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Abstract 
Background and Objectives: The genera Alyssum L. and Malva L., belonging to the 

Brassicaceae and Malvaceae families, respectively, comprise annual and perennial plant 

species with considerable medicinal and ecological importance. These genera are widely 

distributed throughout Iran and have long been used in traditional medicine because of 

their expectorant, antitussive, and laxative properties. However, cytogenetic information 

regarding the chromosome number, ploidy level, and karyotype characteristics of native 

populations remains limited or incomplete. Therefore, the present study aimed to 

determine the somatic chromosome number, assess ploidy diversity, and characterize the 

karyotypic features of selected populations of Alyssum and Malva in order to provide 

fundamental cytogenetic information for taxonomic studies, conservation, and future 

breeding programs. 

Materials and Methods: Seeds of eight populations representing Alyssum stapfii, A. 

hirsutum, Malva sylvestris, and M. parviflora (two populations of each species) were 

obtained from the Gene Bank of Natural Resources of Iran and grown under controlled 

conditions following appropriate seed germination treatments. Root-tip meristems were 

collected for chromosome preparation using the squash technique after pretreatment, 

fixation, hydrolysis, and hematoxylin staining. Chromosome observations were 

performed using an Olympus BX40 light microscope, and high-quality metaphase plates 

were photographed for subsequent analyses. Chromosomal parameters, including long 

arm length (LA), short arm length (SA), and total chromosome length (TL), were 

measured using Micro-Measure software. Cytogenetic indices, including the centromeric 

index (CI), intrachromosomal and interchromosomal asymmetry indices (A1 and A2), 

total form percentage (TF%), arm ratio (AR), difference in relative chromosome length 

(DRL), symmetry index (SI), centromeric gradient (CG), and dispersion index (DI), were 

calculated using Microsoft Excel and standard cytogenetic formulas. Karyotype 

symmetry was classified according to the systems proposed by Stebbins and Levan. 

Statistical analyses were performed using SAS software. 

Results: In the genus Alyssum, the basic chromosome numbers were x= 7 and x= 8, with 

tetraploid (2n=4x = 32) and hexaploid (2n=6x = 42 and 48) cytotypes identified among 
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the studied populations. According to Stebbins’ karyotype classification, all Alyssum 

populations were assigned to symmetry class 1C, with metacentric chromosomes 

predominating. Analysis of variance revealed that only the centromeric gradient (CG) 

differed significantly among populations (P≤ 0.01), whereas the remaining cytogenetic 

parameters showed no significant differences. Based on the values of A1, A2, TF%, SI, 

and the karyotypic formula, population 30546 (Khalkhal) of A. stapfii exhibited the most 

symmetrical karyotype. Mean comparison indicated that the greatest total chromosome 

length (1.31 μm) was recorded in population 23372 (Taft) of A. stapfii. In the genus 

Malva, the basic chromosome numbers were x=7 and x=14, with hexaploid chromosome 

complements of 2n=42 and 2n=84 observed among the populations. The Malva 

populations were classified into Stebbins’ symmetry classes 1B, 1C, and 2C, with 

metacentric chromosomes predominating in all populations. Significant differences were 

detected among populations for DRL, A2, and DI (P ≤ 0.01). Among the evaluated 

populations, population 012 (Tangestan) of M. parviflora exhibited the greatest total 

chromosome length (1.22 μm). 

Conclusion: The results of this study demonstrate substantial cytogenetic diversity 

among the evaluated populations of Alyssum and Malva, particularly with respect to 

chromosome number, ploidy level, and karyotype structure. Such diversity is likely 

associated with adaptation to the diverse ecological conditions of their natural habitats. 

The cytogenetic information generated in this study provides a valuable foundation for 

taxonomic revision, evolutionary and phylogenetic investigations, germplasm 

conservation, and the development of breeding programs for these medicinally important 

genera. 

 

Keywords: Ploidy levels, Malva, Alyssum, karyotype. 
 

 
 

 



 …های مطالعه سیتوژنتیکی برخی جمعیت 112

 

  )L Malva(.پنیرک  و )Alyssum L(. قدومه هایجنس هایجمعیتبرخی طالعه سیتوژنتیکی م
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 کیدهچ
 Malvaceae و Brassicaceaeیکساله و چند ساله از خانواده  گیاهانی )Malva ( پنیرک و )Alyssum( قدومههای جنسگیاهان  :سابقه و هدف

عنوان مفید دارویی، به هایاثردلیل های اخیر بهای در ایران دارند و در سالاین دو جنس پراکنش گسترده. ند، که خاصیت دارویی دارهستند

های کاریوتیپی پلوئیدی و ویژگی ویژه در سطحاطلاعات سیتوژنتیکی این گیاهان به .شوندمی استفاده ملین و سرفه کنندهبرطرف سینه، کنندهنرم

گیری ، تنوع پلوئیدی و اندازهیهای سوماتیکهدف از این مطالعه، تعیین تعداد کروموزوم .ناشناخته یا ناقص استهای بومی آنها، جمعیت

 تر فراهم گردد. بندی دقیقهای پایه برای مطالعات اصلاحی و ردهباشد تا دادهها میپارامترهای مختلف کروموزومی در این گونه

ریز پنیرک گل ، ) .hirsutumA(قدومه کرکدار  ،)Alyssum stapfii(قدومه شیرازی  گونههار چجمعیت از  8 بذرهای :هامواد و روش

(Malva sylvestris )و پنیرک قرمز (M. parviflora)  پس از تیمارهای  تهیه و ایران بانک ژن منابع طبیعیاز جمعیت(  2)هر گونه

آمیزی با استفاده از تکنیک اسکواش و رنگ ،ریشه کوپی از نوکهای میکروسنمونه. ندشده کشت شدزنی، در شرایط کنترلجوانه

و از صفحات  مطالعه 40BX با میکروسکوپ نوری هانمونه .ندمار، تثبیت و هیدرولیز آماده شدتیپس از مراحل پیش ،هماتوکسیلین

( و طول SA(، بازوی کوتاه )LA) بلند طول بازوی شامل ،هاگیری پارامترهای طولی کروموزوماندازه برداری شد.ی سلولی عکسمتافاز

 تقارن درونعدم  (،CI) سانترومری هایشاخص همچنین انجام شد. (measure Microمیکرومیژر ) افزارنرم( با TLکل کروموزوم )

ی (، تفاوت طول نسبARبازوها ) نسبت (،TF%) درصد شکل کلی کاریوتیپ ،(2A) کروموزومی بینتقارن عدم و  )1A( کروموزومی

افزار نرماستفاده از ( با DIشاخص پراکندگی ) و (CGمری )و(، گرادیان سانترIS(، شاخص تقارن )DRLترین کروموزوم )بلندترین و کوتاه

 نزاستب هایشرو ازها ها و تعیین نوع کروموزومبندی تقارن کاریوتیپطبقهبرای  محاسبه شدند.های مربوطه و فرمول (Excelاکسل )

(nsStebbi ) لوانو (Levan) .رهایافزانرم از هاداده آماری تجزیهرسم نمودارها و برای  استفاده شد Excel و SAS  گردیداستفاده. 

