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ABSTRACT 
Nepeta racemosa Lam. (family Lamiaceae) is considered for its valuable medicinal compounds such as 

nepetalactone and is growing in several parts of Iran. In order to study existing genetic variation within 

and between populations for the first time, this research was performed on two populations of this species 

to investigate the genetic architecture of existing variation of the two populations. In this regard, at full 

maturity, open-pollinated seeds were collected based on single plants from two habitats of the species, 

during 2018, to be investigated as the half-sib families. Field experiment was performed in a randomized 

complete block design with three replications, in which eight morphologic characters were recorded on 

277 single plants from 20 half-sib families of the two populations. Genetic variance components were 

estimated using biometrical variance components of the two populations, so that heritability of the 

characters were also estimated. Results of analysis of variance showed that family effect component was 

highly significant for majority of the studied traits of two populations. Based on the genetic variance 

components, the family component of variance was more effective than progeny component for the first 

population in plant height, crown diameter and biomass yield traits. Almost the same situation with minor 

differences was observed on the second population. In spite of small size of the studied populations, high 

heritability values of several traits indicated their suitable genetic potential. Although significant genetic 

variation and high heritability values were observed in the most studied traits, low heritability values of 

some other traits indicated the necessity of reconsidering the management on the natural populations. 

Constituting artificial gene pools, using the families with high performances could be a dual purposes 

strategy, in order to conserve the valuable gene pool as well as utilizing their potentials in breeding 

programs.  
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 چکیده
از خانواده نعنائیان، به دلیل داشتن ترکیبات دارویی با ارزشی  Lam. Nepeta racemosaای با نام علمی سای خوشهپونه

 صورت پراکنده در مناطقی از کشور ما رویش دارد. این تحقیق برای نخستینباشد و بهمورد توجه میهمچون نپتالاکتون 
های مورفولوژیک انجام منظور تعیین ساختار ژنتیکی دو جمعیت آزادگرده افشان از این گونه ارزشمند براساس ویژگیبار به

م نسبی اثرات محیط و ژنتیک در بروز صفات مورد مطالعه های مورد مطالعه از نظر سهشد تا تنوع بین و درون جمعیت
های متعدد بوتهاز تک افشانی از دو رویشگاه،آزادگرده های حاصل ازبذر 6931بررسی شود. به این منظور در سال 

ای مزرعه مطالعه شوند. آزمایشی در قالب طرح (Half-sib)های ناتنی عنوان فامیلآوری شدند تا بهصورت جداگانه جمعبه
فامیل از دو جمعیت از نظر تعدادی  72گیاه از مجموع تک 722های کامل تصادفی با سه تکرار اجرا شد که در آن، بلوک

اساس این اجزا، های مورفولوژیکی مطالعه شدند. اجزای ژنتیکی واریانس دو جمعیت مورد مطالعه محاسبه و بر از ویژگی
نیز تخمین زده شد. نتایج حاصل از تجزیه واریانس نشان داد که اثر فامیل در هر دو پذیری تنوع موجود در صفات وراثت

دار بود. با تجزیه واریانس فنوتیپی به اجزای ژنتیکی درصد معنیجمعیت برای بیشتر صفات مورد مطالعه در سطح یک
ملکرد خشک، جزء فامیل در مشخص شد که در جمعیت اول در بیشتر صفات از جمله ارتفاع گیاه، قطر تاج پوشش و ع

مقایسه با جزء نتاج در فامیل نقش بیشتری در تنوع داشت. در جمعیت دوم هم تقریبا همین ترکیب از اجزای واریانس 

 ( در ایرانNepeta racemosaای )سای خوشهداروئی پونه ساختار ژنتیکی دو جمعیت از گونه
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پذیری در صفاتی چون ارتفاع گیاه، عملکرد خشک، قطر تاج پوشش )جمعیت اول( و طول حاکم بود. زیاد بودن وراثت

ای اصلاحی هپوشش )جمعیت دوم(، حکایت از ظرفیت مناسب این دو جمعیت در برنامه برگ، عملکرد خشک و قطر تاج
ها، قابل توجه است. ایجاد مخازن ژنتیکی مصنوعی با ابعاد کوچک جمعیتی و تخریب آن بابراساس گزینش دارد که 

تواند دومنظوره باشد تا هم د میدادنهایی که برتری خاصی از نظر اکثر صفات مورد مطالعه از خود نشان استفاده از فامیل
 های اصلاحی استفاده شود. ها در برنامهاز ذخائر ارزشمند ژنتیکی این گونه حفاظت شود و هم از توانمندی آن

 پذیری، مورفولوژی. ای، تنوع ژنتیکی، وراثتسای خوشهپونه :کلیدی هایهواژ

 

 مقدمه

های های گسترده و متعددی که در سالخشکسالی

های یر در کشور ما اتفاق افتاد، نشان داد که گونهاخ

گیاهی موجود در طبیعت باید از تنوع ژنتیکی زیادی 

برخوردار باشند تا بتوانند در مقابل این تغییرات 

گسترده شرایط اقلیمی از جمله میزان رطوبت 

دریافتی، پایداری لازم را از خود نشان دهند. شناخت 

ی ارزشمندی نظیر های گیاهاین تنوع در گونه

های مختلف جنس نپتا که روز به روز بر ارزش گونه

شود، اهمیت زیادی دارد تا ها افزوده میداروئی آن

ها، در پی های موجود در آنضمن استفاده از توانمندی

ها هم بود. تنوع ژنتیکی موجود رفع نقائص احتمالی آن

های گیاهان مختلف از جمله گیاهان در جمعیت

تواند یکی از منابع اصلی تنوع در ی، میداروی

عبارت دیگر، این ها باشد. بههای ثانویه آنمتابولیت

میزان زیادی مقدار و نوع مواد مؤثره را بین تنوع به

 Poulevکند )های یک گونه گیاهی تعیین میبوتهتک

et al., 2003 تنوع ژنتیکی درون جمعیتی در .)

