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 چکیده
تیمول و کارواکرول، دارای اهمیت خاصی با ارزشی همانند  های مختلف و ترکیباتبا داشتن گونه (.Satureja spp)مرزه گیاه      

( و boissieri Sو  hortensis S. ، S. muticaهشت جمعیت از سه گونه مرزه )بذر تحقیق، این در  در میان گیاهان دارویی است.

( از نظر سیتوژنتیکی S. hortensis cv. Saturn( و )S. hortensis cv. Aromagآلمانی مرزه ) دو رقم اصلاح شده همچنین بذر

  دیپلوئید S. hortensis (S1P1-S1P8)نشان داد که هشت جمعیت از گونه . نتایج کاریوتیپی شدندارزیابی 

(48x=2n=2و دو جمعیت از گونه ) هایS.mutica  وS. boissieri (S2P1-S3P1) ( 60تتراپلوئید x =4n = 2ب ) ا تعداد

-m µ 71/1)دامنه mµ 46/1 هاتمام جمعیت ها درممیانگین طول کروموزو بودند. 15و  24ترتیب های پایه متفاوت بهکروموزوم

 Petroselinum)د جعفری گیاه استاندارو  PIاز فلوروکروم دستگاه فلوسایتومتری، مقدار ژنوم از  گیریبرای اندازه بود. (19/1

crispum, 2C DNA = 4.45 pg )تصادفی با پنج تکرار )طول کروموزوم( و سه تکرار  کاملاًها در قالب طرح . دادهاستفاده شد

ها برای دو آماره نشان داد. در سطح احتمال یک درصد بین جمعیترا داری )اندازه ژنوم( تجزیه آماری شدند. نتایج تفاوت معنی

  pg)دامنه pg 38/2( و برای دو جمعیت تتراپلوئید pg  8/3-3/3)دامنه pg 52/3برای تمام دیپلوئیدها  2C DNAن مقدار میانگی

های ذکر شده گزارش گردید که در کنار سایر صفات اندازه ژنوم برای اولین بار در گونه مطالعه مقداراین در . بود( 51/25-2/2

 .کندکمک  Satureja جنس مرزهدانش کاریولوژیک در  تواند به غنایگیری شده میاندازه
 

 ، گیاه دارویی، کروموزوم، اندازه ژنوم، فلوسایتومتریSaturejaمرزه،  های کلیدی:واژه
 

 مقدمه
 نعنيا   خيانواده  هيای جينس  از یکيی  (Satureja) مرزه جنس

(Lamiaceae )خيانواده  زیير  به متعلق Nepetoideae قبیليه  و 
Mentheae وسیع خود حيدود  با پراکنش نسج این .باشدمی 

 گونه از آن گزارش شده است 16دارد که در ایران گونه  235
(Jamzad, 2009) . هيای زمینيه  در کيه  ميرزه  گونيه  مهمتيرین 

 اسيييت بيييوده پيييژوهش و تحقیيييق ميييورد مختليييف

S. hortensis نیيز  تابسيتانی  ميرزه  بيه  کيه  گونه این .باشدمی 
 قسيمت  و اروپا جنوب میبو و یکساله ایگونه است معروف
 ترکیبيات  از .( 2014al. etHamidpour ,)آمریکاست  شمالی
 -پيی و  تیميول  کارواکرول، توانمی مرزه اسانس در مهم فنلی
Shariat ., 2018aet al ;) بيرد  نيام  را تيرپینن  -گاميا  و سیمن

2021 ,and Sefidkon Shariat) مهمتييرین کييارواکرول کييه 
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 کننيده  ضيدففونی  خاصیت دارای و بوده مرزه اسانس ترکیب
 ایين  وجيود (.  2018a, 2017 16,20 ,et al.Shariat) اسيت 

 از برخيی  درمان در گیاه این کاربرد به منجر مرزه در ترکیبات
 فروقی، قلبی هایبیماری دیابت، مانند جدی بسیار اختلالات
آنتيی  خاصيیت  سيبب  همچنین ،شده است آلزایمر و سرطان

 ادرارآوری ضدتشينجی،  التهابی، ضد ضدمیکروبی، اکسیدانی،
 بيه  توجيه  بيا  (.Jamzad, 2009) شيود یم گیاه این ضدنفخ و

 ميواد  کنتيرل  تحت زیادی حدود تا گیاهی خصوصیات اینکه
 تنيو   بررسی هایروش از یکی بنابراین ،هستند هسته ژنتیکی

 مطالعييات انجييام گیيياهی، مختلييف هييایگونييه و ارقييام در
 لحيا   از کيه  هيایی گونيه  اسيت  بدیهی. باشدمی سیتوژنتیکی
 شيبیه  هيم  بيه  کروموزومی خواص و سیتوژنتیکی پارامترهای

 و داشيته  بیشيتری  قرابيت  ایگونه بین روابط بحث در هستند
 امکيان  هيا گونيه  ایين  در مطليوب  صيفات  وجود صورت در

 یيک  در مطليوب  هایژن آوریجمع برای ایگونه بین تلاقی
 کميک  بيه  شيود یيادآوری ميی  . داشيت  خواهيد  وجيود  گیاه

 نیيز  آنهيا  هيای تجمعیي  مقایسه امکان کروموزومی اطلافات
 بيا  هریيک  گونيه  یيک  به متعلق هایجمعیت. گرددمی فراهم

 از. دهنيد ميی  نشان ژنومی سازش رویندمی آن در که محیطی
 کيار  هير  انجيام  بيرای  و بيوده  ایپایيه  تحقیيق  ایين  کيه  آنجا

، سيطح پلوئیيدی   کروموزوم تعداد اطلافات دانستن اصلاحی
 و شيود ميی  محسوب ایپایههای طرح اصول از و اندازه ژنوم

 و ژنتیييک مهندسييی ازجملييه بعييدی مطالعييات انجييام بييرای
 ،همچنین .است برخوردار بالایی اهمیت از متابولیت مهندسی

های مختليف  ها و گونهبا دانستن روابط کاریولوژیک جمعیت
تيوان از آنهيا در هیبریداسيیون و اصيلاح ایين گیياه       مرزه می

   .( 2021et al MoaiedNoormand ,.) کردی استفاده یدارو
ی متفاوت پایه کروموزوم منابع نشان داد که تعداد بررسی

به این ترتیب که  است، شده گزارش Satureja جنس برای
 x 6 = تعداد کروموزوم پایه Bri multiflora .S. در گونه

1978) ,(Krogulevich گونه ،acinos .S،= 9  x 
1982) ,(Arohonka، گونه.Briq S. douglasii، = 10 x 
1981) ,(Gill گونه ،S. bulgarica، = 11 x (Markova and 