. سطوح پلوئیدی شامل تتراپلوئید به دست آمد x=8 و x=7 ،هادد پایه کروموزومی در جمعیتع )Alyssum( قدومه در جنس: نتایج 

(32=x4=n2و هگزاپلوئید ) (42و  48=x6=n2بود. براساس جدول دوطرفه ) Stebbins، کلاس تقارن در ها تمامی جمعیتC1  قرار

 سطح در (CG) یصفت گرادیان سانترومر تنهانشان داد که  نتایج تجزیه واریانس. بودندغالب های متاسانتریک کروموزومو  داشتند

، 1A ،2A ،%TF عدم تقارن کروموزومی هایشاخصبراساس . تندنداش داریمعنی اختلافات صفات سایر شد و دارمعنیدرصد  1احتمال 

SC  از گونه  (30546) خلخالکه جمعیت  شدو فرمول کاریوتیپی مشخص Alyssum stapfii ه. مقایساستتری دارای کاریوتیپ متقارن 
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. بدست آمد A. stapfiiز گونه ا (23372تفت ) در جمعیت (میکرومتر 31/1)طول کل کروموزوم  بیشترینمیانگین صفات نشان داد که 

دیده ها جمعیتدر ( x6=n2=42و 84) سطوح پلوئیدی هگزاپلوئید  x=14و  x=7  عدد پایه کروموزومی (،Malva) جنس پنیرکدر 

براساس . ندهای متاسانتریک غالب بودکروموزوم هاآندر تمام و گرفتند قرار  B1 و C1 ،C2 های پنیرک در کلاس تقارن. جمعیتشد

شاخص  و 2A عدم تقارن درون ،DRL کروموزوم نیترو کوتاه نیبلندتر یتفاوت طول نسب صفاتها از نظر تایج تجزیه واریانس، جمعیتن

 از گونه (012تنگستان ) ، جمعیتصفات میانگین همقایس در. ندنشان داددرصد  1احتمال  را در سطح داریاختلاف معنی DI یپراکندگ

M. parviflora داشترا  (میکرومتر 22/1)مقدار طول کل کروموزوم  ترینبیش. 

ها شناسی کروموزومویژه در سطح پلوئیدی و ریختبه هی راتوجتنوع سیتوژنتیکی قابل  ی این مطالعه وجودهایافته: گیری نهایینتیجه

ها با شرایط اکولوژیک متنوع ی این گونهاز سازگار بازتابی ،این تنوعرسد به نظر میتأیید کرد.  بررسیمورد های گونههای در جمعیت

های های حفاظتی، مطالعات فیلوژنتیکی و برنامهریزیبرای برنامه را اطلاعات پایه ارزشمندی پژوهشها باشد. نتایج این های آنزیستگاه

 .کندفراهم می Malva و Alyssum جنس دوهای گونه نژادی دربه

 

 رک، قدومه، کاریوتیپسطوح پلوئیدی، پنی های کلیدی:واژه

 

 مقدمه

تیره بزرگی از گیاهان گلدار ، (Brassicaceaeبو )تیره شب
گسترش فراوانی در مناطق سرد  است. این تیرهجداگلبرگ 

پراکنش آن در آسیا و  ترینبیش و معتدله نیمکره شمالی دارد
در  در فلور ایران براساس شباهتاست.  مدیترانهمنطقه 
قبیله قرار  25بو در آذین، تیره شبو گل فرم رویشی ،ساختار

گونه، یکی  150با بیش از  ،(Alyssumجنس قدومه ) گیرد.می
این  گیاهان رود.شمار میهای این تیره بهاز مهمترین جنس

، بوده دارای کرکهستند.  یکساله، دوساله یا چند ساله جنس
ا سفید، ارغوانی ی شان به رنگهایگل و ساده های آنهابرگ
خورجینک یا شکل خورجین به در این جنس میوه است.زرد 

براساس مطالعات فلور  های بالدار یا بدون بال استبا دانه
 اندگونه از این جنس در ایران گزارش شده 50ایران، بیش از 
 et alAsadi ,.) ها انحصاری این منطقه هستندکه برخی از آن

عنوان گیاه دارویی، گیاه زینتی و جنس بهاین  .(2018
)Shehbaz -Al استفاده شده است سنگین فلزاتدهنده تجمع

)2006., et al. های تجمع کننده یا پیش تعداد گونه ترینبیش
) Mengoniستا Alyssum گر نیکل متعلق به جنسانباشته

)2010., et alCecchi ; 2003., et alی این هارخی گونه. ب
دارای ترکیبات متابولیتی ثانویه با خواص دارویی جنس 

هستند و در طب سنتی برای درمان التهاب، گلودرد و به عنوان 
 let aRaza ,.)کاربرد دارند  پادزهر در درمان بیماری هاری

2016Ozay and Mammadov, ; 2022) . 
از گیاهان ای نسبتاً بزرگ تیره )Malvaceae (تیره پنیرک

، اما داردگسترش جهانی تیره این  گلدار جداگلبرگ است.
است  گرمسیریتنوع آن در مناطق گرمسیری و نیمه ترینبیش

(2007 al., etHeywood ). پنیرک  جنس)Malva( با حدود ،
های این تیره ترین جنسشدهیکی از شناخته ،گونه 30تا  25

یکساله تا  این جنس رود. گیاهانشمار میدر ایران و جهان به
، بوده دارای کرکها آن دارند. قاعده چوبی هستند وچندساله 

 است. مدار یا منقسمتناوب، ساده و اغلب لوب یشانهابرگ
های فراوان و لوله پرچمی قسمتی با پرچمها منظم و پنجگل

ها اغلب سفید، صورتی، بنفش یا مشخص هستند. رنگ گل
. این ) ,2008Pakravan(آبی و میوه از نوع شیزوکارپ است 

به عنوان گیاه دارویی، زینتی و گاهی به عنوان گیاه  جنس
) et Heywood مورد استفاده قرار گرفته است پالاینده خاک

)2007., al.  ها دارای ترکیبات موسیلاژی، گونهبرخی
 ها با خواص ضدالتهابی،فلاونوئیدها و آنتوسیانین

) Malva گونه اکسیدانی هستند.ضدمیکروبی و آنتی

)sylvestris ،سرفه،  در طب سنتی ایران برای درمان التهاب
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 گلودرد، التهابات گوارشی و بهبود زخم کاربرد داشته است
)2021., et alMousavi (. دلیل تنوع این گیاهان به

مورفولوژیکی و سازگاری با شرایط مختلف اکولوژیکی، 
ها را ها آنروند. این ویژگیشمار میهای ارزشمندی بهنمونه

ستماتیک، فیزیولوژیک و سیتوژنتیک برای مطالعات سی
مطالعات سیتوژنتیک اولین گام در است.  نمودهمناسب 

 ،شودبرداری مؤثر از منابع ژنتیکی محسوب میمدیریت و بهره
ها در انتخاب روش اصلاح مؤثر دانش تعداد کروموزومزیرا 

های است. بررسی عدد کروموزومی، سطح پلوئیدی و ویژگی
سازی روابط تاکسونومیکی و در روشن تنهاکاریوتیپی نه

