمنفی 

LA  وA2 و در مولفه سوم  دارا بودندترین سهم مثبت را بیش

DRL در مجموع با توجه به دو . ترین سهم مثبت بوددارای بیش

در ایجاد تنوع  DRLج شده تمام صفات به استثنا امؤلفه استخر

بنابراین مولفه اول تحت عنوان مولفه . ها نقش داشتندبین ژنوتیپ

تقارن درون کروموزومی و طول بازوی کوتاه و میزان عدم 

کروماتین و مولفه دوم تحت عنوان مولفه عدم تقارن بین 

باتوجه به  .نددشکروموزومی و طول کل و بازوی بلند نامگذاری 

اینکه مولفه اول و دوم عدم تقارن درون و بین کروموزومی و 

ر تفسیر تکامل به منظو بنابراین ،طول کروموزومی را بیان نمودند

پلات اولین و دومین مولفه در  نمودار بایها کاریوتیپی ژنوتیپ

که تنها  شودبا توجه به بای پلات ملاحظه می. ارائه شد 1شکل 

ها تفکیک  از دیگر جمعیت Ae. umbellulataهای گونه  جمعیت

توان  شدند و تفکیک آن نیز از طریق مولفه اول بود، بنابراین می

دارای  Ae. umbellulataهای گونه  ه جمعیتبیان داشت ک

ترین میزان درصد شکل و نسبت بازوها و کم A1ترین میزان  بیش

ترین کلی کروموزوم و شاخص سانترومری بودند و در نتیجه بیش

عدم تقارن درون کروموزومی و تکامل کاریوتیپی را باتوجه به 

ترین طول از طرف دیگر کم .عدم تقارن درون کروموزومی داشتند

های این گونه  به جمعیت نیز بازوی کوتاه و میزان کروماتین

 .Ae. speltoides،Tهای سه گونه  تمام جمعیت. اختصاص داشت

urartu  وT. boeticum  به استثنا دو جمعیتSp1057  وUr206 

باتوجه به نمودار دارای کمترین عدم تقارن درون کروموزومی 

ترین مقدار و طول بازوی کوتاه بیشبودند و برای میزان کروماتین 

همراه دو  به Ae. tauschiiو  Ae. strangulataدو گونه . را داشتند

بین دو گروه قبلی قرار داشتند و  در Ur206و  Sp1057جمعیت 

برای عدم تقارن درون کروموزومی و میزان کروماتین و طول 

 . بازوی کوتاه مقادیر متوسطی داشتند

تفکیک  اصلی در شد که عامل از طرف دیگر ملاحظه

توان بیان داشت  بنابراین می. های هر گونه مولفه دوم بود جمعیت

که عدم تقارن بین کروموزومی و طول کل و طول بازوی بلند 

های مورد مطالعه  ای برای جمعیت عامل ایجاد تنوع درون گونه

 Ae. umbellulataهای گونه  بر همین اساس برای جمعیت. بودند
ترین دارای بیش Um887و  Um234های  ه شد که جمعیتمشاهد

عدم تقارن بین کروموزومی، طول کل و طول بازوی بلند بودند و 

، Um103های  جمعیت. ترین تکامل کاریوتیپی را نشان دادند بیش

Um1429  وUm360 ترین عدم تقارن بین کروموزومی و با کم

کامل کاریوتیپی ترین تترین طول کل و بازوی بلند دارای کم کم

 .بودند

دارای  Ta375نیز مشاهده شد که جمعیت  Ae. tauschiiبرای گونه 

ترین عدم تقارن بین کروموزومی، طول کل و طول بازوی بیش
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های  جمعیت .ترین تکامل کاریوتیپی را داشتبلند بود و بیش

Ta205 ،Ta108  وTa23 ترین عدم تقارن بین کروموزومیکم، 

وزومی و کمترین تکامل کاریوتیپی را بر این کمترین طول کروم

. در بین این دو گروه قرار گرفت Ta198اساس داشتند و جمعیت 

نیز مشاهده شد که جمعیت  Ae. strangulataهای  برای جمعیت

St276 های  دارای تکامل کاریوتیپی بالاتری نسبت به سایر جمعیت

نیز  Ae. speltoidesهای گونه  برای جمعیت. این گونه بود

تکامل کاریوتیپی بالاتری نسبت  Sp25و  Sp963 ،Sp83های  جمعیت

 .به دو جمعیت دیگر داشتند

 Bo18د که جمعیت شنیز مشاهده  T. boeticumگونه  در مورد

ترین تکامل  پایین Bo368بالاترین تکامل کاریوتیپی و جمعیت 

ی ها نیز جمعیت T. urartuدر گونه . باشد دارا میکاریوتیپی را 

Ur77 ،Ur206  وUr156  دارای تکامل کاریوتیپی بالاتری نسبت به دو

 . جمعیت دیگر بودند
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 Wardخصوصیات کاریوتیپی با روش ها بر اساس  تجزیه کلاستر جمعیت -1شکل 
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اول اصلی  دو مولفههای ویژه درصد واریانس، درصد واریانس تجمعی و ضرایب بردار, مقادیر ویژه  -1جدول 