1995 ,Goranova)،  گونهدر JankaS. coerulea ، 

(1989 ,Markova) و پنج گونه (S. rechingeri, S. 

sahandica, S. bakhtiarica, S. khuzestanica, S. 

specigera )= 15 x ., 2013)et al Shariat)  گزارش شده
 مرزه مختلف هایگونه در هاکروموزوم تعداد مورد است. در

که  تحقیقی در .دارد وجود محدودی هایگزارشبومی ایران 
 گونه چهار بررسی با ،(2013) همکاران و Shariat توسط

 .S. rechingeri, S. sahandica, S. bakhtiarica, S) دیپلوئید

khuzestanica )نام تتراپلوئید با گونه یک و cigeraS. spe 
ها از دو نو  کروموزوم که نشان دادآنان نتایج ، شدانجام 

"m"  و"sm "با دو ی کروموزوم 30های دیپلوئید گونه .بودند
و گونه  (30m, 28m+2sm= 30 x= 2 n2 ;)فرمول کاریوتیپی 

x= 4 n2  =)با فرمول کاریوتیپی  یکروموزوم 60تتراپلوئید 

; 58m+2sm60) بودند. 
 مرزه مختلف هایگونه ژنوم ندازها با رابطه در
 گزارش در، نمونهبرای . دارد وجود محدودی هایگزارش

(2018b) et al. Shariat  گونه چهار ژنوم ندازهامیانگین 
-pg 47/1)دامنه  pg 42/1 =DNA  C2 ذکرشدهدیپلوئید 

در . بود  pg 55/2 =2C DNA تتراپلوئید گونه و (30/1
ژنوم در  زه انجام شد، اندازهتحقیقات دیگری که روی مر

 pg 55/5=2C DNA با برابر S. cuneifolia گونه
(, 1998et al.Ceccarelli ) و در دو گونه S. cuneifolia و 

S. montana ،pg 25/2 = 2C DNA  گردیدگزارش 
(, 2010et al.akovlev Y-Siljak).  اهمیتبا توجه به 
رکیبات با ارزشی و دارا بودن ت مرزههای جنس ونهگ

 بررسی این تحقیق با هدف همانند تیمول و کارواکرول،
گونه  سههای در جمعیتاندازه ژنوم  و کروموزومی تنو 

های اصلاحی این گیاه برنامهراهبرد ترسیم  برایمرزه 
 .شداجرا  اقتصادی بازده با برداری تجاریبهره دارویی و

 
 هامواد و روش

 بررسی مورد ژنتیکی مواد
 گونه سهمتعلق به  جمعیت هشت بذرهای تحقیق، این در

 زیستی و ژنتیکی ذخایر مرکز از مرزهاز جنس  مختلف
می ایران مختلف مناطق به مربوط که گردید تهیه ایران
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 به مرزه شده اصلاح رقم دو بذرهای ،همچنین. باشد
cv.  S. hortensisو cv. Saturn nsisS. horte هاینام

Aromag شرکت از Pharmasaat با آلمان کشور در واقع 

 دانشکده باغبانی فلوم گروه از فبادی دکتر همکاری
  .(1)جدول  شد تهیه مدرس تربیت دانشگاه کشاورزی

 
 ( ppsSatureja.)های مرزه آوری جمعیتجمع مناطقمشخصات  -1جدول 

Table 1- Locations of the collected Satureja population (Satureja spp.)  

ارتفا  از سطح 

 دریا

 مختصات

 جغرافیایی
 نام گونه هاکد جمعیت آوریمحل جمع

Altitude (m) 
Geographical 

coordinates 
Locality 

Population 

codes Species name 

956 51°24'37" E 

33°59'21" N 
Kashan, Iran S1P1 S. hortensis 

943 50°52'15" E 

34°38'52" N 
Qom, Iran S1P2 S. hortensis 

1292 49°43'14" E 

35°50'59" N 
Khiyaraj village, Buinzahra, Qazvin, Iran S1P3 S. hortensis 

1293 
50°32'47" E 

36°02'26" N 
Abyek, Qazvin, Iran S1P4 S. hortensis 

989 57°39'26" E 

36°13'04" N 
Sabzevar, Razavi Khorassan, Iran S1P5 S. hortensis 

1503 
46°16'00" E 

37°18'11" N 

Siahkouh village, Maragheh, East Azerbaijan, 

Iran S1P6 S. hortensis 

166 11°17'43" E 

51°22'02" N 
Artern, Germany S1P7 S. hortensis cv. 

Saturn 

166 11°17'43" E 

51°22'02" N 
Artern, Germany S1P8 S. hortensis cv. 

Aromag 

1371 
46°16'01" E 

38°06'02" N 
Tabriz, East Azerbaijan, Iran S2P1 S. mutica 

-17 50°13'40" E 

36°52'24" N 

Garmabdasht toward Sarem, 3km to Sarem, 

Rodsar, Iran S3P1 S. boissieri 

 
 کاریوتیپ همطالع

 ضدففونی( v/v) %20دیم سمحلول هیپوکلریت  رها بابذ
دیش و روی کاغذ ، داخل پتریسترونشده و در شرایط 

دار دمای اتاق جوانه درسپس بذرها شدند.  کاشتهصافی 
مطالعه برای  cm 1-5/0 با طول یهاچهریشهشدند و از 

تیمار های متافازی فمل پیشاستفاده شد. برای تهیه سلول
 %5/0ل محلوبا  C° 4 و در دمای h 4 )به مدت

 مدتبه کارنوی(، فمل تثبیت )با محلول برمونفتالینآلفا
h 16 در دمای C°4 کلریدریکاسید (، فمل هیدرولیز )با 

( و در ادامه min 8 مدتو به C° 60 نرمال در دمای
 Shariatآمیزی با استفاده از هماتوکسیلین انجام شد )رنگ

., 2013et alنرم از کروموزوم طول گیریاندازه (. برای
 قالب در هاداده. شد استفاده MicroMeasure 3.3 افزار
. شدندتجزیه واریانس  تکرار پنج با تصادفی کاملاً طرح

 گیاه مریستم از سلول یک تکرار هر که شودیادآوری می
 پنج انتهایی مریستم از اسلاید پنج جمعیت هر از و است
ا استفاده پارامترهای کاریوتیپی ب. گردید تهیهمختلف  گیاه