کننده ، تعیینهای گیاهیهای وحشی گونهتوده

ها در مقابله با شرایط مختلف توانمندی این گونه

محیطی و اکولوژیکی است که ممکن است طی 

ها در شرایط طبیعی های مختلف بر این گونهدوره

اتفاق افتد. شناخت عوامل مؤثر بر فرسایش ژنتیکی و 

های گیاهی ارزشمند در معرض خطر قرار گرفتن گونه

وئی، از جمله اهداف مورد نظر های داراز جمله گونه

های محققین در ارزیابی تنوع و ساختار ژنتیکی گونه

 گیاهی است. 

طور وسیع برای تعیین میزان صفات مورفولوژیک، به

گیرند. تنوع ژنتیکی در گیاهان مورد استفاده قرار می

درک عوامل شباهت بین خویشاوندان، اساس مطالعه 

ح گیاه را تشکیل صفات کمی و کاربرد آن در اصلا

توان با دهد. درجه این شباهت را میمی

های تقریبا ساده تعیین کرد و از آن برای گیریاندازه

برآورد مقدار واریانس افزایشی استفاده نمود. نسبت 

پذیری(، واریانس افزایشی به واریانس کل )وراثت

عاملی است که برای تعیین بهترین روش اصلاحی در 

 & Falconerگیرد )ستفاده قرار میگیاهان مورد ا

MacKay, 1996 ،درجه شباهت بین خویشاوندان .)

بندی متکی بر تجزیه واریانس فنوتیپی بر اساس گروه

-افراد به صورت خانواده )تنی یا ناتنی( است. برادر

خواهران ناتنی، یک والد مشترک و یک والد متفاوت 

ج فردی برادران ناتنی، نتا-دارند؛ بنابراین خواهر

طور تصادفی با چند فرد دیگر آمیزش هستند که به

(. با استفاده از Falconer & MacKay, 1996یابد )می

توان ضمن ارزیابی توانمندی ژنتیکی این روش می

های مختلف از یک یا چند گونه گیاهی در جمعیت

ها های اصلاحی، آنها در برنامهکارگیری آنراستای به

ها با همدیگر مقایسه کرد و اثرات بلیترا از نظر این قا

احتمالی محیط و ابعاد جمعیتی را بر توانمندی این 

 (.Sebbenn, 2003ها مطالعه کرد )جمعیت

های ( در بخشNepetaجنس نپتا یا نعنای گربه )

 هایی از آفریقا توزیع شدهوسیعی از اروپا، آسیا و بخش

ن (. ایKaraman & Comlekciogolu, 2007است )

گونه آن  05گونه دارد که  04جنس در ایران 

های موجود در کشور، انحصاری هستند. از بین گونه

 ,Jamzad)شوند سا شناخته میگونه با نام پونه 12

 Nepeta ای با نام علمیسای خوشه. پونه(2012

racemosa  دارای پراکنش جهانی است که در کشور ما

رکز کشور رویش در مناطقی از شمال، شمال غرب و م

دارد. این گونه، فرم رویشی علفی دارد و دائمی است و 

های کند. گونهمتر هم رشد میسانتی 73تا ارتفاع 
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گیرند جنس نپتا در طب سنتی مورد استفاده قرار می

و دارای خواص متعددی از جمله ضد التهابی، ضد 

باکتریایی، ضد قارچی، ضد ویروسی و آنتی اکسیدانی 

(. وجود ترکیبات Narimani et al,. 2017ند )بالا هست

دارویی با ارزشی چون انواع ایزومرهای نپتالاکتون و 

ای گزارش شده است سای خوشهسینئول در پونه -0،1

(Dabiri & Sefidkon, 2003از بین گونه .) های نپتای

 ,.Jamzad, 2012; Narimani et alموجود در ایران )

شوند، ولی یه استفاده میعنوان ادو(، برخی به2017

های آن داروئی است ترین کاربری بیشتر گونهعمده

(Rustaiyan et al., 2000) به دلیل دارا بودن ترکیبات .

با ارزش دارویی، مطالعات مختلفی بر روی کمیت و 

های مختلف این جنس و عوامل کیفیت اسانس گونه

ت ها از جمله خشکی صورتأثیرگذار بر روی این ویژگی

 Baser et al., 1993; Asgharpanah etگرفت است )

al., 2013; Hadi, et al., 2016 عمده مطالعات .)