نژادی های بهتواند در برنامهکند، بلکه میفیلوژنتیکی کمک می
و حفاظت از ذخایر ژنتیکی نیز مورد استفاده قرار گیرد 

)2014Vaezi et al., (. های پیشین در جنس قدومه گزارش
( x=7 و 8متفاوت )از وجود اعداد پایه کروموزومی حکایت 

و سطوح پلوئیدی گوناگون )دیپلوئید، تتراپلوئید و 
) et alSirin ,.2020 ;دارد های مختلف هگزاپلوئید( در گونه

)2014Vaezi et al.,  .در جنس پنیرک )Malva(  نیز عدد
گوناگون )دیپلوئید، و سطوح پلوئیدی  (x=7) پایه کروموزومی

) ,Davenportتتراپلوئید و هگزاپلوئید( گزارش شده است

دارای تعداد  Malvaهای مختلف همچنین گونه، 1938( 
 هستند n2=42-120 های متفاوتی در محدودهکروموزوم

(2022Jedrzejczyk and Rewers, .)  با هدف مطالعه، این
جمعیت  8و سطح پلوئیدی در  تعداد کروموزوممستندسازی 

قدومه  ،)Alyssum stapfii(های قدومه شیرازی گونه از
( Malva sylvestris)ریز پنیرک گل ،)A. hirsutum(کرکدار 

همچنین . شدانجام ( M. parviflora) و پنیرک قرمز
و ارزیابی تنوع  های کاریوتیپیوتحلیل ویژگیتجزیه

از دیگر اهداف های آماری فاده از روشسیتوژنتیکی با است
 این پژوهش بود.

 
 هامواد و روش

های قدومه شیرازی از گونه جمعیت 8بذر : گیاهی تهیه مواد
)Alyssum stapfii(،  قدومه کرکدار)A. hirsutum(،  پنیرک

( M. parviflora) و پنیرک قرمز( Malva sylvestris)ریز گل
ن تهیه گردید. مشخصات و محل ی ایراعیطب منابع ژن بانکاز 

  آورده شده است. 1در جدول بذرها آوری جمع
 

 Malvaو  Alyssumهای مختلف جنس جمعیت بذرآوری جمع مشخصات و محل -1 جدول
Table 1- Name and origin of seed populations of the genus Alyssum & Malva 

Species Gene bank code Collection site Altitude (m) Longitude Latitude 

A. stapfii 30546 Ardabil - Khalkhal 2030 48°26'50" 37°30'26" 

A. stapfii 23372 Yazd - Taft  2496 54°6'42" 31°36'9" 

A. hirsutum 37247 Yazd - Taft 2518 54°7'41" 31°37'13" 

A. hirsutum 30218 Ardabil 1365 47°59'95" 39°4'48" 

M. sylvestris 011 North Khorasan - Faruj 1137 58°10'45" 37°16'54" 

M. sylvestris 014 North Khorasan - Bojnurd 1545 57°37'22" 37°28'27" 

M. parviflora 012 Bushehr - Tangestan 50 56°46'40" 33°26'24" 

M. parviflora 013 Bushehr - Dashtestan 70 57°25'03" 34°24'08" 

 

کش تیرام )دو در ابتدا با محلول قارچ بذرها :بذرهاکشت 
دقیقه ضدعفونی شدند. سپس برای شکستن  2هزار( به مدت 

زنی شامل دو هفته خواب بذر، تیمارهای مختلف جوانه
 2/0گراد(، آبدهی با نیترات پتاسیم درجه سانتی 4سرمادهی )

ی با سمباده بر روی بذرها اعمال درصد و خراشدهی مکانیک
های حاوی کاغذ صافی مرطوب دیشدرون پتری بذرهاشد. 

گراد و رطوبت درجه سانتی 25کشت و در ژرمیناتور با دمای 
زنی بین دو درصد قرار داده شدند. مدت زمان جوانه 65نسبی 

ها به طول روز تا یک هفته متغیر بود. پس از رشد ریشه
متر(، نوک ریشه برای تهیه سانتی 5/1 تا 1مناسب )حدود 

.شد برداشت میکروسکوپی هاینمونه
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 چههریشو ظهور  زنیاز جوانه بعد تهیه نمونه میکروسکوپی:
)با تیمار ترتیب مراحل پیشمتر، بهسانتی 5/1تا  1به اندازه 
 محلول مخلوط باآلفـا برومونفتـالین(، تثبیـت ) %1محلول 

 24مدت به 1:1 بـه نسـبت %10الین و فرم %1اسید کرومیک 
سدیم با هیـدرولیز )(، گراددرجه سانتی 4ساعت در دمای 

درجه  60ماری با دمای در داخل بنیک نرمال  هیدروکسید
با رنگ آمیزی )و رنگدقیقه(  10تا  5به مدت  گرادسانتی

میکروسکوپی  و نمونهشد ها اعمال ریشهروی  (،هماتوکسیلین
های نمونه ک ریشه به روش اسکواش تهیه گردید.از انتهای نو

میکروسکوپی با استفاده از میکروسکوپ المپوس 
(Olympus BX40 مطالعه و از صفحات متافازی عکس ،)

با  )سه تکرار( کاریوتیـپ سه هـرجمعیت. برای شدتهیه 
 .گردیدتهیه  Adobe Photoshopافزارنرم
 
شده با های تهیهیپدر کاریوت: یپیوتیکار گیری صفاتدازهان

(، Micro measureافزار میکرومیژر )استفاده از نرم
TL)کل کروموزوم طول ها:پارامترهای طولی کروموزوم =

LA + SA) ، بلند طول بـازوی (LA،) طول بازوی کوتاه 
(SA،)  بازوهاطول نسبت (AR = LA/SA)  و شاخص

CI) سانترومری = SA /TL) ، بـرای تعیـین شدند. محاسبه
های جمعیتتقارن کاریوتیپی  یت تکـاملی و مطالعـهوضـع

د ـتفاده شـاس Stebbinsه ـطرف از جـدول دو ،مـورد مطالعـه
(1971, nsStebbi) . 