  شد.های زیر محاسبه از فرمول
 (، S CL = L +) 1طول کروموزوم

 ( %CL∑ / CL = RL × 100) 2طول نسبی کروموزوم

                                                           
1 Chromosome Length; CL 

2 Relative length of chromosome; RL% 



 239       2 ، شماره29اصلاح گياهان مرتعي و جنگلي ایران جلد  تحقيقات ژنتيك و نشریه علمي

MaxRL% = DRL - )1اختلاف دامنه طول نسبی

MinRL%)  
  (Max / CLMin S% = CL ×100)2شاخص تقارن

CL standard deviation  % =CLCVضریب تغییرات )

) × 100/ total CL mean)  برایو 
فددی  تخمین نامتقارن بودن کاریوتیپ از شاخص

  .شداستفاده  (Zarco, 1986-Romero)زرکو  -رومرو 
 هاداده روی بودن نرمال آزمون ،واریانس تجزیهقبل از 

 افزارهاینرم از انجام شد و نیازی به تبدیل داده نبود.
واریانس  تجزیهبرای  SPSS 22 و  Minitab17آماری

 انجام 3LSDها با روش و مقایسه میانگیناستفاده شد 
 .گردید

 
 دستگاه از هاستفاد با (C DNA2) ژنوم اندازه تعیین

 فلوسایتومتری
ابتيدا بافيت    ،برای انجام فلوسيایتومتری در گیاهيان      

گیيياهی مناسييب انتخيياب شييد. هيير بييافتی کييه حيياوی  
 DNAگیيری مقيدار   های زنده باشيد بيرای انيدازه   هسته
اميا فمومياً    ،است تردقیق یای توسط فلوسایتومترهسته
et  lDoleže) کاملاً توسعه یافته ارجح هستند یهابرگ

Mahdavi and Karimzadeh, 2010; , 2007; al.

8b, 201et al. Shariat; , 2011et al.Karimzadeh ). 
استاندارد دارای مقدار  مرجعدر مرحله بعد، از یک گیاه 

DNA  د )شي معین برای کالیبره کردن استفادهDoležel 

and Bartoš, 2005 .) تهیه سوسپانسیون هسته به وسیله
سيازی مکيانیکی   ست از طریق همگين تخریب پروتوپلا

انجيام   5WBP( با استفاده از تیغ تیز و بافر 4)خرد کردن
و قابل استفاده برای  بافر قابل افتماد نوفیبافر این . شد

 یهيا نمونيه گیاهيان مختليف و حتيی     جامعه وسیعی از

                                                           
1 Difference of range of relative length; DRL 

2 Symmetry Index; S% 

3 Least Significant Difference; LSD 

4 Chopping 

5 Woody Plant Buffer; WBP  

برگی گیاهيانی کيه دارای    یها)نمونه 6دارمشکلگیاهان 
ثانویيه   یهيا متابولیيت ترکیبات مختليف سیتوسيولی و   

(.  2007et al.Loureiro ,مناسب اسيت ) هستند است( 
گیاه نمونيه و گیياه    ،های برگینمونهپس از خرد کردن 
، WPBبيافر   ml 1 درطيور همزميان   بهمرجع استاندارد 

مخصيوص بيا    7سوسپانسیون حاصيل از فیلتير نيایلونی   
مختلف فبور داده شد که برای حذف قطعات  یهااندازه
طور معميول  شود. بهها استفاده میقایای بزرگ بافتو ب

بيه رنيگ سيبز بیشيترین کياربرد را دارد.       µm 30فیلتر 
)برداشييت  8PIرنييگ فلورسيينت   µg ml 50-1 سييپس
 µgو ( mg ml 1-1با غلظيت   PIاز محلول  µl 50حجم

1-ml 50 RNase  برداشييت حجييم(µl 50  از محلييول
RNase  1با غلظت-mg ml 1بيه نمونيه    ( در دمای اتاق

 DNAآمیيزی  برای رنگاختصاصی  PIاضافه شد. رنگ 
و جليوگیری   RNAبرای از بین بردن  RNaseو ژنومی 

 et alLoureiro ,.) شيد اضيافه   RNAبيه   PIاز اتصال 

و شيدند   قيرار داده  خیي  یها بر روسپس نمونه(. 2005
 ,BD Biosciencesدسييتگاه فلوسييایتومتر )توسييط 

Bedford, MA, USA) افيزار  استفاده از نرمبا  وBD 

FACSDivaTM شیقرار گرفتند. ب لیوتحلهیمورد تجز 
هیي شيده در هير نمونيه تجز    یزیآمهسته رنگ 5000از 

 نسيخه  Flowingافيزار  ها ابتدا به نيرم . دادهشد لیوتحل
 ,2.4e (Partec, Münster  افيزار به نيرم  بعدو  2.5.0

Germany) .ارائيه  در نهایت هیستوگرامی  منتقل شدند
 . مورد بررسی قرار گرفت و شد
 

 WBPتهیه بافر 
 WPBبافر  تهیه برایغلظت نهایی مواد لازم      

(., 2007et alLoureiro  در ) آورده شده است.  2جدول
در  2در جدول  هر یک از مواد ذکر شدهبه این ترتیب که 

                                                           
6 Problematic samples 

7 Nylon mesh 

8 Propidium Iodide; PI 



 ... ژنوم اندازه و کروموزومي تنوع 240

و اسیدیته  ml 200به حجم آب مقطر حل گریدیده و 
بافر لازم به ذکر است که  رسانده شد.( pH = 7.5مناسب )

 .به صورت تازه استفاده شد

 

 ( 2007et alLoureiro ,.برای استخراج هسته ) WBPترکیبات بافر  -2جدول 
nuclei isolation buffer WBPChemical composition of  -Table 2 

 ماده
hemicalC 

 غلظت
Concentration 

 

 ml200مقدار لازم برای 
ed amount for 200 mlThe requir 

HCl-Tris M0.2   ml4   
O2.6H2MgCl mM 4 g 0.163 

100-Triton X 1% ml 2 
O2.2H2EDTA Na mM 2 g 0.1448 

NaCl mM 86 g 1.005 
metabissulfiteSodium  mM 10 g 0.3802 

10-PVP 1% g2   

 
 فلوسایتومتری هایداده محاسبه و کار روش

مرزه  های گیاهجمعیت ژنوم در این پژوهش اندازه
آزمایشگاه ی در توسط دستگاه فلوسایتومتر

دانشکده پزشکی گروه ایمونولوژی فلوسایتومتری 
برای این  گیری شد.اندازهدانشگاه تربیت مدرس 

 افتهیبرگ تازه، جوان و کاملاً توسعه  2cm 1منظور، از 
 ,2C crispum PetroselinumParsley ,)جعفری گیاه 

