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 چکیده

در  بالاییراندمان  وشود.کشور جهان کشت می 100باغی مهمی است که در بیش از -پیاز از جمله محصولات زراعی

با آن دست به گریبان بوده است. اهمیت  سالهاتولید در واحد سطح زمین دارد. شوری و مقابله با آن از مشکلاتی است که بشر 

این مسأله در اواخر نیمۀ اول قرن بیستم به طور جدی آشکار شد، بنابراین لزوم دستیابی به گیاهان با عملکرد بالا و مقاوم به 

سیتوژنتیكي  بررسی تنوع جهتاین مطالعه  .روش جهش از جمله ضروریات کارهای اصلاحی گردید شرایط تنش با استفاده از

روش  از استفاده شوری صفر با شور باغیرمحیط  و 8ds/m محیط شور با شوریچهار ژنوتیپ از پیازهای بومی ایران در 

 كروموزوم، كل طول كاریوتیپي شامل صفات ،هاپس از تهیه صفحه متافازی از جمعیت .طراحی گردید هماتوكسیلینآهناستو

 گیرياندازه یكاریوتیپ و فرمول تقارن عدم شاخص كاریوتیپ، كلي شكل درصد كروموزمي، بین و درون تقارن عدم هايشاخص

اثر متقابل شوری و ژنوتیپ در سطح آماری یک درصد و اثر  و که اثر ژنوتیپ نشان دادنتایج تجزیه واریانس صفات  .گردید

این موضوع بیانگر تفاوت میان سطوح مختلف شوری، و تفاوت میان  که درصد معنی دار بوده 5و  1شوری به تنهایی در سطح 

همه  ..بود x=8تعداد کروموزوم پایه ، با مطالعه دیپلوئید مورد نتایج نشان داد که جمعیتهاي .ها برای اکثر صفات استژنوتیپ

و محیط شور باعث تغییر در تقارن  تقارن استبینز قرار گرفتنددوم در کلاس شور ه غیرها به غیر از قم شور و درچژنوتیپ

 .رداد اقرا دسته مجز4 در را جمعیتها س صفات مورد مطالعهبر اسا ايخوشه تجزیه ها گردیده است.پکاریوتی

 ی،شور پیوتایکار ک،یتوژنتیس از،یپکلمات کلیدی: 

 مقدمه 

به طور کلی سیتوژنتیک عبارت از اشد. های علم ژنتیک مین و بزرگترین شاخهتریسیتوژنتیک یکی از قدیمی

تغییر در  (.14های میتوزی و میوزی و نحوه انتقال آن در سطح سلول است )ها در طی تقسیممطالعه کروموزوم

 ها، نشان دهندهوزومکروم دهد. اختلاف در اندازهها، صفات فنوتیپی متفاوتی را بروز میساختار و اندازه کروموزوم

های ها، معرف اختلافها است و اختلاف در تعداد کروموزوماختلاف موجود در انواع محصولات ژنی یا پروتئینی آن

های موفولوژیکی و موجود در آرایش ژن یا مضاعف شدن ژن و یا هر دو می باشد. هم چنین بسیاری از اختلاف

(. به کمک اطلاعات 5)یابدعمل ژن است که با اثرهای محیطی تغییر می گر تفاوت در محصولاتفیزیولوژیکی بیان
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های متعلق به یک گونه، هر یک سازش ها فراهم گردید. جمعیتهای آنها و جمعیتکروموزومی، امکان مقایسه گونه

کن است واریته های سازشی، ممدهند. با افزایش اختلافرویند، نشان میژنومی خاص خود را با محیطی که در آن می

های یک جنس، های جدید و حتی گونه های جدید در جوامع گیاهی بوجود آیند. در تعیین روابط خویشاوندی بین گونه

تنها تعداد کروموزوم کافی نیست ، بلکه باید صفاتی از قبیل اندازه، مورفولوژی، تنوع در رنگ پذیری، محل 

(. اطلاعات کروموزومی و اطلاعات کاریوتیپی در بررسی 17سانترومر و رفتار کروموزومی نیز مشخص باشد)

 و ارتباط مشخص كردن بر علاوه سیتوتاكسونومي، تحقیقات باشد. بطوركليمیجمعیتهای مختلف بسیار دارای اهمیت 

 بانك در گیريمنظور بهره به كشور در موجود ژني خزانه مورد در با ارزشي اطلاعات واندتمي ها،گونه بین قرابت

 خصوصا   آنها، به جمعیتهاي متعلق همچنین و گیاهي هايگونه در مطالعات سیتوژنتیكي انجام آورد. لذا فراهم ژن

 گونهاي، بین تعیین قرابتهاي گیاه، تكاملي تاریخچة روي كمي اطلاعات فراهم نمودن بدلیل بومي و وحشي گیاهان

آلیوم  پیاز خوراکی بانام علمی (.4برخورداراست ) ايالعاده فوق ازاهمیت و غیره كاریولوژیكي مشخصات تعیین

یکی از قدیمی ترین  ،کروموزوم 16گیاهی دیپلویید با  (Alliaceaeآلیاسه) از خانواده(  (Allium cepa Lپاسه