کوچکترین  هـای اخـتلاف طـول نسـبی بزرگتـرین وشاخص

𝐷𝑅𝐿) کرومـوزوم = 𝑅𝐿% 𝑀𝑎𝑥 − 𝑅𝐿% 𝑀𝑖𝑛) ، 

 درون کروموزومی قـارن بـودنشـاخص نامت
 𝐴1 = 1 − ∑(𝑆𝐴/𝐿𝐴)/𝑛  
𝐴2 بین کروموزومیشـاخص نامتقـارن   = 𝑆𝐷/𝑋 

%𝑇𝐹کاریوتیپ  د شکل کلـیـدرص = (
∑𝑆𝐴

∑𝑇𝐿
) × 100  

𝐶𝐼 سانترومری شاخص = 𝑆𝐴/𝑇𝐿  

𝑆𝐼 شاخص تقارن = (𝑇𝐿𝑚𝑖𝑛/𝑇𝐿𝑚𝑎𝑥) × 100  

 گرادیان سانترمری
 𝐶𝐺 = (𝑚𝑒𝑑𝑖𝑛𝑆𝐴/𝑚𝑒𝑑𝑖𝑛𝐿𝐴) × 100) 

DI شاخص پراکندگی = A2 × CG  

%LAکروموزومی  بلند بازوی درصد = LA/TL × 100  

%𝑆𝐴کروموزومی کوتاه بازوی درصد = 𝑆𝐴/𝑇𝐿 × 100  

 Javadi & Salehiشدند ) محاسـبه (Excelدر برنامه اکسل )

2024Shanjani, ). ها نیـز از مبرای تعیین نوع کروموزو
  (. et alLevan ,.1964) شـد اسـتفاده Levan روش

 
اریانس در و تجزیه :جزیـه آمـاری صفات کروموزومیت

تکرار( و مقایسه میانگین بـا  سه)با  تصادفی قالب طرح کاملاً
 ای دانکن )در سطح احتمـالدامنه اسـتفاده از آزمـون چنـد

 هاآماری داده تجزیهبرای رسم نمودارها و  .شـد ( انجـام1%
 استفاده شد. SASو  Excel رهایافزانرم از
 

 نتایج
 الف( قدومه

مطالعه کـاریولوژیکی بـراسـاس شـکل،  پژوهش، در این
تصاویر متافاز . (2)جدولشد ها انجام اندازه و تعداد کروموزوم

ر د هامیتوزی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام جمعیت
 .ارائه شده است 2 و 1های لشک

با متفاوت  یدیدو سطح پلوئ Alyssum stapfii در گونه
 تیجمع ،دیده شد (x=8یکسان ) پایـه کرومـوزومیعدد 

 تیو جمع( x6=n2=48) هگزاپلوئید)خلخال(  30546
و  2 جدول) بود (x4=n2=32) تتراپلوئید )تفت( 23372

 .(1شکل 
( تفت) 37247عیت دو جم A. hirsutum در گونه

(48=x6=n2 ) (اردبیل) 30218و (42=x6=n2)  با دو
پایـه یکسان )هگزاپلوئیدی( و عدد  یدیسطح پلوئ

 جدول) ندمشاهده شد( x=8و  x=7متفاوت ) کرومـوزومی
 .(2 شکل و 2
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  (Alyssum stapfii)قدومه شیرازی  گونههای دو در جمعیتخلاصه تشریح و مقایسه خصوصیات کاریوتیپی  -2 جدول

 A. hirsutum)قدومه کرکدار  و
Table 2. Descriptive summary and comparison of karyotypic characteristics in populations of Alyssum hirsutum 

and A. stapfii species 

Species Population Origin Somatic 

chromosome 

number (x) 

Basic 

chromosome 

number (x) 

Ploidy 

level 

∑TL# Stebbins 

symmetry 

class 

Karyotype 

formula 

A. stapfii 30546 Khalkhal 2n=48 8 6 26.24 1C 22m+2sm 

 23372 Taft 2n=32 8 4 21.07 1C 14m+2sm 

A. hirsutum 37247 Taft 2n=48 8 6 24.87 1C 22m+2sm 

 30218 Ardabil 2n=42 7 6 22.59 1C 20m+1sm 

# ∑TL = Total chromosome length (Total genome length),  
C= Karyotype symmetry (Stebbins karyotype comparison criteria) 
 

 
 

  

  
 قدومه) Alyssum stapfiiدر گونه  (23372( و تفت )30546دو جمعیت خلخال ) صفحات متافازی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام .1شکل 

 شیرازی(
Figure 1. Metaphase plates, karyotype, and ideogram of populations of Khalkhal (30546) and Taft (23372) of 

Alyssum stapfii  
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 قدومه) Alyssum hirsutumدر گونه ( 30218و اردبیل ) (37247دو جمعیت تفت )صفحات متافازی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام  .2شکل 

 کرکدار(
Figure 2. Metaphase plates, karyotype, and ideogram of populations of Taft (37247) and Ardabi (30218) of 

Alyssum hirsutum  
 

 هایدهدامقایسـه میانگین و نتایج حاصل از تجزیه واریانس 
ر دقدومه  در جنس های مورد بررسیکاریوتیپی جمعیت

های تجزیه واریانس دادهبراساس  .ارائه شده است 3ول جد
تفاوت بین که صفت، نشان داد  14گیـری حاصل از انـدازه

 (CGگرادیان سانترومر ) تنها صفتهای جنس قدومه جمعیت
 فاتسایر صفات اختلا و دار بودمعنی %1 احتمال سطح در

دهنده عدم داری نشانندادند. این عدم معنی نشان داریمعنی
گیری شده است ها از لحاظ صفات اندازهتنوع بین جمعیت

 .(3 )جدول
نشان داد که جمعیت  کاریوتیپی صفات میانگین مقایسات نتایج

 ترین مقادیر طولبیش A. stapfiiاز گونه )تفت(  23372
 (SA)بازوی کوتاه  طول ،(µm73/0) (LA) بلند بازوی

(µm58/0 طول کل کروموزوم ،)(TL) (µm31/1 ،)
 شاخص(، CI( )µm438/0) شــاخص ســانترومری

 شاخص(، 1A( )µm21/0) نامتقارن بودن درون کروموزومی

(، گرادیان µm061/0) (2A) کروموزومی بیننامتقارن بودن 
( DI)( و شاخص پراکندگی µm6/81) (CGسانترمری )

(µm98/4 ) همین از )خلخال(  30546داشت. در جمعیت را
(، µm33/1) (ARبازوها ) ترین مقادیر نسبتبیشگونه 

تفاوت  و (µm05/44) (%TFدرصد شکل کلی کاریوتایپ )
( DRLترین کروموزوم )طول نسبی بلندترین و کوتاه

(µm89/53 ( مشاهده شد )جدول.) 
 30218جمعیت  A. hirsutumدر گونه قدومه کرکدار 

 TL طول کل کروموزوم ترین مقادیربیشبیل( )ارد
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(µm07/1،) طول بازوی بلند LA (µm6/0،)  طول بازوی
 CIی سانترومر شاخص SA (µm47/0،) کوتاه

(µm436/0،) پیوتیکار یدرصد شکل کل TF% 
(µm76/43،)  2 یکروموزوم بینتقارن عدمA (µm066/0،) 

 DI یشاخص پراکندگ( و µm9/77) SI شاخص تقارن

(µm04/5 ) بالاترین  از)تفت(  37247را داشت و جمعیت
تفاوت طول نسبی  AR (µm35/1،) نسبت بازوها مقادیر

نامتقارن DRL (µm54/7 ،) ترین کروموزومبلندترین و کوتاه
 یسانترمر انیگراد ( وµm22/0) 1A یبودن درون کروموزوم

CG(µm6/78 ) (.3 بود )جدولبرخوردار 
 

 و (Alyssum stapfii)های دو گونه قدومه شیرازی جمعیتت و مقایسه میانگین مشخصات کاریوتیپی در میانگین مربعا -3جدول 