4.45 pgDNA = داخلی  گیاه مرجعفنوان ( به
(, 2007.et alDoležel  ) برگ گیاه  سطح ازو همین

مرزه استفاده شد. فمل خردکردن با تیغ تیز انجام گردید 
مخلوط شد. مخلوط  WPBو با بافر استخراج هسته 

ساخت شرکت  μm 30حاصل، از فیلتر مش نایلونی 
Partec دستگاه  فبور داده شد. سوسپانسیون هسته در

)flow cytometer TMBD FACSCanto;  فلوسایتومتر

BD Biosciences, Bedford, MA, USA)  تحلیل شده
  SoftwareFlowing افزارو هیستوگرام حاصل، در نرم

 Cell Imaging Core, Turkuبا مشخصات  2.4.1نسخه 

Center for Biotechnology وتحلیل و در نرمتجزیه
 Partecساخت شرکت  .eFloMax ver.2.4افزار 

(Partec, Münster, Germany) برای  .ویرایش گردید
، با توجه به مقاله Mbpمحاسبه اندازه ژنوم برحسب 

Doležel ( هر 2003و همکاران ،)pg 1  از محتوای ژنوم
مقدار  1. اندازه ژنوم مونوپلوئیداست Mbp 978برابر 
DNA  1 کروموزوممجموفه یک Cx value تعداد  با

مقدار  2بوده و اندازه ژنوم هولوپلوئید xروموزوم پایه ک
DNA  تمام محتوای کروموزومی با تعداد کروموزومn ،
نظر از هر سطح پلوئیدی، آنیوپلوئیدی و غیره صرف
 et al.Karimzadeh ; ., 2005et alGreilhuber ,)است 

ای گیاهان دیپلوئید، اندازه ژنوم به صورت . بر(2011
های لشود، یعنی تمام هسته سلونظور میمونوپلوئیدی م

 ،شوندهاپلوئید موجود در گامت در نظر گرفته می
که در گیاهان با سطوح پلوئیدی متفاوت درحالی

های مورد مطالعه( اندازه ژنوم به )همانند جمعیت
 et Greilhuber)شود صورت هولوپلوئیدی بررسی می

Mahdavi and Karimzadeh, 2010; ., 2005al) .
برای هر تکرار  1Gو میانگین پیک   CVمقدار ،همچنین

 2C DNAتخمین مقدار برای و نمونه محاسبه شد و 
 G1پیک  2C DNAمحاسبه مقدار  یبراافمال گردید. 

 Doležel and Bartošنمونه از فرمول زیر استفاده شد )

                                                           
1 Monoploid 

2 Holoploid 
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., 2011et al2005; Karimzadeh .) 
(pg مقدار )2C DNA  میانگین پیک× گیاه استاندارد( 1G   1استاندارد / میانگین پیکG  )نمونه= (pg مقدار )2C DNA نمونه 

 
 آماری تجزیه روش

 افيزار نيرم  از اسيتفاده  با واریانس تجزیه انجام از قبل   
Minitab 17 نتایج. انجام شدها بودن داده نرمال آزمون 

 سيپس . بودنيد  نرميال  هيا داده کيه  داد نشيان  آزمون این
شيد   انجام تصادفی کاملاً طرح قالب در واریانس تجزیه

 بيه روش آزميون   هيا داده روی بير  هامیانگین مقایسه و
LSD هایافزارنرم از استفاده با Minitab 17 و SAS 9 
 گردید.انجام 

 

 نتایج

 بررسی کاریوتیپی
جمعیيت   10 کروموزومی تعداد بررسی نتایج حاصل از
 S1P8)-(S1P1 کيه هشيت جمعیيت   کرد مرزه مشخص 

 S3P1)-(S2P1( و دو جمعیييت x2=n2=48) دیپلوئیييد
. با توجه بيه  (1)شکل  ( بودندx4=n2 = 60تتراپلوئید )

نتایج تجزیه واریانس تفاوت بین جمعیت ها برای طول 
 (.3 جيدول درصد معنی دار بيود )  1کرموزوم در سطح 

 mµهيای ميرزه   های جمعیيت میانگین طول کروموزوم

46/1 (mµ 71/1-19/1ب )  ود که بیشترین میانگین طيول
ترین آن و کوتاه S1P2کل کروموزوم مربوط به جمعیت 

درصد  آمارهاز . (4)جدول  بود S2P1متعلق به جمعیت 
اختلافيات  دادن نشان برای ( CLCV%) ضریب تغییرات
تقييارن مطالعييه و  هييای هيير جمعیييتبييین کرومييوزوم

پایین بيودن ایين ضيریب نشيان     .استفاده شد یکاریوتیپ
هييای یييک کرومييوزوم انييدازهیکنييواختی بیشييتر  دهنيده 

بيالا   کاریوتیپ و یا متقارن بيودن آن کاریوتیيپ اسيت.   
 پييراکنش انييدازه دهنييدهبييودن ضييریب تغییييرات نشييان

فبارتی نامتقارن بيودن  ها در کاریوتیپ و یا بهکروموزوم
بييالاترین  (. 201et alShariat ,.3کاریوتیييپ اسييت )

%CLCV عیت مربوط به جمS1P1 (87/16 )که این  بود

های دیگر نامتقيارن اسيت و   جمعیت نسبت به جمعیت
( دارای کاریوتیييپ متقييارن در 56/12) S1P3جمعیييت 
 .(5)جدول است هجمعیت میان بقیه

نشييان داد کييه   %DRLنتييایج حاصييل از شيياخص  
( 8/2بيييا داشيييتن بیشيييترین مقيييدار ) S1P2جمعیيييت 

شتن کمتيرین مقيدار   با دا S2P1ترین و جمعیت نامتقارن
 . آمياره (5)جيدول   دارندترین کاریوتیپ را ( متقارن7/1)

نیيز بيرای بررسيی وضيعیت تقيارن       %Sشاخص تقيارن  
البتيه،  (.  1988et alGennur ,.د )شي کاریوتیيپ اسيتفاده   
شاخص تقارن بیشتر باشد، کاریوتیپ  هرچه درصد آماره

 %100تر اسيت. ایين شياخص هرچيه بيه سيمت       متقارن
هيا از  کروميوزوم  این است که دهندهتر شود نشانکنزدی

اند، گرچه ممکن اسيت در سيایر   مشابه لحا  طول کاملاً
سيوی  از  خصوصیات کاریوتیپی با هيم متفياوت باشيند.   