های این جنس انجام شده جمعیتی که بر روی گونه

است، در رابطه با تنوع فیتوشیمیایی بوده است و 

مطالعات معدودی نیز درخصوص بررسی تنوع ژنتیکی 

ولکولی بر روی های مورفولوژیک و مبراساس ویژگی

های جنس نپتا صورت گرفته است. از جمله، گونه

 .N. racemosa  ،Nهای مختلف سه گونهجمعیت

menthoides Boiss. & Buhse وN. cataria L.   ازنظر

های مورفولوژیک، درصد و بازده برخی از ویژگی

 ,.Bahrami, et alاند )اسانس مورد مقایسه قرار گرفته

جمعیت مختلف از گونه  13دیگر،  در تحقیقی (.2018

N. cataria  با استفاده از نشانگرهایRAPD  و

بندی که براساس دسته ندفیتوشیمیایی ارزیابی شد

ها در چند ها، جمعیتای انجام شده بر روی دادهخوشه

(. تنوع Baghizadeh, et al., 2018گروه قرار گرفتند )

 N. kotschy جمعیت از گونه 21درون و بین جمعیتی 
مورد ارزیابی قرار  RAPDنیز با استفاده از نشانگر 

درصد از تنوع  52گرفته است که نتایج نشان داد که 

درصد از تنوع بین  10مشاهده شده درون جمعیتی و 

 (. Hadi, et al., 2020جمعیتی بوده است )

ها و که مدیریت موفق در نگهداری گونهبا توجه به این

یا در معرض خطر فرسایش و های گیاهی نادر جمعیت

ویژه درک و شناخت صحیح آن گونه به انقراض، به

های جمعیتی و تنوع ژنتیکی آن بستگی دارد ویژگی

(Arzate-Fernandez et al., 2005 باید برنامه مدونی ،)

ها تدوین و های آنبرای تقویت و حفاظت از رویشگاه

ه در به مورد اجرا گذاشته شود. مشاهدات نشان داد ک

، تغییر کاربری اراضی طبیعی و چرای برخی از مناطق

ها شده های آنها در رویشگاهدام، منجر به حذف بوته

است. به همین دلیل و با توجه به نبود اطلاعات 

های مختلف جنس درخصوص ساختار ژنتیکی گونه

در بررسی منابع،  N. racemosaنعناع گربه از جمله 

ای در این گونهتی و درونمطالعه تنوع درون جمعی

 گونه ارزشمند در دستور کار قرار گرفت. این تحقیق
های بر روی فامیل 1537و  1531های در طول سال

متعددی از دو جمعیت از گونه مذکور صورت گرفت تا 

اساس ها برهم ساختار تنوع ژنتیکی هر یک از جمعیت

های مورفولوژیک بررسی شود و هم میزان ویژگی

ت دو جمعیت از این گونه مشخص شود تا بتوان تفاو

های مورد مطالعه، امکان اصلاح و اساس ویژگیبر 

 برداری از افراد برتر را مورد ارزیابی قرار داد.بهره

 
 هامواد و روش

و در پایان فصل رویش و در زمان  1531در طول سال 

تکمیل دوره زایشی، از دو جمعیت آزادگرده افشان 

د( در استان البرز کامل از یکدیگر مجزا بودن طوربه )که

با  2070بالای تونل کندوان با ارتفاع  -1از دو منطقه، 

درجه و نه دقیقه و چهار ثانیه  51مختصات جغرافیایی 

ثانیه شرقی  5/20دقیقه و  17درجه و  31شمالی و 

منطقه پیست اسکی دیزین با ارتفاع  -2شرقی و 

درجه و یک دقیقه و  51متری و با مختصات  5235

 1/32دقیقه و  23درجه و  31ثانیه شمالی و  0533

صورت جداگانه و تک گیاه به 54شرقی، بذر  ثانیه

های آوری شد. در جمعیتتصادفی جمع

که بذرهای هر بوته حاصل افشان، به دلیل اینآزادگرده

های گل های بوته مادری با گردهتلاقی تصادفی گل

ر جمعیت هستند و تنها در یکی از ها دسایر بوته

باشند، افراد حاصل از آن بوته، والدین مشترک می

در نظر گرفته  (Half-sib)برادر ناتنی -عنوان خواهربه

 شوند. می
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 زنی بذر و تولید نشاجوانه