 A. hirsutum)قدومه کرکدار 
Table 3. Mean squares and comparison of means of karyotype characteristics in populations of Alyssum 

hirsutum and A. stapfii species 
Traits name Abbrev. MS MS CV 

(%) 

Mean 

Population 

(DF=3) 

Error 

(DF=8 

A.stapfii 

23372 

A.stapfii 

30546 

A.hirsutum 

30218 

A.hirsutum 

37247 

Chromosome length TL 1.62ns 0.006 7.41 1.31 a 1.09 a 1.07 a 1.03 a 

Long arm length LA 1.35ns 0.003 7.83 0.73 a 0.61 a 0.60 a 0.58 a 

Short arm length SA 1.95ns 0.002 7.10 0.58 a 0.48 a 0.47 a 0.44 a 

Arm ratio AR 0.11ns 0.001 3.39 1.31 a 1.33 a 1.32 a 1.35 a 

Centromeric index CI 0.15ns 0.0001 1.54 0.438 a 0.436 a 0.436 a 0.431 a 

Karyotype form %e %TF 0.15ns 0.001 1.44 43.98 a 44.05 a 43.76 a 43.43 a 

*DRL DRL 0.98ns 0.071 10.25 7.59 a 5.89 a 6.53 a 7.54 a 

Intra-chromosomal asymmetry 

index 
A1 0.20ns 0.001 9.32 0.210 a 0.203 a 0.212 a 0.227 a 

Inter-chromosomal asymmetry 

index 
A2 0.34ns 0.004 8.97 0.061 a 0.054 a 0.066 a 0.063 a 

Symmetry index SI 0.14ns 0.051 2.56 78.58 a 78.74 a 77.90 a 76.87 a 

Centromeric gradient CG 2.24** 0.021 1.65 81.60 a 78.86ab 76.08 b 78.60ab 

Dispersion index DI 0.25ns 0.035 8.52 4.98 a 4.51 a 5.04 a 4.98a 

*DRL = Difference in relative length between the longest and shortest chromosome 

ns and ** = non-significant and significant at 1% probability, levels respectively ns درصد 1 دار در سطح احتمالمعنیدار و غیر معنیبه ترتیب :  **و 

Means followed by the same letters in each row have no significant differences. دار ندارندردیف با حروف مشابه اختلاف معنیصفات در هر  نیانگیم. 

 

 ب( پنیرک
مطالعه کـاریولوژیکی بـراسـاس های جنس پنیرک در گونه

. (4 )جدولشد ها انجام شـکل، اندازه و تعداد کروموزوم
تصاویر متافاز میتوزی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام 

 .ارائه شده است 4و  3 هایلدر شکها جمعیت
 014)فاروج( و  011جمعیت  دو Malva sylvestris در گونه

پایـه )هگزاپلوئیدی( و عدد  یدیسطح پلوئ)بجنورد( با 

 (x6=n2=84)( یکسان مشاهده شدند x=14) کرومـوزومی
 .(4و جدول  3شکل )

 013)تنگستان( و  012جمعیت  دو M. parviflora در گونه
پایـه )هگزاپلوئیدی( و عدد  یدیپلوئ سطح)دشتستان( با 

 (x6=n2=42ند )وجود داشت( یکسان x=7) کرومـوزومی
 .(4و جدول  4شکل )
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 و پنیرک قرمز( Malva sylvestris)ریز های دو گونه پنیرک گلدر جمعیت خلاصه تشریح و مقایسه خصوصیات کاریوتیپی -4جدول 

(M. parviflora ) 
Table 4. . Descriptive summary and comparison of karyotypic characteristics of populations of Malva sylvestris 

and M. parviflora species 
Species Population Origin Somatic 

Chromosome 

number 

Basic 

Chromosome 

number (x) 

Ploidy 

level 

∑TL# Stebbins 

symmetry 

class 

Karyotype 

formula 

M. sylvestris 011 North Khorasan-Faruj 2n=84 14 6 36.44 2C 36m+6sm 

014 North Khorasan-

Bojnurd 

2n=84 14 6 45.96 1C 39m+3sm 

M. 

parviflora 

012 Bushehr-Tangestan 2n=42 7 6 25.68 1B 20m+1sm 

013 Bushehr-Dashtestan 2n=42 7 6 20.76 1B 19m+2sm 

# ∑TL= Total chromosome length (Total genome length), C= Karyotype symmetry (Stebbins karyotype comparison criteria) 

 

 پنیرک) Malva sylvestrisگونه  ( در014( و بجنورد )011های فاروج )جمعیتصفحات متافازی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام در  -3شکل 

 ریز(گل
Figure 3. Metaphase plates, karyotype, and ideogram of popualtions of Faruj (011) and Bojnurd (014) of Malva 

sylvestris  
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 پنیرک) Malva parvifloraگونه ( 013( و دشتستان )012تنگستان ) هایجمعیتصفحات متافازی، کاریوتیپ و نمودار ایدیوگرام در  -4شکل 

 قرمز(
Figure 4. Metaphase plates, karyotype, and ideogram in population of Tangestan (012) and Dashtestan (013) of 

Malva parviflora  
 

 هایدادهمقایسـه میانگین و نتایج حاصل از تجزیه واریانس 
 5 ولدر جد Malva نیرکجنس پ هایکاریوتیپی جمعیت

نشان داد  تجزیه واریانسنتایج حاصل از است. ارائه شده 
(، تفاوت طول 2A) کروموزومی بین ینامتقارن شاخصت صفا

شاخص  ( وDRLترین کروموزوم )نسبی بلندترین و کوتاه
 صفات سایر و است دارمعنی %1 سطح در( DI)پراکندگی 

 میانگین مقایسات یجندادند. نتا را نشان داریمعنیتفاوت 
از گونه )بجنورد(  014نشان داد که جمعیت  کاریوتیپی صفات

sylvestris .M بلند بازوی طول مقادیر ترینبیش (LA) 
(µm63/0 طول بازوی کوتاه ،)(SA) (µm45/0 طول کل ،)

نامتقارن بودن درون  شاخص(، µm09/1) (TL)کروموزوم 

 بینن بودن نامتقار شاخص(، 1A( )µm25/0) کروموزومی
 (CGمری )و(، گرادیان سانترµm029/0) (2A) کروموزومی

(µm59/78 و شاخص پراکندگی )(DI( )µm32/2 ) را
مقادیر  ترینبیشهمین گونه از )فاروج(  011جمعیت  .داشت
 شــاخص ســانترومری(، µm404/1) (ARبازوها ) نسبت

(CI( )µm424/0( درصد شکل کلی کاریوتایپ ،)%TF) 
(µm19/42تفاوت طول نسبی بلندترین و کوتاه ،) ترین

 SI( و شاخص تقارن DRL( )µm73/3کروموزوم )
(µm13/73را دارا بود )  (.5)جدول 

 ترینبیش M. parvifloraاز گونه )تنگستان(  012جمعیت 
 طول بازوی بلند ،TL (µm22/1)طول کل کروموزوم مقادیر 
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 LA(µm69/0،) طول بازوی کوتاه SA (µm52/0،)  تفاوت
 DRL ترین کروموزومطول نسبی بلندترین و کوتاه