هرچيه مقيدار شياخص تقيارن بيه سيمت مقيادیر         ،دیگر
اختلاف بیشتر طول  دهندهمیل کند نشان %100تر از پایین

هيای ميورد مطالعيه،    ین جمعیيت . در بي ستهاکروموزوم
( مقيدار را  7/60بالاترین ) S1P3شاخص تقارن جمعیت 

هيا از لحيا    که نمایانگر شباهت بیشتر کروموزوماشت د
همچنین شياخص   طول، یا متقارن بودن کاریوتیپ است.

که  شت( مقدار را دا3/49کمترین ) S1P2تقارن جمعیت 
هيم اخيتلاف   ها از لحا  طول با دهد کروموزومنشان می

 بیشتری دارند.
های سنجش تقارن با توجه به اینکه هریک از روش

کاریوتیپی، از ویژگی خاصی از کروموزوم استفاده 
اند، لزوماً نباید نتایج حاصل از آنها مشابه یکدیگر کرده
زرکو  -رومروشاخص  2Aکه  شودیادآوری می باشد.
و روش آسانی برای  (Zarco, 1986-Romero)است 

باشد که به تعداد و تخمین تغییر در طول کروموزوم می
کروموزومی بستگی ندارد و از آنجایی که از  اندازه

شود، واحد انحراف معیار به جای واریانس استفاده می
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باشد،  2A =1متغیر است. اگر  1تا  0از  2Aندارد. مقدار 
باشد،  2A =0حداکثر نامتقارنی بین کروموزومی و اگر 

های یک کاریوتیپ دهد که بین کروموزومنشان می
ها نامتقارنی وجود ندارد و یا اختلافی بین کروموزوم

های مرزه مورد مطالعه، شود. برای جمعیتمشاهده نمی

، S1P1های برای جمعیت 2A=16/0حداکثر مقدار 
S1P2 ،S1P6 و S1P8  یعنی دارای بیشترین نامتقارنی

مربوط به  2A=12/0بین کروموزومی است و حداقل 
باشد که بیشترین تقارن بین می S1P3 جمعیت

 (.5 )جدول دهدکروموزومی را نشان می
 

 

 

 (mµ 5=  )خط مقیاس ورد مطالعه( مpsp Satureja.های گیاه مرزه )جمعیتهای سوماتیکی کروموزوم کاریوتیپ -1شکل 
mµ5  = Bar ,spp.) Saturejapopulation ( SaturejaSomatic chromosomes of  -Fig 1 

 
 
گیاه  ژنومی DNAفلوسایتومتری مقدار  وتحلیل تجزیه
 مرزه
 ای، از هر جمعیتهسته  DNAمقایسه مقدار تقریبیبرای 

می از . نتایج به صورت هیستوگراشدسه نمونه ارزیابی 
تاندارد گیاه نمونه مورد بررسی و گیاه اس G1های پیک

نمونه، هیستوگرام  برای هر 2در شکل ارائه شده است که 
 ،های مربوطهیک تکرار نمایش داده شده است. در شکل

نگر شدت فلورسنس و در نتیجه مقدار انمای xمحور 
DNA باشد که با افزایش مقدار میDNA  افزایش شدت(

گردد. تغییر مکان به سمت راست مشاهده میفلورسنس( 
ها با استفاده از گیاه جمعیتفلوسایتومتری بر روی تمامی 

 ,Petroselinum Parsley) جعفریرفرنس استاندارد 

, 2C DNA = 4.45 pgcrispum ) و رنگPI در . شد انجام
و  جعفریهای گیاه استاندارد میانگین پیک هر تکرار،

( و ضریب  sppSatureja.) رزهمهای گیاه نمونه پیک
 eVer. 2.4 Partec افزارکمک نرم اب (CV%تغییرات )

FloMax های محاسبه شد. میانگین ضریب تغییرات پیک
 .بود %5کمتر از  استانداردگیاهان نمونه و 
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 ( مورد مطالعهspp. Saturejaزه )های گیاه مرجمعیت 2C DNAهای مربوط به مقدار هیستوگرام -2شکل 
 ,Parsley) گیاه رفرنس استاندارد جعفری G1گیاه مرزه و پیک سمت راست مربوط به  G1در هر شکل، پیک سمت چپ مربوط به 

, 2C DNA = 4.45 pgcrispum Petroselinum) .است 
Fig 2- Flow cytometric histogram of 2C DNA Satureja populations (Satureja spp.). In each figure, the left peak 

indicates G1 peak of the savory plant and the right peak indicates the G1 peak of the standard Parsley reference 
plant (Petroselinum crispum, 2C DNA = 4.45 pg). 

  

 )واحدهای اختياری(ای هسته DNA نسبي محتوای
Relative nuclear DNA content (a.u.) 
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و اندازه ژنوم  (CLتجزیه واریانس طول کروموزوم )
 های مرزه ( در جمعیتDNA 2C)مقدار 

جمعیت گیاه مرزه برای خصوصیت  10در این تحقیق 
کروموزومی طول کل کروموزوم بررسی و مطالعه شدند. 

های کروموزومی به صورت طرح کاملاً تصادفی در داده
پنج تکرار )هر سلول از هر مریستم انتهای ریشه هر 

گرفتند و فنوان یک تکرار( مورد بررسی قرار چه بهگیاه
آورده شده  3نتایج حاصل از تجزیه واریانس در جدول 

جمعیت مرزه برای  10است. طبق نتایج بدست آمده، بین 
در سطح  یدار( اختلاف معنیCLطول کروموزوم )

های ژنوتیپی تعیین گروه برایوجود داشت.  %1احتمال 
ها با استفاده از آزمون مقایسه میانگین ،داربا اختلاف معنی

SDL  شدبرای طول کروموزوم انجام  %1در سطح احتمال 
طول کروموزوم در چهار  یژگیو(. بر این اساس 4)جدول 

 بندی گردید.گروه طبقه

با سه تکرار  (DNA 2Cمقدار )های اندازه ژنوم داده
 3وتحلیل آماری قرار گرفتند. بر اساس جدول مورد تجزیه
اختلاف  ایهسته DNAها از لحا  مقدار بین جمعیت

 حکایتوجود داشت که  %1داری در سطح احتمال معنی
های مختلف ژنومی بین جمعیت DNAاز تنو  در مقدار 

 LSD. مقایسه میانگین با استفاده از آزمون داردگیاه مرزه 
( انجام شد. پس از انجام 4)جدول  %1در سطح احتمال 
ها از نظر اندازه ژنوم به هفت جمعیت مقایسه میانگین،

 2C DNAدر این مطالعه، مقدار . بندی شدندروه طبقهگ
برای اولین بار گزارش  S3P1و  S2P1های جمعیت