در  که توسط بذر،پیاز ویا پیازهای کوچک هوایی قابل تکثیراست است پیاز گیاهی دوسالهاست.  سبزیجات مورد کشت

شوند که تولید تخم می های زایشی ایجاد میهای رویشی به وجود آمده و در سال دوم اندامدر سال اول اندام این گیاه

شود و یافتن نواحی بدون کنند.تولیدات کشاورزی بیش از هر چیز به وسیله تنشهای محیطی از جمله شوری تهدید می

یابند بسیار مشکل است. در سالیان گذشته، روش اصلی تنش که گیاهان زراعی بتوانند به پتانسیل عملکرد خود دست 

مواجه با تنشهای محیطی، تغییر شرایط به وسیله ابیاری، خاک ورزی، مصرف کودها و غیره بوده است. ولی 

محدودیتهای اقتصادی و محیطی باعث شد تا اصلاح گران به روشهای بهبود ژنتیکی مقاومت در برابر تنش های 

وری با اثر بر میزان جذب سایر یونها، اثر بر فتوسنتز و رشد، اثر بر تغییرات ریختی و ش. محیطی روی آورند

کند. تشریحی واثر بر پروتینها ولیپیدها در فعالیت گیاه اختلال ایجاد کرده و به محصولات زراعی خسارت وارد می

های . درشیوه(2)کیفیت محصول داردتنش شوری از تنشهای غیر زنده مهم بوده که اثرات زیانباری بر عملکرد گیاه و

های دارای صفات زراعی متفاوت ا و یا گونههگیری بین واریتهمتداول اصلاحی، برای ایجاد تنوع ژنتیکی از دورگ

های  شوند و در واقع نوترکیبی بین ژنها اساس روشهای تفکیک صفات مطلوب گزینش میشود و در نسلاستفاده می

علاوه بر نوترکیبی بین ژنها، ایجاد تنوع ژنتیکی از طریق تغییر در تعداد و یا بخشهایی  ولی سنتی اصلاح نباتات است

بررسی تاثیر محیط شور بر تنوع کاریوتیپ و فرمول لذا این مطالعه به منظور  .از کروموزوم نیز امکان پذیر است

 را گردید.های مورد مطالعه در مقایسه با نمونه شاهد طراحی و اجکروموزومی ژنوتیپ

 هامواد و روش

های بومی ایران شامل سفید کاشان، پیازچهار ژنوتیپ از صفات سیتوژنتیکی بررسی به منظور این مطالعه 

بذور . .مدآبه اجرا در مرکز تحقیقات کشاورزی ومنابع طبیعی اصفهان در هرسین فید قم، درچه اصفهان و قرمز س

قارچ کش  از استفاده با به ترتیب طبیعی استان اصفهان تهیه شدند. بذرها،مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع ازجمعیتها 

در  و، شستشو داده  استریل باآبرا آن بذرها از پسشدند  ضدعفوني دقیقه 10به مدت 1000در2با غلظت ل بنومی

 و یک محیط غیر شور با 8ds/m در یک محیط شور با سطح شوری 1پتری دیش حاوی کاغذ صافی واتمن شماره

ساعته با شدت نور  16د ودرجه و فتوپری 22داده و در ژرمیناتور در دمای قرارکشت مورد سطح شوری صفر 
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برای  .به منظور تهیه کاریوتیپ از مریستم انتهایی ریشه استفاده شد .گرفتندمتر مربع برثانیه قرار  برمیکرمول 45

 4به مدت  %1محلول پیش تیمار آلفا برومونفتالین در  هاتهیه سلولهای مناسب در مرحله تقسیم میتوزی، ریشه چه

. د،درجه سانتیگرا 4ساعت در دمای  20محلول تثبیت لویتسکی به مدت  ،درجه سانتیگراد 4ساعت در دمای 

دقیقه و رنگ آمیزی با استفاده از استو آهن  10درجه به مدت  60ک نرمال در دمای یهیدرولیز توسط سود 

ها توسط میکروسکوپ بررسی و از نمونهدر دمای محیط آزمایشگاه انجام گردید.  ساعت 2هماتوکسین به مدت 

گیری بودند آمیزی شده و قابل اندازههای آن خوب پخش شده و رنگهای واقع در مرحله متافاز که کروموزوم سلول

ر است که از بین کلیه لازم به ذک های مختلف از هر جمعیت شمارش شدگاه تعداد آنها در سلول عکسبرداری شد. ان

سلول مناسب از هر جمعیت انتخاب و به عنوان تکرارهای این تحقیق بررسی  3های عکسبرداری شده، حداقل سلول

از جمله  پارامترهای کاریولوژیکیو پس از شمارش تعداد کروموزومهای هر جمعیت، خصوصیات کاریوتیپی . شد

به میکرون، توسط نرم افزار میکرومیژر و نسبت  موزومطول بازوی کوچک، طول بازوی بزرگ، طول کل کرو

نسبت بازوی کوتاه به مجموع طول بازوها طول بازوی بلند به بازوی کوتاه و شاخص سانترومری با استفاده از 