(µm89/5،) 1 ینامتقارن بودن درون کروموزومA 
(µm23/0،) 2 کروموزومی بیننامتقارن بودن  شاخصA 
(µm05/0،) یمروسانتر انیگراد CG(µm85/78 و )

که  . در حالیرا داشت DI (µm33/4) یشاخص پراکندگ
 AR مقادیر ترینبیشنه گوهمین از )دشتستان(  013جمعیت 

(µm37/1،) سانترومری شاخص CI (µm43/0،)  درصد
 SI شاخص تقارن و TF (µm45/43)% پیوتیکار یشکل کل

(µm03/77 )(.5)جدول  را نشان داد 
 

و  (Malva sylvestris)ریز های دو گونه پنیرک گلجمعیتدر  یمیانگین مربعات و مقایسه میانگین مشخصات کاریوتیپ -5جدول 

 ( M. parviflora) پنیرک قرمز
Table 3. Mean squares and comparison of means of karyotype characteristics in populations of Malva sylvestris 

and M. parviflora species  
Traits name Abbrev. MS MS CV% Mean 

Population 

(DF=3) 

Error 

(DF=8( 
Malva 

Sylvestris 

(011) 

Malva 

Sylvestris 

 (014) 

Malva 

Parviflora 

 (012) 

Malva 

Parviflora 

 (013) 

Chromosome length TL 1.37ns 0.013 11.58 0.86a 1.09a 1.22a 0.98a 

Long arm length LA 1.2ns 0.008 11.99 0.5a 0.63a 0.69a 0.55a 

Short arm length SA 1.6ns 0.005 11.31 0.36a 0.45a 0.52a 0.43a 

Arm ratio AR 0.2ns 0.001 3.78 1.404a 1.402a 1.34a 1.37a 

Centromeric index CI 0.27ns 0.0001 1.81 0.424a 0.422a 0.429a 0.43a 

Karyotype form % %TF 0.58ns 0.017 2.02 42.19a 41.97a 43.32a 43.45a 

*DRL DRL 3.13** 0.058 11.46 3.73b 3.66b 5.89a 4.99ab 

Intra-chromosomal asymmetry 

index 
A1 0.31ns 0.001 8.89 0.24a 0.25a 0.23a 0.22a 

Inter-chromosomal asymmetry 

index 
A2 8.56** 0.0005 11.85 0.022c 0.029bc 0.05a 0.04ab 

Symmetry index SI 0.59ns 0.091 3.5 73.13a 72.42a 76.43a 77.03a 

Centromeric gradient CG 0.16ns 0.023 5.52 78.49a 78.59a 78.85a 74.76a 

Dispersion index DI 10.19** 0.032 10.81 1.72c 2.32bc 4.33a 3.22ab 
*DRL = Difference in relative length between the longest and shortest chromosome 

ns and ** = non-significant and significant at 1% probability, levels respectively ns درصد 1 دار در سطح احتمالمعنیدار و غیر معنیبه ترتیب :  **و 

Means followed by the same letters in each row have no significant differences. دار ندارندردیف با حروف مشابه اختلاف معنیصفات در هر  نیانگیم. 

 

 حثب
 الف( قدومه 
ها های کروموزومی متفاوت دلیل بر تنوع بـین گونهوجود پایه

 نیز به اثبات رسـیده اسـت بوده و این موضوع قبلاً
(7200assab, N Hesamzadeh Hejazi & Ziaei.)  در

 ،A. stapfii قدومه شیرازی از گونه های مورد مطالعهجمعیت
و  x=8کروموزومی  عدد پایهبا  (خلخال) 30546جمعیت 

 23372 جمعیت و (x6=n2=48) سطح پلوئیدی هگزاپلوئید
دو  (x4=n2=32)تتراپلوئید سطح پلوئیدی و  x=8 با (تفت)

شناسی، در علم گیاه را نشان دادند.سطح پلوئیدی متفاوتی 

در داخل یک گونه، که به آن وجود سطوح مختلف پلوئیدی 
( Intraspecific Polyploidyای )گونهدی درونپلوئیپلی

)2012Fehlberg & Ferguson, ( نسبتاً موضوعی گویند، می
این تنوع در پلوئیدی، لزوم مطالعات بیشتر در  ورایج است 

ویژه شناسی و شیمیایی )بههای ریختزمینه تفاوت
 سازد.معیت را برجسته میهای ثانویه( بین این دو جمتابولیت

با  (اردبیل) 30218جمعیت  A. hirsutum قدومه کرکدار در
هگزاپلوئید  و سطح پلوئیدی x=7عدد پایه کروموزومی 

(42=x6=n2)  8 ، با(تفت) 37247و جمعیت=x  و
ه عدد پای ،جمعیت دواین و  ندبود (x6=n2=48) هگزاپلوئید
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را نشان  نییکساسطح پلوئیدی  لیومتفاوت کروموزومی 
های تعداد کروموزوم یانجام شده بر رو یهایبررس در .ندداد

 (،Sirin, 2020)در ترکیه قدومه  پنج گونه مختلف از جنس
A. baumgartnerianum و A. aizoides هایبرای گونه

 .Aهای و گونه (x4=n2=32)تتراپلویید سطوح پلوئیدی 

aureum، tellatumnsA. co و A. xanthocarpum دیپلوئید 
(16=x2=n2 )بر روی دیگری  در مطالعهکردند.  گزارش

نشان ( 2014و همکاران )Vaezi ایران، چهار گونه قدومه در 
 با A. desertorumو  A. turkestanicumهای که گونه ندداد
 .Aتتراپلوئید، گونه  x4=n2=32کروموزوم  32

meniocoides  16وم کروموز 16با=x2=n2  دیپلوئید و گونه
iifapA. st  48کروموزوم  48با=x6=n2 بودند. هگزاپلوئید 

بوده و سه  x=8 هاهمه گونه این عدد پایه کروموزومیربناب
یدی متفاوت )تتراپلویید، هگزاپلویید و دیپلویید(، را سطح پلوئ

بر عات انجام شده مطال .(et al Vaezi ,.2014)نشان دادند 
اعداد بو( )شب Brassicacea تیرهاز مختلف  روی شش گونه

 اندکرده گزارشرا ( x=7،6،8متفاوتی )ایه کروموزومی پ
(2023 .,et al Akhavan) . 