با وجود بیشتر بودن تعداد کروموزوم در شوند. می
های تتراپلوئید مورد مطالعه، میانگین اندازه ژنوم جمعیت

( بیش از میانگین اندازه pg 52/3های دیپلوئید )در جمعیت
 ( بود.pg 38/2جمعیت تتراپلوئید )ژنوم در دو 

 
 های مرزه( جمعیتDNA 2C( و اندازه ژنوم )مقدار CLتجزیه واریانس ویژگی طول کروموزوم ) -3جدول 

Analysis of variance of chromosome length (CL) and genome size (DNA 2C value) of savory populations -Table 3 

 منابع تغییرات
Variation Source of 

 (CLطول کروموزوم )
Chromosome Length 

 
 (DNA 2Cاندازه ژنوم )مقدار 

Genome size 

DF MS  DF MS 

 جمعیت 
Population 

9 0.122**  9 0.775** 

 خطا
Error 

40 0.017  20 0.003 

 کل
Total 

49   29  

 ضریب تغییرات )%(
Coefficient of variation (%) 

 8.86   1.79 

 %1دار در سطح احتمال معنی: **
** indicate significant at 1% 
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 مورد مطالعه )spp.) Saturejaهای گیاه مرزه جمعیت 2C DNAمقدار  ( وCLطول کروموزوم ) هایمقایسه میانگین -4جدول 
Table 4 - Comparison of mean chromosome length (CL) and 2C DNA values of savory populations  

 جمعیت

Population 

 سطح پلوئیدی

Ploidy level 

 طول کروموزوم

Chromosome length 
n2 x 

2C DNA 

mean (pg) ± SE 

1C DNA 

mean (pg) 

 اندازه ژنوم

 هولوپلوئید

(1C DNA, Mbp) 

 اندازه ژنوم

 مونوپلوئید

(1Cx DNA, Mbp) 

S1P1 2x 1.71a ±  0.08 48 24 3.78a ±  0.05 1.89 1848.42 421848. 

S1P2 2x 1.70a ±  0.05 48 24 3.64b ±  0.03 1.82 1779.96 1779.96 

S1P3 2x 1.35bcd ±  0.03 48 24 3.29e ±  0.03 1.64 1603.92 1603.92 

S1P4 2x 1.54abc ±  0.04 48 24 3.46cd ±  0.03 1.73 1691.94 1691.94 

S1P5 2x 1.42bcd ±  0.05 48 24 3.56bc ±  0.01 1.78 841740. 1740.84 

S1P6 2x 1.32cd ±  0.04 48 24 3.50c ±  0.01 1.75 1711.50 1711.50 

S1P7 2x 1.57ab ±  0.08 48 24 3.63b ±  0.02 1.81 1770.18 1770.18 

S1P8 2x 1.32cd ±  0.06 48 24 3.34de ±  0.05 1.67 1633.26 1633.26 

S2P1 4x 1.19d ±  0.08 60 15 2.25g ±  0.04 1.12 1095.36 547.68 

S3P1 4x 1.39bcd ±  0.04 60 15 2.51f ±  0.06 1.25 1222.50 611.25 

Range  1.71-1.19   3.78 -2.25 12.89-1.1 36.42-1095.18 68.42-547.18 

LSD1%  0.22   0.13    

  .با هم ندارند %1داری در سطح احتمال های دارای حرف لاتین مشترک از نظر آماری اختلاف معنیمیانگین ،2C DNAو  CLهای در ستون
 .داشتندرا بیشترین و کمترین طول کروموزوم  19/1و  71/1 ترتیببه S2P1و  S1P1های ( و جمعیتCL = 46/1ها )میانگین طول کروموزوم در میان کل جمعیت

In CL and 2C DNA columns, means with a common Latin letter are not statistically significant at the 1% probability level. 
Mean chromosome length among total populations (CL = 1.46) and S1P1 and S2P1 populations had the highest and lowest chromosome lengths of 
1.71 and 1.19, respectively. 

 
 مورد مطالعه )spp.) Saturejaمرزه جمعیت گیاه  10اطلاعات تقارن کاریوتیپی  -5جدول 
spp.) Satureja(Karyotypic cymmetry data of 10 savory population  -Table 5 

 %CVCL% S% DRL تقارن کاریوتیپی  2A کد جمعیت 

S1P1 0.16 16.87 50.69 2.65 

S1P2 0.16 16.81 49.32 2.80 

S1P3 0.12 12.56 60.74 2.05 

S1P4 0.15 15.23 554.1 2.43 

S1P5 0.13 13.02 58.42 2.17 

S1P6 0.16 16.44 52.10 2.72 

S1P7 0.13 13.89 55.59 2.32 

S1P8 0.16 16.63 55.23 2.43 

S2P1 0.13 12.83 60.21 1.75 

S3P1 0.14 13.69 55.50 1.90 

Range 12.16-0.0 56.87-12.16 32.74-49.60 75.80-1.2 

 

  بحث
ه برای ویژگی طول کروموزوم جمعیت مرز 10تعداد     

مورد بررسی قرار گرفتند. نتایج حاصل از تجزیه واریانس، 

برای  %1دار در سطح احتمال از اختلاف معنی حکایت
هرچند که تنو  کاریوتیپی  .داشتطول کروموزوم 

ایجاد تنو  ژنتیکی باشد، اما ممکن است از  أمنشتواند می
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ای و بین گونه ایهای درون گونهانجام موفق تلافی
های والدینی رو، انتخاب پایهازاین فمل آورد.ممانعت به

بر  دای بایهای درون و بین گونهانجام موفق تلاقی برای
ها باشد ها از نظر این شاخصمبنای تشابه بیشتر کاریوتیپ

بود.  ها خواهدکه بیانگر همولوژی بیشتر کروموزوم
و  سطح پلوئیدی و از تنحکایت ها در گیاه مرزه گزارش

، 15، 21، 22، 24های پایه )تفاوت در تعداد کروموزوم
14 ،13 ،12 ،11 ،10 ،9 ،6= x )دارد (Krogulevich, 

1978; Gill, 1981;  1982; Morton, 1993;  Arohonka,

 , 2013,et al.Shariat ; Markova and Goranova, 1995

, 2014et al.Irani ).  ررسی تحقیق، نتایج باین در
( S1P8-S1P1هشت جمعیت )که کاریوتیپ نشان داد 

 S3P1و  S2P1( و دو جمعیت x2 = n2 = 48دیپلوئید )
 های( بودند. تعداد کروموزومx4 = n2 = 60تتراپلوئید )

و در دو   x=24های دیپلوئید برابر با پایه در جمعیت
بود. مطالعاتی در رابطه    x=15جمعیت تتراپلوئید برابر با 