افزار حاسبه و با استفاده از نرمسپس میانگین طول بازوهای بلند و کوتاه هر کروموزوم در هر جمعیت م شد محاسبه

Excel اساس طول بازوی کوتاه و بلند رسم گردید. ترتیب قرار گرفتن  رهای مورد مطالعه بایدیوگرام کلیه جمعیت

ها در ایدیوگرام از چپ به راست و از بزرگترین به کوچکترین کروموزوم در نظر گرفته شد. سپس به کروموزوم

فوق، از تجزیه واریانس و مقایسات ها از نظر صفات کروموزومی منظور بررسی و تشخیص تفاوت بین جمعیت

 های زیر استفاده شد:برای بررسی تقارن کاریوتیپی نیز از شاخص ( استفاده شد.Spssمیانگین )نرم افزار 

تر شود نشان دهنده تفاوت کمتر بین اندازه :هرچه مقدار این پارامتر بیش طول نسبی کوتاهترین کروموزوم -1

 یوتیپ است.ها و تقارن بیشتر کارکروموزوم

q طول کوتاه ترین کروموزوم کاریوتیپ =    p طول بلندترین کروموزوم کاریوتیپ =%S=q/p*100                     

          

نامتقارن بودن و درآن  ارائه شده است1986رومرو زارکو، روش دیگر براي مقایسه تقارن كاریوتیپي توسط -2

:                                           ي كروموزومي از رابطه زیر بدست مي آیدكاریوتیپ از لحاظ ارتباط بین بازوها
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1A باشد. همچنین در این فرمول متغیر مي 1و 0است كه بین  شاخص نامتقارن درون کروموزومیn  تعداد

طول متوسط   iLكروموزومي همولوگ و  طول متوسط بازوهاي كوچك در هر جفتiSهاي همولوگ، جفت كروموزوم

هاي در مورد كروموزوم 1Aبازوهاي بزرگ در هر جفت كروموزومي همولوگ است. طبق این رابطه مقدار 

خواهد  صفربرابر  1Aهاي یك گونه متاسانتریك باشند مقدار كه اگر تمام كروموزومطوريبه متاسانتریك كمتر است 

 . كاریوتیپي را خواهد داشت درجه تقارن بود ودر این حالت گونه بالاترین

X

SD
A 2 

=SD/X2A 
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انحراف  SDها و میانگین طول كروموزومXشاخص نامتقارن بودن بین كروموزومي، 2Aدر این رابطه

ها ندازه طول كروموزومبیشتر باشد اختلاف بین ا 2Aها براي هر گونه است. هر چه میزان استاندارد طول كروموزوم

 .بیشتر بوده، كاریوتیپ نامتقارنتر و گونه تكامل یافته تر است

جهت مقایسه و بررسی تقارن کاریوتیپ ها، تعیین ارتباط کاریوتیپی بین گونه ها  شکل کلی کاریوتیپ یا درصد کل فرم:

( این نسبت همبستگی مثبتی با 2006و جنس ها و به عنوان شاخص دسته بندی کاریوتیپ استفاده شده است )پازکو، 

تقارن کاریوتیپ دارد و از نسبت مجموع طول بازوهای کوتاه به مجموع طول کل کروموزوم ها بدست می آید. هرچه 

نزدیکتر باشد، نشان دهنده حضور بیش تر کروموزوم های متاسنتریک نسبت به سایر حالت  50به عدد  TF%میزان 

چه به عدد صفر نزدیک تر شود، نشان دهنده حضور بیش تر کروموزوم های های کروموزومی می باشد. چنان

                                                          باشد و نشان دهنده نامتقارن بودن کاریوتیپ استآکروسانتریک و تلوسانتریک می

.
100% 




TL

S
TF

 

برای وضعیت تقارن کاریوتیپ به کار می رود. کم بودن آن نشان دهنده به عنوان شاخصی : اختلاف دامنه طول نسبی

                       تفاوت کم تر در بین طول کروموزوم ها و متقارن تر بودن کاریوتیپ است.

minmax% RLRLDRL  

نین مقایسه ( انجام شد. همچ1964و همکاران )لوان  دسته بندی کروموزوم های هر کاریوتیپ بر اساس روش

برای گروه بندی و مقایسه تفاوتهای کاریوتیپی جمعیتها از  .( انجام شد1971) استیبنزتقارن کاریوتیپ بر اساس روش 

وگرام مربوطه نیز جهت دسته بندی راستفاده شد و دند Ward,sتجزیه خوشه ای به روش سلسله مراتبی و طبقه بندی 

 کاریوتیپها رسم گردید.