که نشان داد  (A. stapfii)گونه  یهانتایج مقایسه بین جمعیت
 73/0طول بازوی بلند ) ترینبیش)تفت(،  23372جمعیت 

 ترینبیشمیکرومتر( و  58/0میکرومتر(، طول بازوی کوتاه )
این  ،میکرومتر( را داشت. بنابراین 31/1طول کل کروموزوم )

 شت.ها داجمعیت سایرهای بلندتری نسبت به جمعیت، کروموزوم
، C1ها در کلاس جمعیت همه استبنزبراساس جدول دو طرفه 

های کروموزوماین گونه  جمعیت هر دو . دربندی شدندطبقه
دلالت بر متقارن بودن موضوع این که  ندمتاسانتریک غالب بود

 Sheidaiها از لحاظ شکل کروموزومی است. جمعیت کاریوتیپ
جنس های گونهسیتولوژیک بر روی  همطالع( در 2014 )

Clypeola از خانواده eBrassicacea این  هایونهگ نشان داد که
 یاز تقارن کاریوتیپ C1و  A2 ،B1 ،B2 هایدر کلاس جنس

د شومحسوب میکه این سیستم نسبتاً ابتدایی پیروی کردند  زناستب
 های متقارندارای کاریوتیپ Clypeolaهای مورد مطالعه گونه و

 با آبادپارس جمعیت شهری در قدومه ،در مطالعه دیگری .بودند

 درصد 36/21 با تبریز جمعیت و ینترمتقارن درصد 43/61
 (  ,2016Abdi & Keshtkarبودند ) هاجمعیت ینترنامتقارن

( متعلق mμ 35/1) AR ینسبت طول بازوها میانگین ترینبیش
مقدار  کمترینو   .irsutumHAاز گونه)تفت(  37247به جمعیت 

بود.  A. stapfiiاز گونه )تفت(  23372ت ( متعلق به جمعی31/1)
 از گونه)تفت(  23372 جمعیتاز لحاظ شاخص کروموزومی، 

A. stapfii تفت( از گونه  37247جمعیت  و(A. hirsutum  به
 شاخص کمترین و ترینبیشدارای  431/0و  438/0 ترتیب با
 30546جمعیت از لحاظ فرم کاریوتیپ . ندبود یسانترومر

)تفت( از گونه  37247و جمعیت  A. stapfiiگونه از )خلخال( 
A. hirsutum پیوتیکار یدرصد شکل کل به ترتیب با TF% 

از  .دارای بیشترین و کمترین مقدار بودند (43/43( و )05/44)
DRL کروموزوم نیترو کوتاه نیبلندتر یتفاوت طول نسب لحاظ

در قدومه )خلخال(  30546و )تفت(  23372 هایجمعیت ،
 کمترینو  ترینبیشدارای  89/5 و 59/7به ترتیب با رازی شی

  .ندبود DRLمیانگین 
 از گونه)تفت(  23372جمعیت  یمروسانتر انیگراداز لحاظ 

 30218( و جمعیت 6/81ترین )دارای بیش قدومه شیرازی
 انیگراد)اردبیل( دارای کمترین  A. hirsutumاز گونه 

و  (تفت) 23372عیت در دو جم. ند( بود08/76سانترمری )
 30218جمعیت  و دو A. stapfiiاز گونه  (خلخال) 30546

 جزبه A. hirsutumاز گونه  (تفت) 37247و  (اردبیل)
ها در یک گروه قرار تمام شاخصاز لحاظ  ،CGشاخص 
 ،مشابه این تحقیق داری باهم نداشتند.و اختلاف معنیگرفتند 

Dehdari (0132 گزارش کرد )نیزای های مدیترانهخردل 
عوامل محیط بر تنوع البته تأثیر . کمی دارندتنوع کروموزومی 

در  (2020و همکاران ) Dehshiriموزومی متفاوت است. وکر
 ندنشان داد بوهای گیاهی تیره شببررسی تنوع زیستی گونه

اما بر  ،ای تأثیری نداشتهتنوع گونهکه ارتفاع از سطح دریا بر 
. همچنین زمان رویش بر تنوع و داشتداری غنا تأثیر معنی

میزان غنا در  ترینبیش. داشتداری ای تأثیر معنیغنای گونه
های تنوع و غنا در ماه ترینبیشتر و طبقه ارتفاعات پایین

  .مشاهده شداسفند و اردیبهشت 
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 37247جمعیت  ،گیری شدههبراساس صفات اندازاین بنابر
درصد  با توجه به کم بودن مقدار A. hirsutumاز گونه )تفت( 

و  CI یسانترومر شاخص و %TF پیوتیکار یشکل کل
، 1A یکروموزوم درونشاخص نامتقارن  ترینبیش

جمعیت  .باشدها میوتیپ از نظر این شاخصترین ژننامتقارن
ا توجه به کمتر بودن ب A. stapfiiاز گونه )خلخال(  30546
 کروموزوم نیترو کوتاه نیبلندتر یتفاوت طول نسبمیانگین 

DRL 2 کروموزومی بیننامتقارن بودن  شاخص وA  شاخصو 
ترین براساس این ترین و ابتدایی، متقارنDI یسانترومر
 .شودمحسوب میمعیارها 

 ب( پنیرک
یت جمع ،M. Sylvestris گونه هایجمعیتمورد مطالعه در 

کروموزومی  با عدد پایه (بجنورد) 014و  (فاروج) 011
14=x  و سطح پلوئیدی هگزاپلوئید(84=x6=n2)  .بودند

از  (دشتستان) 013و  (تنگستان) 012جمعیت  همچنین دو
 (x6=n2=42) هگزاپلوئیدو  x= 7با  ،raparviflo. Mگونه 

همخوانی  kovstedS (1935) این نتایج با. مشاهده شدند
های تعداد کروموزوم بر روی مطالعهدر که طوری، بهدارد

تعداد ، Malvaceae جنس از خانواده 25 از گونه 120حدود 
 هایافتهچنین این مه را گزارش کرد. یمتفاوت یهاکروموزوم

های ی گونهروRewers (2022 ) و Jedrzejczykبا تحقیقات 
های متفاوتی در کروموزوم تعدادجنس پنیرک،  مختلف

 یهاکروموزوم تعداد و ندنشان دادرا  n2=42-120محدوده 
21=n2 24 یا=n2 های برای گونهoxyloba. M ،. M

Sylvestris  و. rotundifoliaM  .بانتایج  اینگزارش کردند 
24=n2 7عدد پایه کروموزومی  و =x  ردتحقیق این باM.  

 parvifloraدارد همخوانی.  
 ترینبیش M. parvifloraاز گونه  )تنگستان(، 012جمعیت 

طول بازوی کوتاه  ،میکرومتر(  69/0طول بازوی بلند )
 22/1طول کل کروموزوم ) ترینبیشمیکرومتر( و  25/0)

های میکرومتر( را داشت. بنابراین این جمعیت، کروموزوم
جدول دو  براساسشت. ها داعیتجم سایربلندتری نسبت به 

 011جمعیت  M. Sylvestrisهای گونه جمعیت، استبنزطرفه 
 C1در کلاس  )بجنورد( 014، جمعیت C2در کلاس  )فاروج(

 .Mاز گونه )دشتستان(،  013و )تنگستان(  012جمعیت و دو 

parviflora  در کلاسB1بندی شدند. در تمام ، طبقه
این که  ندسانتریک غالب بودهای متاکروموزوم ،هاجمعیت

ها از لحاظ جمعیت دلالت بر متقارن بودن کاریوتیپموضوع 
جمعیت ، M. Sylvestrisدر گونه . دارد شکل کروموزومی

تر از نامتقارن ،sm6+m36با فرمول کاریوتیپی  )فاروج( 011
 بود sm3+m39با فرمول کاریوتیپی  )بجنورد( 014جمعیت 