زنی، بذرهای هر خانواده ناتنی برای بررسی جوانه

دو در تیرام کش کاربوکسینصورت جداگانه با قارچبه

دیش و بر دقیقه ضد عفونی و در پتری 0هزار به مدت 

روی کاغذ صافی مرطوب قرار داده شدند. با توجه به 

ها برای انجام آزمایشات مربوط به کافی نبودن بذر

های آماری، پس از بررسی زنی در قالب طرحجوانه

منابع، از تیمارهای گفته شده برای شکستن خواب بذر 

، استفاده شد. به دلیل مؤثر نبودن از جمله سرمادهی

های ذکر شده، برای شناسایی و انتخاب دستورالعمل

بذرهای دارای قوه نامیه بالا جهت کاشت در 

ورسازی بذرها در آب های نشا، از روش غوطهسینی

استفاده شد. بذرهای دارای قوه نامیه بالا به دلیل پر 

فتند و سه تر بودنشان، به زیر آب ربودن دانه و سنگین

درصد  144دیش، تا تا چهار روز بعد از کشت در پتری

جوانه زدند، ولی بذرهایی که روی سطح آب قرار 

گرفتند، با وجود ظاهری درشت و سالم، درصد 

 23زنی بسیار کمی نشان دادند. بذرها در دمای جوانه

گراد و در شرایط محیط آزمایشگاه قرار درجه سانتی

ها یا بوتهزنند. بذر تعدادی از تکداده شدند تا جوانه 

های ناتنی، تندش عبارت دیگر بذر برخی از فامیلبه

ناچار از آزمایش حذف شدند. بذر کافی نداشتند و به 

زده بودند، هایی که به مقدار کافی جوانه خانواده

صورت جداگانه در سینی کشت که با مخلوط پیت به

نوان بستر عنسبت شش به یک بهماس و پرلیت به

صورت سطحی کاشته شدند. کاشت پر شده بود، به

های کشت در گلخانه با شرایط دمائی تقریبی سینی

گراد در شب و روز قرار داده درجه سانتی 20و  24

 پاش انجام شد.صورت مهشدند و آبیاری روزانه نیز به

 انتقال به مزرعه

هفته رویش گیاهان در شرایط گلخانه،  14پس از 

در قالب آزمایش  1537ان باقیمانده در بهار سال گیاه

واقع  ایهای کامل تصادفی با سه تکرار به مزرعهبلوک

در ایستگاه تحقیقاتی البرز واقع در کرج )با ارتفاع 

متر از سطح دریا( منتقل شدند. هر بلوک  1521

پلات و هر پلات شامل یک ردیف با هفت  24شامل 

ها ترتیب بین بوتهمتر بهیسانت 03و  34بوته با فواصل 

که این وجود ها بود. باو بین ردیف در روی ردیف

ها فاقد قوه نامیه درصد بالایی از بذرهای تک بوته

رد توجه به تغییر رویشگاه گیاهان موبودند و با 

فامیل در  24گیاه از مجموع تک 277مطالعه، تعداد 

غ کامل به بلو رسازگار شدند و پس از استقرا مزرعه

های رسیدند. گیاهان تولید شده از نظر ویژگی

متر(، مورفولوژیکی مانند ارتفاع بلندترین شاخه )سانتی

متر(، طول گل آذین قطر تاج پوشش )سانتی

متر(، طول و عرض متر(، قطر گل آذین )میلی)سانتی

متر(، تعداد شاخه فرعی )تا ارتفاع پنج برگ )میلی

و عملکرد خشک تک بوته متری از سطح خاک( سانتی

)گرم( مطالعه شدند تا با تخمین اجزای بیومتریکی 

واریانس )واریانس فنوتیپی( موجود در دو جمعیت 

مورد مطالعه، اجزای ژنتیکی واریانس هم محاسبه 

پذیری تنوع موجود در شوند و براساس این اجزا، وراثت

صفات مورد مطالعه نیز تخمین زده شود. با توجه به 

ها در که افراد هر فامیل ناتنی با افراد سایر فامیلاین

 (Nested)ای هر جمعیت متفاوت بودند، از مدل آشیانه

ها استفاده شد با مدل آماری زیر برای تجزیه داده

 (: 1)رابطه 

Yijl = µ + i +j + l(i) +  ijl               1 رابطه 

زیه بر : ارزش فنوتیپی صفت مورد تجijlYدر این مدل، 

: µام، jام در تکرار iام از فامیل ناتنی lروی نتاج 

: اثر تکرار jام، i: اثر فامیل iمیانگین عمومی صفت، 

j ،امl(i):  اثرl امین نتاج آشیانه شده درi امین والد

: اثر باقیمانده یا خطای مدل ijl مادری و در نهایت 

در  پذیریاست. باید اشاره کرد که برای محاسبه وراثت

استفاده از این طرح و مدل آماری، بر مبنای فرضیات 

هایی که به عنوان والدین استفاده این طرح، بوته

شوند باید از یک مبدأ ژنتیکی باشند؛ از این رو می

های مورد مطالعه از هر جمعیت ها و تک بوتهپایه

صورت مستقل مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفتند به

(Mirzaie-Nodoushan et al., 2012) . 

از  GLMها با استفاده از فرمان تجزیه واریانس داده

 ,.SAS Institute Incصورت گرفت ) SASنرم افزار 

( که در آن همه اثرات موجود در مدل، تصادفی 1989

ای بودن مدل آماری و با توجه به آشیانه ندقلمداد شد
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عنوان خطای آزمایشی مورد استفاده، از اثر نتاج به

سنجش و ارزیابی اثر والدین مادری )یا اثر  برای

فامیل( استفاده شد و سایر اثرات موجود در جدول 

تجزیه واریانس با استفاده از خطای آزمایشی ارزیابی 

. میانگین (Mirzaei-Nodoushan et al., 2012شدند )

صورت جداگانه و صفات مورد مطالعه در هر جمعیت به

بندی شدند. برای هبا استفاده از روش دانکن دست

پذیری بر اساس میانگین خانواده و تک محاسبه وراثت

بوته، اجزای واریانس فنوتیپی با استفاده از امید ریاضی 

( به اجزای ژنتیکی واریانس 1میانگین مربعات )جدول 

 تفکیک شدند.