 نتایج

( صفات نشانگرآن است که اثرات ژنوتیپ و اثر متقابل شوری و ژنوتیپ در سطح  2ه واریانس)جدولنتایج تجزی

درصد معنی دار بوده وتنها از نظر صفت  5و  1آماری یک درصد معنی دار است و اثر شوری به تنهایی در سطح 

ت میان سطوح مختلف شوری، درصد فرم کلی در شوری تفاوت معنی دار مشاهده نشده است این موضوع بیانگر تفاو

مقایسه میانگین صفات برای چهار ژنوتیپ مورد مطالعه نشان  ها برای اکثر صفات است.وهمچنن تفاوت میان ژنوتیپ

(. همچنین 3-های متفاوت قرار گیرند)جدولههای مورد مطالعه در گروداد که همه صفات باعث شدند که ژنوتیپ

به  شور وغیر شور نشان داد که به غیر از دو صفت نسبت طول بازوی بلند مقایسه میانگین صفات برای دو سطح

مقایسه میانگین صفات برای  (.4-سایر صفات در دو گروه متفاوت قرار گرفتند)جدولدرصد شکل کلیو  بازوی کوتاه

تفاوت قرار های مهای مورد مطالعه را در گروهنیز نشان داد که کلیه صفات، جمعیت اثر متقابل شوری و ژنوتیپ

های مورد مطالعه به لحاظ سطح پلوییدی، دیپلوئید با عدد پایه دارد که ژنوتیپهمچنین نتایج بیان می دادند.

و همکاران لوان تیپ کروموزوم  4و در جمعیتها هر کروموزوم بوده  2n=2x=16و دارای   x=8کروموزومی 

اب متاسانتریک، تلوسانتریک و ساب تلوسانتریک می ی از نوع متاسانتریک، سو کروموزومها ( مشاهده شد1964)

شود که تعداد و محل قرار گیری و ساتلیت در همه جمعیتها به جز جمعیت  کاشان در محیط شور مشاهده میباشد.

ها احتمالا تحت تاثیر تغییرات اندازه کروموزومها و جابه جایی ستلایت با تغییرات مواجه است. تغییرات محل ستلایت
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. همچنین در تواند در این موثر باشدباشد. همچنین تنش شوری نیز میها میب کروموزومها در ایدئوگرام جمعیتترتی

نظمیها در های به عمل آمده مشاهده شد که شوری باعث کاهش در شاخص میتوزی، افزایش بیمشاهدات و بررسی

بیانگر (، 1-)جدول 2Aر جمعیتها در کلاس تقارن اکث. طول فرایند میتوز و کاهش مقاومت دیواره سلول گردیده است

باشد که کروموزومها نسبتا متقارن هستند و سانترومر در نقطه میانی یا تقریبا بالا در بین جمعیتها مییوتیپی رتقارن کا

ا در میانی قرار دارد و فرمول کاریوتیپی آنها نیز نشاندهنده این مطلب نیز هست. پس می توان گفت که اغلب گونه ه

 . مراحل ابتدایی تکامل قرار داشته که با نتایج حاصل از فرمول کاریوتیپی نیز هماهنگ است

بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار ژنوتیپ در چهار گروه متفاوت آماری قرار  طول کل ژنوممقایسه میانگین 

میکرون در ژنوتیپ هرسین متغیر بوده  68/94میکرون در ژنوتیپ درچه تا  91/117از  طول کل ژنوماند. گرفته

در دو سطح شور و غیر شور بیانگر آن است که دو سطح مورد نظر  طول کل ژنوممقایسه میانگین  (.3-4است)جدول

 از کل ژنوم کاهش یافته است و طول طول کل ژنوماندو با اعمال شوری در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفته

(.مقایسه میانگین  4میکرون در محیط غیر شور متغیر بوده است)جدول  16/108تا میکرون در محیط شور  24/102

 28/122از  طول کل ژنومنشان داد که  طول کل ژنوماثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح شور و غیر شور برای صفت 

بوده  میکرون  در ژنوتیپ هرسین در محیط شور متغیر 14/90میکرون در ژنوتیپ درچه در محیط غیر شور تا 

  (.5-4است)جدول

بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار ژنوتیپ در سه گروه متفاوت آماری قرار  بازوی بلندمقایسه میانگین طول 

میکرون در ژنوتیپ هرسین متغیر بوده  16/7میکرون در ژنوتیپ درچه تا  92/8از بازوی بلند اند. طولگرفته

در دو سطح شور و غیر شور بیانگر آن است که دو سطح مورد نظر زوی بلندبا (.مقایسه میانگین طول3-4است)جدول

از بازوی بلند کاهش یافته است و طول بازوی بلندو با اعمال شوری طول  انددر دو گروه آماری متفاوت قرار گرفته

یانگین اثر (.مقایسه م4-4میکرون در محیط شور متغیر بوده است)جدول  70/7میکرون در محیط غیرشور تا  14/8

 34/9از بازوی بلند نشان داد که طول بازوی بلندمتفابل ژنوتیپ و دو سطح شور و غیر شور برای صفت طول 

میکرون در ژنوتیپ هرسین در محیط شور متغیر بوده  69/7میکرون در ژنوتیپ درچه در محیط غیرشور تا 

 (.5-4است)جدول

یپ بیانگر آن است که چهار ژنوتیپ در چهار گروه متفاوت آماری بین چهار ژنوت طول بازوی کوتاهمقایسه میانگین  

میکرون در ژنوتیپ هرسین متغیر  69/4میکرون در ژنوتیپ درچه تا  81/5از  طول بازوی کوتاهاند. قرار گرفته