تر باشد، تقارن ای متاسانتریک بیشه)هرچه تعداد کروموزوم
 013جمعیت  M. parvifloraدر گونه  .تر است(بیش

تر از نامتقارن ،Sm2+m19فرمول کاریوتیپی با  )دشتستان(
بود.  sm1+m20با فرمول کاریوتیپی )تنگستان(  012جمعیت 

 بر (2020و همکاران ) Deepo Deen این تنایج با مطالعه
 Malvaceaeاز خانواده  Hibiscus sabdariffa گونهروی 

  .Hوتایپ دو گونهیهای کاردر بررسی فرمولهمخوانی دارد. 

 mutabilisو H. syriacus  از خانوادهMalvaceae بترتیبه 
sm6m+86=92x=2n=2 و 

 st8sm+16m+32=56x=4n=2گزارش شد (Li et al., 

 پلوئیدیپلی Schneider (2010)ی زارش تحلیلدر گ .(2015
، Malvaceaeخانواده از  Palauaگونه از جنس  12بر روی 

 و  .trisepalaP یک گونه کاملاً تتراپلوئیددر را پلوئیدها لیپ
P. dissecta دیپلوئید و تتراپلوئید هایژنوتیپچهار گونه در 

، isnsP. mollendoe ،P. moschata و saP.tomento 

های دیپلوئید و تیپریوکا مشاهده شدند.مختلط  بصورت
 ند.متقارن بود و تتراپلوئید همگی یکنواخت

، AR ه،کوتازوی بلند به بازوی میانگین نسبت بااز لحاظ  
 011جمعیت ( متعلق به mµ404/1) میانگین ترینبیش

( 34/1قدار )م کمترینو  M. Sylvestrisاز گونه  )فاروج(
 M. parvifloraاز گونه )تنگستان(  012جمعیت متعلق به 

 Sida) های مختلفاست. در مطالعه تحلیل کاریوتیپی گونه

rhombifolia( ،)aspinosS. ( ،)acutaS. ( ،)glutinosaS. ) 
توسط  Malvaceaeاز خانواده (  .cordataS) و
(2019Venkatesh, ) بین  سوماتیک هایکروموزوم طول

بین  بازوها نسبت و بوده متغیر میکرومتر 23/3تا  95/0
 بودند. متغیر  91/0تا  22/0
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 61/2تا  43/1سوماتیک بین  یهاکروموزوم طول در تفاوت
از لحاظ  غیر بود.تم 1تا  41/0بین  بازوها نسبت میکرومتر و

 .Mنه از گو)دشتستان(  013جمعیت شاخص کروموزومی 

parviflora  ی شاخص سانترومر ترینبیشدارایCI (43/0 )
دارای  SylvestrisM .از گونه )بجنورد(  014جمعیت و 

 . بودند( 422/0شاخص سانترومری ) کمترین
 25/0تا  22/0از  1A یکروموزوم مقادیر عدم تقارن درون

دهنده نامتقارن بودن متغیر بود. مقادیر این فاکتور نشان
معکوسی  که رابطه پ از لحاظ شکل کروموزومی استکاریوتی

دارد. بنابراین  TF% پیوتیکار یدرصد شکل کل را با مقادیر
با داشتن  SylvestrisM .از گونه )بجنورد(  014جمعیت 

درصد شکل  مقدار کمترین( و 25/0) 1A مقادیر ترینبیش
)دشتستان(،  013جمعیت ( و 97/41) TF% پیوتیکار یکل

( و 22/0) 1A مقدار کمترینبا  .parviflora Mاز گونه 
 TF(45/43)% پیوتیکار یدرصد شکل کل مقدار ترینبیش

 نیترو کوتاه نیبلندتر یتفاوت طول نسبدو پارامتر داشتند.  را
 کروموزومی بیننامتقارن بودن  شاخص و DRL کروموزوم

2A دهنده میزان تقارن کاریوتیپ از لحاظ طول نشان
اختلاف باشد د )هرچه این مقادیر بیشتر کروموزومی هستن

 ترها از لحاظ طول در داخل یک کاریوتیپ بیشکروموزوم
 نیترو کوتاه نیبلندتر یتفاوت طول نسب است(. مقدار

از گونه  )بجنورد( 014جمعیت در  66/3از  DRL کروموزوم
. SylvestrisM  از گونه )تنگستان(  012جمعیت در  89/5تا

M. parviflora از گونه )تنگستان(،  012جمعیت تغیر بود. م
M. parviflora  یتفاوت طول نسب مقادیر ترینبیشبا داشتن 

 شاخص و DRL (89/5) کروموزوم نیترو کوتاه نیبلندتر

دارای کاریوتیپ  ،2A (05/0) کروموزومی بیننامتقارن بودن 
 011جمعیت . کروموزومی بود نامتقارن از لحاظ طول

 شاخص مقدار کمترینی ادار M. Sylvestrisه از گون )فاروج(

 .Mاز گونه )تنگستان(  012جمعیت و DI (72/1 ) یپراکندگ

parviflora  یشاخص پراکندگ مقدار ترینبیشدارای DI 
 .Mاز گونه )دشتستان(  013جمعیت باشد. می( 33/4)

parviflora  شاخص تقارن مقدار  ترینبیشدارایSI 
 )بجنورد( SylvestrisM .گونه  از 014جمعیت ( و 03/77)

. در ( است42/72) SI شاخص تقارن مقدار کمتریندارای 
 رکیپن مختلف هایژنوم و تنوع ژنتیکی گونه بررسی اندازه

(Malva) مولکولی با استفاده از فلوسایتومتری و نشانگرهای 
ISSR مشاهده شدها ای بین گونهتنوع ژنتیکی قابل ملاحظه 

(2020, Rewersand  Jedrzejczyk). 
 

 گیرینتیجه
)تفت( از  37247گیری شده جمعیت براساس صفات اندازه

درصد شکل  با توجه به کم بودن مقدار A. hirsutumگونه 
ترین و بیش CI یسانترومر شاخص و %TF پیوتیکار یکل

ها ترین ژنوتیپ از نظر این شاخصنامتقارن 1Aمیانگین 
با  A. stapfii)خلخال( از گونه  30546باشد. جمعیت می

و  نیبلندتر یتفاوت طول نسب توجه به کمتر بودن میانگین
 بیننامتقارن بودن  شاخص و DRL کروموزوم نیترکوتاه

ترین ژنوتیپ ترین و ابتدایی، متقارنDIو  2A کروموزومی
 شود.براساس این معیارها محسوب می

توجهی را طالعه وجود تنوع سیتوژنتیکی قابل های این میافته
ها در شناسی کروموزومویژه در سطح پلوئیدی و ریختبه

رسد های مورد بررسی تأیید کرد. به نظر میهای گونهجمعیت
ها با شرایط اکولوژیک این تنوع، بازتابی از سازگاری این گونه

عات ها باشد. نتایج این پژوهش اطلاهای آنمتنوع زیستگاه
های حفاظتی، مطالعات ریزیپایه ارزشمندی را برای برنامه

 و Alyssum نژادی در دو جنسهای بهفیلوژنتیکی و برنامه
Malva کندفراهم می. 
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