وجود دارد  Satureja hortensis بررسی کاریوتیپی گونهبا 
فدد کروموزوم در  48و بیانگر  مطالعهاین که در توافق با 

 ;Ferakova and Murin, 1974) استدیپلوئید  این گونه

Gill, 1981)ای، کاریوتیپ سه جمعیت متعلق . در مطالعه
ان، های لرستآوری شده از استانجمع S. mutica به گونه

ها دیپلوئید با خراسان و گیلان بررسی شد. این جمعیت
 et Irani)( گزارش شد x2 = n2 = 26تعداد کروموزوم )

, 2014al.)های پایه در . به بیانی دیگر، تعداد کروموزوم
 کروموزوم گزارش گردید 13های این گونه جمعیت

(13= x.)  تحقیق، گونه این درS. mutica  جمعیت(
S2P1شرقی آذربایجان وری شده از استانآ( جمع

 15های پایه ( با تعداد کروموزومx4 = n2 = 60) تتراپلوئید
تفاوت سطح  (.x = 15کروموزوم گزارش گردید )

پلوئیدی و تعداد کروموزوم این گونه در گزارش مذکور و 
ای قابل توجهی تحقیق، بیانگر وجود تنو  درون گونهاین 
وضعیت  .است در این گونههای اصلاحی برنامه برای

( با nensiseThymus daمشابهی در گیاه دارویی آویشن )
 های پایه متفاوتدو سطح پلوئیدی و تعداد کروموزوم

(14 ،15 = x ;56 ،60=  x4 = n2 ،30 = x2 = n2 )
. (Mahdavi and Karimzadeh, 2010)گزارش شده است 

و استان در این مطالعه، دو جمعیت دیپلوئید مربوط به د
اصفهان و مرکزی و دو جمعیت تتراپلوئید مربوط استان 

از تنو  بسیار خوب ژنتیکی گیاهی  حکایتبود که  لرستان
 .دارددر فلات ایران 

جمعیت گیاه مرزه  10میانگین طول کروموزوم در همه 
و  hortensis Satureja ،S. mutica مربوط به سه گونه

boissieri S.  مورد مطالعهµm 46/1  دامنه(µm 71/91-
 تا  S2P1در جمعیت تتراپلوئید  µm 19/1( بود که از 1/1

µm71/1  در جمعیت دیپلوئیدS1P1  متغیر بود. نتایج
های حاصل از بررسی کاریوتیپی سایر محققان روی گونه

میانگین طول  دارد کهاز آن  حکایتمختلف مرزه 
 .Sهای های متعلق به گونهها در جمعیتکروموزوم

ticamu (26 = x2 = n2 )µm 09/2  
S. spicigera (44 = x2 = n2 )(، µm 31/87-2/1)دامنه 

µm 61/1  دامنه(µm 64/57-1/1 ،)S. macrosiphonia  
(28 = x2 = n2 )µm 93/1  دامنه(µm 05/81-2/1 ،)S. 

sahandica (30 = x2 = n2 )µm 60/1  دامنه(µm  
65/52-1/1) (, 2014et al.Irani ) نگین این شاخص و میا

، S. bakhtiarica (30 = x2 = n2)µm 44/1های در گونه
S. khuzestanica (30 = x2 = n2 )µm 50/1، S. 

rechingeri (30 = x2 = n2) µm 95/1 ،S. sahandica 
(30 = x2 = n2) µm 35/1 وS. spicigera (60 = x4 = n

2 )µm 36/1  بودند(, 2013et al.Shariat ) جمعیت .
S2P1  کمترین طول کروموزوم را در مطالعهاین در ،

 های مورد بررسی مذکور دارا بود.مقایسه با تمام گونه
های مرزه مورد برای تعیین تقارن کاریوتیپی، جمعیت
جمعیت  %DRLبررسی قرار گرفتند. بر پایه شاخص 

S1P2 ( نامتقارن8/2با داشتن بیشترین مقدار ) ترین و
ترین ( متقارن7/1ترین مقدار )با داشتن کم S2P1جمعیت 

 %S. نتایج شاخص تقارن جمعیت داشتندکاریوتیپ را 
( مقدار را دارد 7/60بالاترین ) S1P3جمعیت که نشان داد 

که نمایانگر متقارن بودن کاریوتیپ است. همچنین، 
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( مقدار را 3/49کمترین ) S1P2شاخص تقارن جمعیت 
حا  طول با هم ها از لدهد کروموزومدارد که نشان می

شاخص نامتقارن بودن  2Aاختلاف بیشتری دارند. 
کروموزومی است و روش آسانی برای تخمین تغییر در 

کروموزومی  باشد که به تعداد و اندازهطول کروموزوم می
 2A  =1متغیر است. اگر  1تا  0از  2Aبستگی ندارد. مقدار 

 2A  =0باشد، حداکثر نامتقارنی بین کروموزومی و اگر 
های یک کاریوتیپ دهد که بین کروموزومباشد، نشان می

ها نامتقارنی وجود ندارد و یا اختلافی بین کروموزوم
های مرزه مورد مطالعه، شود. برای جمعیتمشاهده نمی

، S1P1های برای جمعیت 2A  =16/0حداکثر مقدار 
S1P2 ،S1P6 ،S1P8 بیشترین  دهندهبود که نشان

 روموزومی است و حداقلنامتقارنی بین ک
12/0=  2A مربوط به جمعیت S1P3 باشد که بیشترین می

توان طورکلی میدهد. بهتقارن بین کروموزومی را نشان می
های گیاهی که از نظر تکاملی نتیجه گرفت که گونه

تر هستند دارای تنو  در نو  و اندازه کروموزوم پیشرفته
باشند که تر مینامتقارن بوده و در نتیجه از نظر کاریوتیپی

این فدم تقارن در اثر جابجایی قطعات کروموزومی 
های گردد. فدم تشابه کاریوتیپی از نظر پارامترتشدید می

تواند ضمن جلوگیری از سنجش تقارن کاریوتیپی می
به نارسایی در منجر ای های درون گونهانجام موفق تلاقی

فبارت اج شود. بهتولیدمثل و تولید بذر نامناسب در نت
ها تا دیگر، ممکن است نتایج حاصل از این گونه تلاقی

 . (Sharma, 1994)ای فقیم باشند اندازه
ها با استفاده از فلوسایتومتری بر روی تمامی جمعیت