 
تکرار در  rاز  کینتاج در هر  nبا  ید مادروال kصفات مربوط به  انسیوار هیتجزمیانگین مربعات حاصل از  یاضیر دیام –1 جدول

 ایآشیانه مدل پایه بر یبلوک کامل تصادف یشیطرح آزما کی
Table 1. Expected mean square (EMS) resulting from analysis of variance of k female parents, each with 

n progenies, studied based on an experimental design with r replications, and analyzed by a nested model 
Source D.F. Expected mean squares 

blocks  r-1 σ2
e+knσ2

b 

Half-sib families k-1 σ2
e + rσ2

p+rnσ2
f  

Progenies nested in families k(n-1) σ2
e +rσ2

p  
Error (Kn-1)(r-1) σ2

e 

 

های میلپس از محاسبه اجزای واریانس ژنتیکی فا

ها، طبق روابط زیر، ناتنی و نتاج درون فامیل

پذیری خصوصی صفات مورد مطالعه بر مبنای وراثت

، 2)رابطه  میانگین خانواده و تک بوته تخمین زده شد

Sebbenn et al., 2003 5 رابطه؛ ،Fehr, 1991; 

Sebbenn et al., 2003): 

h2
f = 2

f/(2
f+2

p/nb+2
e/b)             2 رابطه 

h2
i =32

f/(32
f+2

b +2
p +2

e)         5 رابطه 

fدر این روابط، 
2های : جزء واریانس فامیل یا خانواده

bباشد، ناتنی است که برابر با واریانس ژنتیکی می
2 :

pجزء واریانس بلوک، 
2ها : جزء واریانس درون فامیل

eو 
2 ،واریانس خطای آزمایشی :k،تعداد فامیل :n  :

: تعداد بلوک است bنتاج در هر فامیل و تعداد 

(Sebbenn et al., 2003 از رابطه .)زمانی استفاده  5

های داخل یک بلوک با توجه شود که عملکرد بوتهمی

های دیگر مورد بررسی ها در بلوکبه عملکرد سایر بوته

 (. Fehr, 1987; Sebbenn et al., 2003گیرد )قرار می

های انس ژنتیکی بین خانوادهکه واریبا توجه به این

های ناتنی برابر است، ناتنی با کواریانس درون خانواده

Aدر تخمین برآورد واریانس ژنتیکی افزایشی )
2σ )

 ,Falconer & MacKayگیرد )مورد استفاده قرار می

پذیری خصوصی بر مبنای (. در محاسبه وراثت1996

مطالعه  های موردکه فامیلتک بوته، با توجه به این

fناتنی هستند، باید جزء 
2  در چهار ضرب شود

A
2=4σf

2σ (2003 et al.,Sebbenn  ولی به دلایلی ،)

همچون وجود تنوع در میزان بذر تولیدی از طریق 

های منتشر ها در این گونه )بررسیخودگشنی بین بوته

ها از طریق ساقه نشده نویسندگان(، تکثیر بوته

یک ونیم متری )مشاهده  زیرزمینی تا شعاع حدود

های مورد مطالعه ها در رویشگاهشده( و تراکم کم بوته

با یکدیگر، احتمال زیادی  هاو احتمال تلاقی بوته

وجود داشت که تعدادی از بذرهای حاصل از یک بوته، 

باشند. در این حالت، واریانس بین خواهر و برادر تنی 

Aود )واریانس افزایشی خواهد ب 2/1ها، فامیل
2=2σf

2σ )

(Falconer & MacKay, 1996 از این رو در این .)

های رابطه، جزء فامیل در عدد سه ضرب شد تا خانواده

مورد مطالعه حد واسط تنی و ناتنی قلمداد شوند 

(Mirzaei-Nodoushan et al., 2018.) 

های ها و شاخصبرای تعیین تنوع بین و درون جمعیت

های اصولی زیوه بوه مؤلفوهسهیم در تنووع، از روش تج

(PCAبر مبنای همبستگی )  اسوتفاده شود. همچنوین

ای بوه وسیله تجزیه خوشوهها نیز بهبندی جمعیتگروه

JMP  (13.2.0 )افووزارو بووا اسووتفاده از نرم Wardروش 

 انجام شد.

 

 نتایج و بحث

مشخص شد که بسیاری از بذرهای تولیدی در این 

قبل از پر شدن دانه، گونه، به دلیل ریزش زودهنگام 
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فاقد قوه نامیه هستند که با توجه به شرایط موجود در 

ای و عدم بارش و های دورهطبیعت از قبیل خشکی

تأمین رطوبت کافی در زمان پر شدن دانه قابل توجیه 

باشد. در تحقیقی برای شکستن خواب بذرهای نپتا، می

 14ر زنی بذاثر یک تا دو ماه تیمار سرمادهی بر جوانه

گونه از این جنس مطالعه و تأثیر مثبت آن گزارش 

ای دیگر، (. در مطالعهAsgari et al., 2015شده است. )

اثر بستر کاشت، تیمارهای سرمادهی، گرمادهی و طول 

زنی بذر چهار گونه از نپتا دوره روشنایی در جوانه

های زنی در گونهمطالعه شد که درصد پایین جوانه

(، ولی Padure, 2006ارش شده است )مورد مطالعه گز

های قبلی بود و نشان داد بررسی حاضر، مغایر با یافته

 که بذر این گونه فاقد خواب است. 