در دو سطح شور و غیر شور بیانگر آن است که دو سطح  طول بازوی کوتاه(.مقایسه میانگین 3-4بوده است)جدول

طول کاهش یافته است و  طول بازوی کوتاهاندو با اعمال شوری رد نظر در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفتهمو

-4میکرون در محیط شور متغیر بوده است)جدول  07/5میکرون در محیط غیرشور تا  38/5از  بازوی کوتاه

طول نشان داد که  طول بازوی کوتاه (.مقایسه میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح شور و غیر شور برای صفت4

میکرون در ژنوتیپ هرسین در محیط  57/4میکرون در ژنوتیپ درچه در محیط غیرشور تا  94/5از  بازوی کوتاه

 (.5-4شور متغیر بوده است)جدول

یک  مقایسه میانگین نسبت طول بازوی بلند به بازوی کوتاه بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که ژنوتیپ کاشان در

در ژنوتیپ کاشان تا  51/1گروه متفاوت از سایرین قرار گرفته است. نسبت طول بازوی بلند به بازوی کوتاه از 

(. مقایسه میانگین نسبت طول بازوی بلند به بازوی کوتاه در دو سطح 3-4قم متغیر بوده است)جدول در ژنوتیپ 66/1

اندو با اعمال شوری نسبت یک گروه آماری قرار گرفته شور و غیر شور بیانگر آن است که دو سطح مورد نظر در
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در  62/1طول بازوی بلند به بازوی کوتاه تفاوت چندانی نکرده است و نسبت طول بازوی بلند به بازوی کوتاه از 

(.مقایسه میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح 4-4در محیط غیر شور متغیر بوده است)جدول  60/1محیط شور تا 

غیر شور برای صفت نسبت طول بازوی بلند به بازوی کوتاه نشان داد که نسبت طول بازوی بلند به بازوی  شور و

-4کاشان در محیط غیرشور متغیر بوده است)جدول در ژنوتیپ46/1در ژنوتیپ قم در محیط شور تا  71/1کوتاه از 

5.) 

چهار ژنوتیپ در سه گروه متفاوت آماری قرار  بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که درصد شکل کلیمقایسه میانگین 

درصد در ژنوتیپ قم متغیر بوده  7/38درصد در ژنوتیپ کاشان تا  18/41از درصد شکل کلیاند. گرفته

بیانگر آن است که دو سطح مورد در دو سطح شور و غیر شور درصد شکل کلی(. مقایسه میانگین 3-4است)جدول

درصد به میزان کمی کاهش یافته است و  درصد شکل کلیاند و با اعمال شوری نظر در یک گروه آماری قرار گرفته

(. مقایسه 4-4درصد در محیط شور متغیر بوده است)جدول  64/39درصد در محیط غیرشور تا  77/39از  شکل کلی

درصد شکل نشان داد که  درصد شکل کلیسطح شور و غیر شور برای صفت میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو 

درصد در ژنوتیپ درچه در محیط شور متغیر  08/38درصد در ژنوتیپ کاشان در محیط غیرشور تا  17/42ازکلی

 (.5-4بوده است)جدول

ه دو سطح مورد مقایسه میانگین طول نسبی کوتاهترین کروموزوم در دو سطح شور و غیر شور بیانگر آن است ک

کوتاهترین کروموزوم افزایش یافته است طول نسبی اند و با اعمال شوری نظر در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفته

درصد در محیط غیرشور متغیر بوده  50/59درصد در محیط شور تا  80/65و طول نسبی کوتاهترین کروموزوم از 

هترین کروموزوم بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار (.مقایسه میانگین طول نسبی کوتا4-4است)جدول 

ذزصد در ژنوتیپ 34/57اند. طول نسبی کوتاهترین کروموزوم از ژنوتیپ در سه گروه متفاوت آماری قرار گرفته

(.مقایسه میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح 3-4درصد در ژنوتیپ کاشان متغیر بوده است)جدول 71/74درچه تا 

و غیر شور برای صفت طول نسبی کوتاهترین کروموزوم نشان داد که طول نسبی کوتاهترین کروموزوم از شور 

درصد در ژنوتیپ درچه در محیط غیرشور متغیر بوده  26/50درصد در ژنوتیپ کاشان در محیط شور تا  09/75

 (.5-4است)جدول

ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار ژنوتیپ در بین چهار ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی مقایسه میانگین 

در ژنوتیپ کاشان تا  089/0از  . ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومیاندچهار گروه متفاوت آماری قرار گرفته

در دو ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی (. مقایسه میانگین 3-4در درچه متغیر بوده است)جدول 044/0

اندو با اعمال گر آن است که دو سطح مورد نظر در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفتهسطح شور و غیر شور بیان

از ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی افزایش یافته است و ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی شوری 

ثر متفابل ژنوتیپ (. مقایسه میانگین ا4-4/ در محیط غیرشور متغیر بوده است)جدول 069در محیط شور تا  072/0

ضرایب نامتقارن نشان داد که ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی و دو سطح شور و غیر شور برای صفت 