 حاصل از تجزیه به مؤلفه های اصلی

 1مؤلفه 2مؤلفه 1مؤلفه صفات

TL 117/3 * 3/731 271/3-  

LA 111/3-  3/811 197/3-  

SA 3/981 181/3  318/3-  

CI 3/977 119/3-  113/3  

AR -3/911 113/3  118/3-  

VRC 3/719 192/3  211/3-  

DRL 118/3-  113/3  3/893 

%TF 3/981 117/3-  119/3  

A1 -3/982 112/3  111/3-  

A2 119/3-  3/119 131/3  

917/9 مقادیر ویژه  119/2  199/1  

171/99 درصد واریانس  191/21  992/11  

171/99 درصد واریانس تجمعی  117/81  713/97  
 ندهای اصلی دار تری در مؤلفه است ارزش بیش شدهها خط کشیده  زیر آن دراعدادی که *

 

 
 های اصلی صفات کاریوتیپی مولفه اول و دوم حاصل از تجزیه به مولفه پلات بای -1شکل 

 

. های مورد بررسی دارای کاریوتیپ تقریبا متقارنی بودندگونه

های جنس آژیلوپس و  تیپ متقارن برای گونهوجود کاریو

 .Ehtemam et al) استتریتیکوم در مطالعات متعدد گزارش شده

2014; Aghaei et al. 2013; Ahmadabadi et al. 2005.)  در

 .Aو  A. tauschii ،A. truncialisتنوع کاریوتیپی سه گونه بررسی 

cylindrica  بر اساس روش از لحاظ تقارن کاریوتیپی  شد کهبیان

 B1و پنج جمعیت در کلاس  A1ینز ده جمعیت در کلاس باست

هرچند کاریوتیپ متقارنی (. Karimzade et al. 2010) قرار گرفتند

ها  ها مشاهده شد اما در بین و درون گونه ها و جمعیت برای گونه

فرمول کاریوتیپی متفاوتی وجود داشت، در بررسی کاریوتیپی سه 

 A. ligusticaو  A. umbellulata ،A. speltoidesگونه دیپلوئید 
های متاسنتریک، ساب  بیان شد که سه گونه در تعداد کروموزم

-Al) متاسنتریک و ساب تلوسنتریک با همدیگر اختلاف داشتند

  بحث
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Mashhadani et al. 1978)،  که با نتایج این تحقیق مطابقت