نتایج تجزیه واریانس نشان داد که اثر فامیل در هر دو 

جمعیت برای صفات طول برگ، قطر تاج پوشش و 

دار بود درصد معنیعملکرد تک بوته در سطح یک

های که در هر دو جمعیت، فامیل(، درحالی2)جدول 

آذین با هم اختلاف مورد مطالعه از نظر قطر گل

ها در درون هر داری نداشتند. اختلاف بین فامیلمعنی

خوبی نمایان است. در جمعیت به 5جمعیت در جدول 

 3/51ها بین اول در صفت ارتفاع گیاه، میانگین فامیل

در این جمعیت، با  متر قرار داشت.سانتی 3/15تا 

ها از آذین بین فامیلکه اختلاف طول گلوحود این

ها بین دار نشد، ولی دامنه میانگیننظر آماری معنی

ذکر است که این متر بود. لازم بهسانتی 7/13تا  1/3

های هر فامیل در هر سه اعداد، میانگین همه بوته

، بوتهعبارت دیگر در سطح تکتکرار آزمایش است. به

ها، بیشتر از ها در درون فامیلبوتهاختلاف بین تک

 نحوه به توجه باهاست که اختلاف بین فامیل

 هیتوج قابل گونه نیا بودن دگرگشن و یافشانگرده

ها در بوتهمثال، ارتفاع گیاه بین تک عنوانبه. باشدیم

متر )اطلاعات سانتی 73و  13جمعیت اول بین 

آذین در همان ست( و طول گلها ارائه نشده ابوتهتک

متر متغیر بود. از نظر سانتی 7/13تا  3/3جمعیت بین 

های جمعیت اول تعداد شاخه جانبی، بین فامیل

که اختلافی در سطح یک درصد مشاهده شد، درحالی

ها از نظر این صفت در جمعیت دوم، بین فامیل

های جمعیت دوم هیچ اختلافی مشاهده نشد. فامیل

که بین داری با یکدیگر نداشتند، درحالیعنیاختلاف م

های جمعیت اول از نظر ارتفاع گیاه اختلاف نتاج فامیل

 دار یک درصد مشاهده شد. معنی

 
های های مورفولوژیک تعدادی از خانوادهمطالعه ویژگی های مربوط بهمیانگین مربعات حاصل از تجزیه واریانس داده -2جدول 

 ای بر مبنای مدل آشیانه (N. racemosa)ای سای خوشهای از پونهطبیعی گونهناتنی از دو جمعیت 
Table 2. Mean squares of nested model analysis of variance of the morphological characteristic data of 

several half-sib families of two natural populations of N. racemosa. 
Sources of 
variation 

 
df 

Plant 
Height 

Crown 
Diameter 

Leaf 
Length 

Leaf  
Width 

Inflorescence 
Length 

Inflorescence 
Width 

Lateral 
Branches 

Biomass 
Yield 

 Population  number 1 (Above Kandovan tunnel) 

Replication 2 1456.6** 9496.3** ns 4.11 17.99** 45.38* 26.4* 2.36* 395.58** 

Family 13 879.0** 4164.2** 11.66** 5.82** 33.51** ns 11.53 2.43** 439.18** 
Plant W.F. 70 87.0** ns 531.9 ns 4.04 ns 2.00 ns 13.11 7.83* ns 0.74 ns 21.32 

Error 109 48.2 439.7 3.93 1.86 11.16 5.70 0.57 35.06 

%CV  14.62 19.27 13.04 11.8 29.34 26.14 24.4 37.15 

 Population number 2 (Dizin ski resort) 

Replication 2 ns 218.3 4720.3** 13.4* 15.6** 53.9** ns 5.1 5.1** 212.9* 

Family 5 364.9* 1923.2** 22.8** 9.2* 18.9* ns 7.3 ns 0.8 166.6** 

Plant W.F. 29 ns 123.6 ns 425.3 ns 4.4 ns 3.0 ns 8.1 ns 6.0 ns 60. ns 34.88 
Error 45 105.9 344.4 3.9 2.7 10.2 7.1 0.6 46.48 

%CV  26.5 19.13 13.67 15.65 28.34 30.65 22.98 41.99 

 دار.دار در سطح پنج و یک درصد و غیر معنی:  به ترتیب معنیnsو  **، *

**, * and ns: Significant at 1% and 5% of probability levels and non-significant, respectively. 

 

ها در هر دو جمعیت به اختلاف بین میانگین فامیل

را در  هاروش دانکن، آنبندی بهمیزانی بود که دسته

دامنه تنوع جات مختلفی قرار داد که با توجه بهدسته

در صفات مطالعه شده و نیز میزان خطای آزمایشی 

ها و مقدار حاصل از تجزیه واریانس، تعداد دسته

(. در 5ها متفاوت بود )جدول همپوشانی این دسته
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صفاتی نظیر ارتفاع، قطر تاج پوشش، عملکرد خشک و 

تنهائی در یک به R113امیل تعداد شاخه جانبی، ف

ها همگی در قرار گرفت و سایر فامیل (a)دسته 

طور کلی برترین های بعدی قرار گرفتند. بهدسته

جمعیت اول از نظر صفات مهمی چون عملکرد  فامیل

و در  R113 خشک و تعداد شاخه جانبی، فامیل

 R113های بود. البته فامیل R24جمعیت دوم، فامیل 

از نظر بیشتر صفات، برتری خاصی نسبت  R24و 

ای که ها از خود نشان دادند. در مطالعهسایر فامیلبه

واقع در  N. racemosaبر روی سه جمعیت از گونه 

استان قزوین انجام شد، گیاهان مورد مطالعه در 

صفاتی چون ارتفاع، قطر تاج پوشش و تعداد گل در 

et al.,iBahram , بوته تنوع بالایی نشان دادند )

2018 .) 