در ژنوتیپ قم در محیط شور متغیر  039/0در ژنوتیپ قم در محیط غیر شور تا  133/0از بودن بین کروموزومی 

 (.5-4بوده است)جدول

بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار ژنوتیپ در  بودن درون کروموزومی ضرایب نامتقارنمقایسه میانگین  

ضرایب  اند.و تنها ژنوتیپ کاشان در یک گروه متفاوت قرار گرفته است.دوگروه متفاوت آماری قرار گرفته

-4دولدر ژنوتیپ کاشان متغیر بوده است)ج 283/0در ژنوتیپ قم تا  334/0از نامتقارن بودن درون کروموزومی 
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در دو سطح شور و غیر شور بیانگر آن است که دو ضرایب نامتقارن بودن درون کروموزومی مقایسه میانگین  (.3

ضرایب نامتقارن بودن درون اندو با اعمال شوری سطح مورد نظر در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفته

در محیط غیر شور تا  090/0از می ضرایب نامتقارن بودن درون کروموزوافزایش یافته است و کروموزومی 

مقایسه میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح شور و غیر  (.4-4در محیط شور متغیر بوده است)جدول  092/0

ضرایب نامتقارن بودن درون نشان داد که ضرایب نامتقارن بودن درون کروموزومی شور برای صفت 

در ژنوتیپ کاشان در محیط غیرشور متغیر بوده  254/0تا در ژنوتیپ قم در محیط شور  361/0از کروموزومی 

بین چهار ژنوتیپ بیانگر آن است که چهار ضریب عدم تقارن کروموزومی مقایسه میانگین  (.5-4است)جدول

در ژنوتیپ کاشان  022/1از ضریب عدم تقارن کروموزومی اند. ژنوتیپ در چهار گروه متفاوت آماری قرار گرفته

در دو ضریب عدم تقارن کروموزومی (. مقایسه میانگین 3-4وتیپ هرسین متغیر بوده است)جدولدر ژن 325/0تا 

اندو با اعمال سطح شور و غیر شور بیانگر آن است که دو سطح مورد نظر در دو گروه آماری متفاوت قرار گرفته

در محیط  56/0 ازضریب عدم تقارن کروموزومی افزایش یافته است.ضریب عدم تقارن کروموزومی شوری 

(. مقایسه میانگین اثر متفابل ژنوتیپ و دو سطح شور 4-4در محیط شور متغیر بوده است)جدول  67/0غیرشور تا 

 416/1از ضریب عدم تقارن کروموزومی نشان داد که ضریب عدم تقارن کروموزومی و غیر شور برای صفت 

 (.5-4ر محیط غیرشور متغیر بوده است)جدولدر ژنوتیپ درچه د 322/0در ژنوتیپ کاشان در محیط شور تا 

 بحث

ها بروز صفات فنوتیپی می باشد. ژنتیک صفات را به دو ژنوم افراد حاوی اطلاعات ژنتیکی است و نتیجه بیان ژن

 هایی با اثر کم کنترل میاصلی و هم چنین ژن ژن یک یا چندصفات کمی توسط  .نمایددسته کمی و کیفی تقسیم می

ها، صفات فنوتیپی کروموزوم شود، لذا این تغییر در ساختار و اندازهگفته می دهندهتغییر، ژن هااین ژن شوند که به

اختلاف موجود در انواع محصولات ژنی یا  ها، نشان دهندهکروموزوم دهد. اختلاف در اندازهمتفاوتی را بروز می

های موجود در آرایش ژن یا مضاعف شدن ژن عرف اختلافها، مها است و اختلاف در تعداد کروموزومپروتئینی آن

گر تفاوت در محصولات عمل های موفولوژیکی و فیزیولوژیکی بیانو یا هر دو می باشد. هم چنین بسیاری از اختلاف

از جمله خصوصیات مورفولوژیکی کروموزوم (.2007)لیونگ و سیدا، یابدژن است که با اثرهای محیطی تغییر می

گیرد، می توان به تفاوت در اندازه ی متافاز میتوز مورد بررسی قرار می های کاریوتیپی در مرحله ر بررسیها که د

ی کروموزومی، تفاوت در تعداد و موقعیت رومرها، تفاوت در عدد پایهتها، تفاوت در موقعیت سانمطلق کروموزوم

( کلیه صفات نشانگر آن است که اثرات 2-4ل (.نتایج تجزیه واریانس)جدو2000)استک،ها اشاره نمودماهواره

شوری، ژنوتیپ و اثر متقابل شوری و ژنوتیپ در اکثر صفات در سطح آماری یک درصد معنی داراست این موضوع 

دارد که هاست. و همچنین نتایج بیان میبیانگر تفاوت میان سطوح مختلف شوری، وهمچنن تفاوت میان ژنوتیپ

 2n=2x=16و دارای   x=8به لحاظ سطح پلوییدی، دیپلوئید با عدد پایه کروموزومی های مورد مطالعه ژنوتیپ

( 1388(، رفیعی و همکاران )1386(، دهداری و همکاران)1983کروموزوم بوده  که این نتایج با گزارشات لوان )