 ,Petroselinum Parsley) جعفریگیاه رفرنس استاندارد 

, 2C DNA = 4.45 pgcrispum ) و رنگPI انجام شد .
 های دیپلوئیدبرای تمامی جمعیت 2C DNA نمیانگی

pg = 3.52 DNA 2C دامنه(pg  78/29-3/3)  دو و برای
 pg =2.38DNA 2Cتتراپلوئید  جمعیت
داری در سطح تفاوت آماری معنی (pg  51/25-2/2)دامنه
موارد، نتایج حاصل از  در بیشتر نشان داد. %1 احتمال

الاتر بودن مقدار از ب حکایتبررسی اندازه ژنوم گیاهان، 

2C DNA های دیپلوئید های تتراپلوئید نسبت به گونهگونه
 ,Mahdavi and Karimzadeh)است  همان جنس بوده

Shariat and Sefidkon,  ,b, 2018.et alShariat 2010; 

میانگین تحقیق، این . اما بر خلاف انتظارات، در (2021
( بیش از pg 52/3های دیپلوئید )اندازه ژنوم در جمعیت

( pg 38/2میانگین اندازه ژنوم در دو جمعیت تتراپلوئید )
های بیشتر بودن اندازه ژنوم جمعیتکه طوریبه بود.

های پایه در هشت دیپلوئید، به تفاوت در تعداد کروموزوم
 15) تتراپلوئید ( و دو جمعیتx = 24دیپلوئید ) جمعیت

= xشود( نسبت داده می. 
انگر آن است که بین اندازه ژنوم و مدارک بسیاری بی

مستقیمی وجود ندارد  سطح پلوئیدی لزوماً رابطه
(, 2013et al.Lipnerová Karimzadeh, 2012; ) در .

اندازه ژنوم در گیاهان  ها، مقایسهتعدادی از گزارش
های ولی با گونه دیپلوئید و تتراپلوئید از یک جنس

دازه ژنوم در گیاهان دیپلوئید بیش انکه  نشان داد، متفاوت
از گیاهان تتراپلوئید بود. در تحقیقی، با بررسی اندازه ژنوم 

(، نتایج Artemisiaمختلف جنس آرتمیزیا ) پنج گونه
 دیپلوئید  نشان داد که اندازه ژنوم گونه

(pg = 13.99 ; 2C DNA18 = x2 = n2 A. deserti, )
 تتراپلوئید  برابر بیشتر از گونه 2/1حدود 

(pg = 11.50 ; 2C DNA36 = x4 = n2 A. 

marschalliana, بود )(, 2018et al.Salehi ).  ،البته
های یک جنس، در سطوح اندازه ژنوم گونه مقایسه

ای است. در مطالعه انجام شدههاپلوئید و مونوپلوئید نیز 
دیپلوئید گونه مختلف دیپلوئید و آمفی 51روی تعداد 
(، با بررسی اندازه ژنوم هاپلوئید Nicotiana) جنس تنباکو

(nهر گیاه، در بعضی موارد گونه )دیپلوئید های آمفی
های دیپلوئید داشتند اندازه ژنوم کمتری نسبت به گونه

(Narayan, 1987)های ای دیگر روی گونه. مطالعه
( با چهار سطح پلوئیدی Fragariaمختلف توت فرنگی )

(، بیانگر رابطه منفی اندازه ژنوم x8 ,x6 ,x4 ,x2متفاوت )
فبارت ( و سطح پلوئیدی بود. بهxهای پایه )کروموزوم

دیگر، افزایش سطح پلوئیدی، با کاهش اندازه ژنوم 
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گیاهان  .(Nosrati, 2015)های پایه همراه بود کروموزوم
پلوئید به دلیل داشتن ژنوم بزرگتر، اغلب دارای اندازه پلی

et al; Majdi 2007, et al.aulieu Be ,.) روزنه بزرگتر

a, 2018.et al2010; Shariat ) زمان گلدهی زودتر ،
(, 2012et al.Veselý ) تر و چرخه فمر طولانی(Pellicer 

, 2010et al.)  تحقیق، از آنجایی که اندازه این هستند. در
های دیپلوئید های تتراپلوئید کمتر از جمعیتژنوم جمعیت
های محافظ نیز کمترین اندازه روزنه و سلول بود، بنابراین

هایی با در دو جمعیت تتراپلوئید تشخیص داده شد. گونه
تر دارای احتمال بیشتری برای پوشش اندازه ژنوم بزرگ

دلیل تعداد شاخه بیشتر و تاج مناطق وسیع هستند که به
ژنوم کوچکتر،  با ، گیاهانسوییتر است. از پوششی بزرگ
های دارای ژنوم بزرگتر، در سازگاری با ا گونهدر مقایسه ب

 دلیل این به احتمالاً این ترند.های متغیر موفقزیستگاه
 های کوچکترسلول کوچکتر، گیاهان با ژنوم که است

(Smith, 1982-Cavalier) میوز و میتوز داشته و تقسیمات 
 سریع زنیجوانه ،(Knight and Beaulieu, 2008) ترسریع

 چرخه تولید نسل زمان کاهش سبب دارند که
(Mowforth and Grime, 1989) شود.می 
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Abstract 

Savory (Satureja spp.) with different species and valuable compounds such as 

thymol and carvacrol, has special importance among medicinal plants. In this study, the 

seeds of eight populations of three different species of Satureja (S. hortensis, S. mutica, 

and S. boissieri), as well as the seeds of two improved German savory cultivars (S. 

hortensis cv. Aromag) and (S. hortensis cv. Saturn), were evaluated cytogenetically. 

Karyotypic results showed that eight populations of S. hortensis (S1P1-S1P8) were 

diploid (2n=2x=48) and two populations of S. boissieri and S. mutica (S2P1 and S3P1) 

were tetraploid (2n=4x=60) with different basic chromosome numbers of 24 and 15, 

respectively. The average chromosome length in all the populations was 1.46 µm 

(ranged from 1.19 to 1.71 µm). Propidium iodide (PI) flourochrome and standard 

parsley plant (Petroselinum crispum, 2C DNA = 4.45 pg) were used to measure genome 

size using flow cytometry. Data were statistically analyzed in a completely randomized 

design with five and three replications for chromosome length and genome size, 

respectively. The results showed a significant difference among the populations based 

on the two statistics methods (p<0.01). The mean value of 2C DNA for all the diploids 

was 3.52 pg (ranged from 3.29 to 3.78 pg) and for the two tetraploid populations was 

2.38 pg (ranged from 2.25 to 2.51 pg). In the present study, the amount of genome size 

was reported for the first time for the mentioned species, which along with other 

measured traits can contribute to the richness of karyological knowledge in Satureja. 
 
Keywords: Savory, Satureja, Medicinal plant, Chromosome, Genome size, Flow 

cytometry 
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