 
سای ای از پونههای ناتنی از دو جمعیت طبیعی گونههای مورفولوژیک تعدادی از خانوادهویژگی بندی میانگیندسته -5 جدول

 (N. racemosa)ای خوشه
Table 3. Means classification of morphological characteristics of several half-sib families of two natural 

populations of N. racemosa 
Families Plant 

Height 
 ( cm) 

Crown 

Diameter  
(cm) 

Leaf Length 
(mm) 

Leaf Width 
(mm) 

Inflorescence 

Length  
(cm) 

Inflorescence 

Width  
(mm) 

Lateral 

Branches 
Biomass 

Yield  
(gr) 

 Population number 1 (Above Kandovan tunnel) 

R11 51.7 cd 116.5 cd 15.3 b 11.9 abc 11.6 bcd 9.1 bc 3.2 bcd 21.0 bcd 
R12 42.0 f 105.3 de 15.3 b 11.8 bcd 10.6 bcd 8.1 c 2.6 d 12.9 ef 
R13 42.1 f 104.4de 15.6 b 11.6 bcd 9.6 d 8.9 c 3.1 bcd 16.8 de 

R14 60.6 ab 133.0 abc 14.5 b 11.7 bcd 13.6 ab 9.1 bc 3.0 bcd 22.2 abc 

R15 43.2 f 96.8 e 16.0 b 12.0 abc 10.0 d 7.7 bc 2.8 bcd 9.5 f 
R16 41.8 f 96.2 e 14.5 b 11.0 bcd 10.7 bcd 9.7 bc 3.1 bcd 12.6 ef 

R17 47.5 ef 93.1 ef 15.1 b 12.1 ab 10.3 cd 8.8 bc 2.8 bcd 13.3 ef 

R18 46.2 def 115.9 dc 15.5 b 13.1 a 10.9 bcd 8.4 bc 2.9 bcd 15.5 e 
R19 45.0 ef 101.9 de 15.2 b 11.3 bcd 11.5 bcd 9.4 bc 3.4 b 9.2 f 

R110 57.2 bc 136.3 ab 14.2 b 10.7 cd 13.3 abc 9.1 bc 3.3 bc 25.5 ab 

R111 50.2 de 118.5 bcd 14.5 b 11.3 bcd 12.4 bcd 10.8 ab 2.7 cd 17.8 cde 
R112 31.5 g 76.1 f 14.5 b 11.4 bcd 10.7 bcd 8.6 bc 3.1 bcd 10.0 f 

R113 63.5 a 139.4 a 17.8 a 11.7 bcd 15.7 a 11.8 a 4.2 a 27.2 a 

R114 58.4 ab 117.1 cd 14.9 b 10.5 d 10.7 bcd 9.3 bc 2.7 cd 15.7 de 

Population number 2 (Dizin ski resort) 

R21 32.3 bc 82.9 b 13.8 b 10.2 b 9.4 a 8.0 a 2.9 a 10.7 c 

R22 40.9 ab 94.8 b 16.9 a 12.1 a 10.7 a 7.8 a 3.5 a 18.1 ab 

R23 27.5 c 84.0 b 13.8 b 9.4 b 12.0 a 7.7 a 3.0 a 12.7 bc 
R24 49.0 a 124.0 a 14.9 ab 10.4 b 12.4 a 9.8 a 3.6 a 20.5 a 

R25 38.1 abc 92.8 b 14.1 b 10.0 b 12.1 a 9.5 a 3.5 a 15.4 abc 

R26 37.1 bc 90.6 b 13.2 b 9.9 b 11.5 a 8.4 a 3.3 a 16.7 abc 

 های دارای حروف مشابه هر ستون،  از نظر آماری در سطح پنج درصد با هم اختلافی ندارند.میانگین

Means with the same letter(s) in the same column are not significantly different at 5% of probability level. 

 

های مادری مورد مطالعه، دار بین پایهتفاوت معنی

حکایت از وجود تنوع زیاد در هر دو جمعیت داشت و 

ضرورت تجزیه و تحلیل نتایج بیومتریکی تجزیه 

کرد. بدیهی واریانس به اجزای ژنتیکی را مشخص می

توان از است که بخشی از این تنوع ژنتیکی است و می

اصلاح نژادی گونه مورد نظر از جمله  هایآن در برنامه

تشکیل مخازن ژنی با غنای ژنتیکی کافی استفاده 

کرد. با تفکیک اجزای واریانس فنوتیپی به اجزای 

ژنتیکی، کم و کیف منابع تغییرات درون جمعیتی 

(. در جمعیت اول در بیشتر 0مشخص شد )جدول 

 صفات مورد مطالعه، جزء فامیل در مقایسه با جزء نتاج

در فامیل، نقش بیشتری در تنوع داشت. از نظر صفات 

عملکرد خشک، ارتفاع گیاه و قطر تاج پوشش، جزء 

جز درصد سهم داشت. به 51و  01، 00ترتیب فامیل به

آذین که جزء نتاج در فامیل نقش بیشتری در قطر گل

درصد در مقابل چهار  15تنوع داشت تا جزء فامیل )