انتریک و ساب تلو ها از نوع متاسانتریک، ساب متاسی ژنوتیپ( مطابقت دارد. کروموزومها1368و عرب و کاشی )

سانتریک می باشد و یک عدد از کروموزوم ها در هر چهار ژنوتیپ در نمونه فاقد مربوط به محیط غیرشور دارای 

ساتلیت است و بعد از اعمال شرایط شور تغییری در این فرمول ایجاد نشده و تنها تغییرات در طول ژنوم و طول 

رسد که ر ژنوتیپ کاشان در محیط شور مشاهده نشده است. وبه نظر میکروموزومها ایجاد شده است.  تنها ساتلیت د
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ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومی،ضرایب عث کاهش طول ژنوم گردیده است. همچنین افزایش درمحیط شور با

بیانگر این مطلب است که شوری با تغییر در ضریب عدم تقارن کروموزومی و نامتقارن بودن درون کروموزومی

ها را به سمت تر شدن کاریوتیپ ها شده و به نوعی جمعیتهای مورد مطالعه باعث نامتقارنارن کاریوتیپ ژنوتیپتق

های مورد مطالعه ژنوتیپ درچه دارای بیشترین طول ژنوم می باشد و تکامل بیشر هدایت کرده است. در بین ژنوتیپ

ژنوتیپ درچه دارای تقارن  دم تقارن کروموزومیضریب عو ضرایب نامتقارن بودن بین کروموزومیبراساس صفت 

(،نیز به بررسی اثرات ژنوتوکسیک و سیتوتوکسیک 2013اینک و همکاران) کمتری نسبت به سایرین است.البته

شود بر روی پیاز پرداختند، که ازاین ماده در دهنده در غذاها استفاده میگلوتامات که به عنوان یک ماده طعممونوسدیم

(گرم در لیتر استفاده کردند. که خصوصیات ماکروسکوپی)مورفولوژی و رنگ ریشه( و 7-5-3-1) هایغلظت

های کروموزومی( مورد بررسی قرار گرفت، و بیان داشتند خصوصیات میکروسکوپی )شاخص میتوزی و ناهنجاری

است و رنگ ریشه در یک گلوتامات اثر بازدارندگی بر روی ریشه داشته های به کار رفته مونوسدیمکه همه غلظت

های کروموزومی در مرحله تلوفاز بوده که در ای تا سیاه متغیر بوده است. بیشترین ناهنجاریمحدوده بین سفید، قهوه

ها عبارتند از ایجاد پل و قطعه در آنافاز و های به کار رفته مشاهده شده است، که برخی از این ناهنجاریتمام غلظت

های متعدد در آنافاز است. این ماده همچنین د قطعات با انتهای چسبنده در تلوفاز و یا وجود پلتلوفاز، همچنین ایجا

های کروموزومی نسبت به نمونه شاهد باعث کاهش شاخص میتوزی گردیده و به طور کلی باعث افزایش ناهنجاری

لوژیکی متابیسولفیت پتاسیم (، در پژوهشی به منظور تاثیرات سیتو2007گردیده است. پانیرسلوام و پالانی )

ی پیاز به این نتیجه رسیدند که نگاه دارنده غذا باعث کاهش تقسیم میتوزی در های نوک ریشهی غذا برسلولدارندهنگاه

 مقایسه با شاهد شده است ودرصد شاخص میتوزی با افزایش میزان متابیسولفیت پتاسیم وزمان، کاهش یافته است.

ها شده و با ز این مطالعه بیانگر این مطلب است که شوری باعث تغییر در تقارن کاریوتیپبطور کلی نتایج حاصل ا

 .نمایدافزایش اختلال در فرایند تقسمات سلولی در رشد گیاهان اختلال ایجاد می

 گیاه پیاز : تعداد کروموزومو فرمول کاریوتیپی جمعیتهای مورد مطالعه1جدول 

ئیدی وتعداد سطح پلو سطح شوری ژنوتیپ شماره
 کروموزوم

دسته بندی کاریوتیی 
 استیبنز

 فرمول کاریوتیپی

 2n=2x=16 0 هرسین 1
 

2A 
 

+2smsat5 m+sm 

 2n=2x=16 8 هرسین 2
 

2A 
 

5 m+2sm+st sat 

 2n=2x=16 0 درچه 3
 

2B 
 

sat 6 m+ sm +1 st 

 2n=2x=16 8 درچه 4
 

2A 
 

satM+6 m+st 

 2n=2x=16 0 کاشان 5
 

2A 
 

sm+ sat6 m+m 

 2n=2x=16 8 کاشان 6
 

2A 
 

M+6 m+sm 

 2n=2x=16 0 قم 7
 

2A 
 

+2 smsat5 m+m 

 2n=2x=16 8 قم 8
 

3A 
 

sat4 m+3sm+st 

 در چهار ژنوتیپ پیاز صفات اندازه گیری شدهتجزیه واریانس : 2جدول

درجه  منابع تغییر
 ازادی

TL 
Long 
arm 

Short 
arm 

rvalue TF% S% A2 A1 AI 

 **0/518 **0/0029 **0/0027 **393/07 **6/71 **0/027 **1/57 **3/20 **572/49 3 ژنوتیپ
 **0/098ns 237/79** 0/000007** 0/00064* 0/077 **0/0043 **0/57 **1/18 **210/80 1 شوری
 **0/470 **0/0053 **0/0075 **153/317 **4/79 **0/0143 **0/83 **0/46 **37/37 3 ژ*ش
 0/0002 0/0002 0/000001 0/565 0/246 0/0010 0/0094 0/0063 1/140 16 خطا