 .داشت

وتیپی وجود دار برای صفات کاریها تنوع معنی در بین گونه 

ای را  خوبی تنوع بین گونهداشت، بنابراین صفات کاریوتیپی به

ها برای  دار در بین گونه وجود اختلاف معنی. نشان دادند

خصوصیات کاریوتیپی بیانگر تنوع کروموزومی در بین ژنوم 

تنوع درون  .(Safari et al. 2008) باشند های مورد بررسی می گونه

وجود تنوع . دشها مشاهده  های گونه عیتای نیز در بین جم گونه

نشانگر سابقه تنوع و  برای خصوصیات سیتوژنتیکیبین جمعیتی 

در  (.Hosseini et al. 2013) تکامل این گونه در ایران است

توان  بیان شد که می  A. triancialisبررسی تنوع کاریوتیپی گونه 

پلوئید اهلی  ای پلیه های اصلاحی گندم از تنوع موجود در برنامه

 ی تنوع ژنتیکی در خزانه ژنی استفاده نمود و همچنین برای توسعه

(Ahmadabadi et al. 2005 .) در بررسی سیتوژنتیکی سه گونه از

های دیپلوئید و  دار در بین جمعیت آژیلوپس، تنوع معنیجنس 

تتراپلوئید برای خصوصیات کاریوتیپی با استفاده از تجزیه 

  (.Karimzade et al. 2010) رش شدواریانس گزا

 .Tو Ae. speltoides ،T. urartuهای  مشاهده شد که گونه

boeticum  طول کروموزومی بلندتری نسبت به سه گونه دیگر

عبارتی به. داشتند و عدم تقارن درون کروموزومی کمتری داشتند

ها  از لحاظ طول کروموزوم بلندتر از سایر ژنوم Aو  Sژنوم 

دارای بلندترین  Sو  Aتوان بیان داشت که ژنوم  بنابراین می. بودند

دارای  Uو  Dهای  ها بودند و از طرف دیگر ژنوم کروموزوم

 این نتیجه با نتایج. تری بودند های کوتاه کروموزوم

(1978)Mashhadani et al. Al-  در گزارش مطابقت داشت زیرا

روموزومی دارای طول کل ک Ae. Speltoidesها نیز گونه آن

( 1978)در گزارش . بود Ae. umbellulataبلندتری نسبت به گونه 

Al-Mashhadani et al.  های گونه  متوسط طول کل کروموزوم

Ae. Speltoides میکرون گزارش شد که با نتایج  79/13 برابر با

مطابقت داشت، اما ( میکرون 81/13)دست آمده از این تحقیق هب

میکرون  21/9متوسط طول کل  Ae. umbellulataبرای گونه 

مطابقت ( میکرون 71/9)گزارش کردند که با نتایج این تحقیق 

اما نتایج این تحقیق با گزارش ارائه شده توسط . نشان نداد

(2013) Hosseini et al.  میکرون را برای گونه  11/9که طول کل

Ae. umbellulata البته لازم به . گزارش کردند، مطابقت داشت

تیمار و  ر است که طول کروموزوم تحت شرایط متفاوت پیشذک

باشد و مدت زمان،  زنی متغیر می چنین شرایط متفاوت جوانههم

تیمار بر روی افزایش یا کاهش طول کروموزوم  دما و غلظت پیش

چنین شرایط رشد از قبیل دما، رطوبت، سرعت موثر بوده، هم

به  .(Gupta 1995)دارد  تقسیم و غیره نیز بر طول کروموزوم تاثیر

های متفاوتی بستگی به شرایط  این دلیل در گزارشات متعدد، طول

 . دشو آزمایشگاهی مطالعه مشاهد می

دارای  Aو  Sهای  با ژنوم همراه Uبرای طول بازوی بلند ژنوم 

تری نسبت به دیگر مقادیر کم Dترین مقدار بودند و ژنوم بیش

طول بازوی بلند به میزان  Hosseini et al (2013) .ها داشت ژنوم

گزارش کردند، که  Ae. umbellulataمیکرون را برای گونه  18/9

در بررسی صفات . نداشت زیادیبا نتایج این تحقیق مطابقت 

ایران گزارش شد که در های کلکسیون آژیلوپس  کاریوتیپی گونه

 .Aeنسبت به گونه Ae. umbellulataطول بازوی بلند گونه 

tauschii تر استبزرگ (Aghaei et al. 2013)،  که با نتایج تحقیق

ترین طول دارای بیش Sو  Aاز طرفی ژنوم . مطابقت نشان داد

تری نسبت به طول بازوی کوتاه کم Uبازوی کوتاه بودند و ژنوم 

در رده متوسطی برای طول بازوی  Dها داشت و ژنوم  دیگر ژنوم

 . کوتاه قرار گرفت

ترین شاخص سانترومری را داشت بنابراین چون کم Uژنوم 

نرین کاریوتیپ  ترین عدم تقارن درون کروموزومی و متکاملبیش

این نتیجه دیگر گزارشات . این شاخص نشان داد را براساس

ترین از طرف دیگر بیش (.Aghaei et al. 2013) مطابقت داشت

 که با نتیجه اختصاص یافت Aشاخص سانترومری به ژنوم 

(2014)Ehtemam et al.  توان بیان  بنابراین می. مطابقت داشت

 Triticumهای جنس  ترین تکامل کاریوتیپی به گونهداشت که کم

نیز در رده متوسطی قرار  Sو  Dهای  ژنوم. داشتاختصاص 

دست آمده برای نسبت بازوها با نتایج شاخص هنتایج ب. گرفتند

بت بازوها، ترین میزان نسسانترومری تطابق داشت و بیش

ترین تکامل ترین عدم تقارن درون کروموزومی و بیش بیش

اختصاص داشت و از طرف  Uکاریوتیپی به گونه دارای ژنوم 

ترین ترین نسبت بازوها و کمکم Triticumهای جنس  دیگر گونه

 .بر این اساس داشتند را عدم تقارن درون کروموزومی
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کاملا تفکیک  Aegilopsاز جنس  Triticumهای جنس  گونه