TL  ،طووول کوول کروموووزوم :Long arm ،طووول بووازوی بلنوود :Short arm  ،طووول بووازوی کوتوواه :r value ،نسووبت طووول بووازوی بلنوود بووه کوتوواه::TF%  ،درصوود فوورم کلووی :S%  طووول نسووبی کوتوواه توورین:

 بدون معنی nsو%5و %1به ترتیب معنی داری در سطح احتمال  و***شاخص عدم تقارن،  AIریب نامتقارن درون کروموزومی،:: ض1A: ضریب نا متقارن بین کروموزومی، 2Aکروموزوم،
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 مقایسه میانگین صفات کاریوتیپی برای چهار ژنوتیپ مورد مطالعه: 3جدول

 TL Long arm Short arm rvalue TF% S% A2 A1 AI ژنوتیپ
 94/68d 7/16c 4/69d 1/63a 39/65b 59/49b 0/063c 0/322a 0/325d هرسین
 117/91a 8/92a 5/81a 1/64a 39/29bc 57/34c 0/044d 0/320a 0/519c درچه
 106/51b 7/82b 5/48b 1/51b 41/18a 74/71a 0/089a 0/283b 1.022a کاشان

 101/70c 7/79b 4/92c 1/66a 38/7c 59/6bc 0/086b 0/334a 0/599b قم

 صفات کاریوتیپی برای دو سطح شور و غیر شور مقایسه میانگین 4جدول

 TL Long arm Short arm rvalue TF% S% A2 A1 AI سطح شوری
0 108/16a 8/14a 5/38a 1/60a 39/77a 59/50b 0/069b 0/090b 0/56b 
8 102/24b 7/70b 5/07b 1/62a 39/64a 65/80a 0/072a 0/092a 0/67a 

 صفات كاریوتیپي روی سطح شوریژنوتیپ  و  اثرات متقابل مقایسه میانگین 5جدول

 TL Long arm Short arm rvalue TF% S% A2 A1 AI شماره

1 99/21e 7/63d 4/82d 1/67ab 38/71ef 62/07c 0/027h 0/357a 0/146h 
2 90/14f 6/69e 4/57e 1/60c 40/59b 56/92d 0/099c 0/288d 0/503e 
3 122/28a 9/34a 5/94a 1/66ab 38/88def 50/26e 0/042f 0/320b 0/716c 
4 113/54b 8/50b 5/68b 1/62bc 39/70bcd 64/41bc 0/045e 0/319b 0/322g 
5 110/20c 7/96c 5/81ab 1/46d 42/17a 74/73a 0/073d 0/254e 0/628d 
6 102/82d 7/68d 5/16c 1/56c 40/20bc 75/09a 0/105b 0/312bc 1/416a 
7 10096de 7/65d 4/96d 1/60c 39/32cde 51/35e 0/133a 0/307bc 0/748b 
8 102/44d 7/92c 4/87d 1/71a 38/08f 66/77b 0/039g 0/361a 0/451f 

 مراجعه شود 2به زیر نویس جدول 
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Cytogenetically variation in four onion genotypes of native non-saline and saline conditions 

Abstract 

Onionis one of the most products of agronomic and garden that cultivated in more from one hundred country of 

world. Onion has efficiency than to other crops for production crop and is rich as vitamin resource, necessary 

amino acid, other composition and medicinalattribute. Salinity is a major limitation of environment for 

production of agronomical crops in dry and semi-dry zones. In order to obtain of high production and resistance 

to stress conditions, it is necessary to use from mutagenic method.  This study designed in order to study of 

cytogeneticallyvariation of four populationsof Iranian onion in two environments of salinity and normal. This 

study was carried out by hematoxylin method. After obtain accurate meiotic levels,Karyotypecharactersinclude 

total length chromosome, asymmetric Index of within and betweenchromosome, total form, asymmetric Index 

and karyotype formula measured. 

Analysis of variance showed significant differeneces among populations, salinity and their 

Interactions(p≥0.01).Results alsoshowed thatstudied populationsare diploid and number of base was x = 8. All 

populatios located in class of 2c Estibeans symmetric exception topopulation of Gom under salinity environment 

and Dorcheh undernormal condition that indicated studied populations have the most evolutionary.Cluster 

analysis on the basis all studied charactersClustered populations indifferentfour groups. On the basis,Dorcheh 

population located in a group and Kashan population located in the other group. Result showed that salinity may 

change evaluation. 

Key word: Onions, cytogenetics, karyotype, salinity 
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