ای دو گونه  نشدند و مشاهده شد که در نمودار تجزیه خوشه

تری  در فاصله نزدیک Ae. speltoidesبا گونه  Triticumجنس 

دارای  Ae. umbellulataی  از طرف دیگر گونهو  دهشتفکیک 

چنین هم. بود Aegilopsهای جنس  با دیگر گونه ترین فاصلهبیش

در  Aو دو گونه دارای ژنوم  Dنوم مشاهده شد دو گونه حاوی ژ

های مختلف تفکیک  عبارتی ژنومیک گروه قرار گرفتند و به

 Sشباهت بالاتری با ژنوم  Aمناسبی داشتند، به این شرح که ژنوم 

هم گروه شدند و در نهایت با  Dداشت و در مرتبه بعدی با ژنوم 

بط روا. چهار ژنوم به هم پیوستند Uترین فاصله با ژنوم  بیش

منظور یافتن منشا فیلوژنتیکی بین گندم نان و گندم نیای وحشی به

در گندم با استفاده از مارکر مولکولی مورد  Dو  A ،Bژنوم 

از  Dکه منشا ژنوم  نتایج نشان دادو  گرفتارزیابی قرار 

Aegilops tauschii  و ژنومB  ازA. Speltoides منشا گرفته است 

(Peterson et al. 2006.) 

ها نیز مشاهده شد بر اساس خصوصیات کاریوتیپی  رای جمعیتب

صورت صددرصد تفکیک نشدند ههای مورد بررسی ب جمعیت

کاملا تفکیک  Uهای حامل ژنوم  البته هرچند مشاهده شد جمعیت

به استثنا  Dهای دارای ژنوم  شد و از طرف دیگر نیز جمعیت

با  Ur206نیز تفکیک شدند و تنها جمعیت  St233جمعیت 

هم گروه شد و در نهایت عدم تفکیک  Dهای دارای ژنوم  جمعیت

که بیانگر شباهت  مشاهده شد Aو  Sهای دارای ژنوم  جمعیت

در . فولوژی کروموزومی این دو ژنوم به یکدیگر استرمو

از نظر  Bبا ژنوم  A.speltoidesگونه  Sژنوم گزارشی شباهت 

 (.Friebe et al. 2011) همولوژی کروموزومی گزارش شد

همولوژی کروموزومی بین سه گونه از جنس گندم نیای وحشی 

حامل ( A. cylindricaو  Aegilops tauschii ،A. crassa)ایرانی 

ها  با گندم نان جهت بررسی امکان انتقال ژن از این گونه Dژنوم 

که امکان  گزارش شدو  گرفتبه گندم زراعی مورد ارزیابی قرار 

های  ها حداقل با استفاده از روش این گونه تهیه هیبریدهای بین

 (.Aghaei et al. 2007) نجات جنین وجود دارد

تر بر اساس عدم تقارن درون ها بیش تفکیک بین ژنوم

 Uکروموزومی، طول بازوی کوتاه و میزان کروماتین بود و ژنوم 

ترین تکامل کاریوتیپی بر اساس عدم تقارن درون دارای بیش

ولی از طرف دیگر میزان کروماتین این ژنوم  کروموزومی بود،

ترین عدم دارای کم Aو  Sهای  ژنوم. ها بود تر از دیگر گونهکم

ترین تکامل کاریوتیپی بر این اساس تقارن درون کروموزومی و کم

های دارای ژنوم  ترین میزان کروماتین به گونه چنین بیشهم. بودند

S  وA نومهای حاوی ژ گونه. اختصاص داشت D  برای

عدم تقارن درون کروموزومی و میزان کروماتین خصوصیات 

همین اساس تکامل کاریوتیپی  مقادیر متوسطی داشتند و بر

نکته جالب توجه روند متفاوت میزان . متوسطی نشان دادند

عبارت دیگر  کروماتین و عدم تقارن درون کروموزومی بود به

شد، میزان کروماتین  یهرچه عدم تقارن درون کروموزومی بیشتر م

ای با کروماتین بالا و عدم  همین دلیل گونهکاهش داشت و به

از طرف دیگر . تقارن درون کروموزومی بالا قابل شناسایی نشد

مشاهده شد که عامل عدم تقارن بین کروموزومی و طول کل 

های هر گونه  و جمعیت های بود کروموزوم عامل تنوع درون گونه

ها و متوسط طول کل  طول بین کروموزوم تفاوت در نظراز 

 . کروموزوم تفرق پیدا کردند
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