یل در بقیه موارد، چندین درصد(، درصد واریانس فام

برابر درصد واریانس نتاج درون فامیل بود. خطای 

آزمایشی هم بخش قابل توجهی از واریانس موجود در 

دلیل دگرگشن بودن داد که بهها را تشکیل میداده

های موجود بوتهاین گونه گیاهی و تفاوت تمامی تک

. در یک فامیل با یکدیگر، این موضوع قابل تبیین است
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در جمعیت دوم هم تقریبا همین ترکیب از اجزای 

واریانس حاکم بود، با این تفاوت که مقدار واریانس 

نتاج در فامیل در برخی صفات مورد مطالعه از جمله 

های جانبی و عملکرد آذین، تعداد شاخهابعاد گل

توده، یا بسیار ناچیز یا منفی بود که در هر دو زیست

(. وجود واریانس 0دول صورت، صفر منظور شد )ج

تواند دلایل متعددی داشته باشد؛ از جمله منفی می

تواند ناشی از عدم کفایت مدل آماری و ژنتیکی، می

برداری از جمعیت مرجع، خطای عدم کفایت نمونه

 مایشی باشدآزبرداری در برآوردها و ضعف طرح نمونه

(Ismaili, 2005 ولی یکی از دلایل اصلی در مطالعه .)

های ژنتیکی بین یاهان دگرگشن، وجود تفاوتگ

های مختلفی است که در یک پلات قرار دارند. این بوته

ها، قابل تفکیک از خطای آزمایشی نیستند و به تفاوت

شوند و در ناچار به عنوان خطای آزمایشی قلمداد می

سایر اجزای منابع تغییر در جدول تجزیه واریانس هم 

 ادغام شده اند.

 
های مبتنی های مورفولوژیک حاصل از تجزیه واریانس دادهپذیری خصوصی ویژگیاجزای واریانس و وراثت -0 جدول

 .(N. racemosa)ای سای خوشهای از پونههای ناتنی از دو جمعیت طبیعی گونهبرخانواده
Table 4. Variance components and narrow sense heritability resulted from analysis of variance of the 

morphological characteristic data of half-sib families of two natural populations of N. racemosa 
Sources of 

variation 

Plant 

Height 

Crown 

Diameter 

Leaf 

Length 

Leaf 

Width 

Inflorescence 

Length 

Inflorescence 

Width 

Lateral 

Branches 

Biomass 

Yield 

 Population 1 (Above Kandovan tunnel) 
Replication 25.4 

(17) 
163.2 
(17) 

0.003 
(0) 

0.29 
(11) 

0.62 
(4) 

0.37 
(5) 

0.03 
(4) 

6.50 
(9) 

Family 63.8 

(41) 

291.7 

(31) 

0.61 

(13) 

0.31 

(12) 

1.65 

(12) 

0.31 

(4) 

0.14 

(17) 

33.36 

(44) 

Plant W.F. 16.9 

(11) 

40.2 

(5) 

0.05 

(1) 

0.06 

(3) 

0.85 

(6) 

0.93 

(13) 

0.08 

(9) 

0.00 

(0) 

Error 48.2 

(31) 

439.7 

(47) 

3.93 

(86) 

1.86 

(74) 

11.2 

(78) 

5.70 

(78) 

0.57 

(70) 

1.35 

(47) 

H2
f 0.790 0.662 0.317 0.329 0.304 0.138 0.412 0.740 

H2
i 0.633 0.576 0.315 0.293 0.281 0.118 0.375 0.706 

 Population 2 (Dizin ski resort) 

Replication 4.8 
(3) 

186.2 
(27) 

0.40 
(7) 

0.55 
(14) 

1.86 
(14) 

0.00 
(0) 

0.19 
(23) 

4.13 
(8) 

Family 20.7 

(15) 

127.8 

(8) 

1.56 

(26) 

0.52 

(13) 

0.88 

(7) 

0.09 

(1) 

0.02 

(3) 

9.96 

(20) 

Plant W.F. 7.6 

(6) 

34.66 

(5) 

0.23 

(4) 

0.17 

(5) 

0.00 

(0) 

0.00 

(0) 

0.00 

(0) 

0.00 

(0) 

Error 105.9 

(76) 

344.45 

(50) 

3.89 

(63) 

2.66 

(68) 

10.20 

(79) 

7.12 

(99) 

0.59 

(74) 

37.02 

(72) 

H2
f 0.366 0.523 0.544 0.369 0.205 0.037 0.106 0.413 

H2
i 0.343 0.404 0.509 0.317 0.179 0.037 0.082 0.379 

 کل واریانس است.واریانس مربوطه نسبت بهاعداد داخل پرانتز، درصد جزء 
Numbers in the parenthesis are percentage of the variance components. 

 

های اصلی، دو مؤلفه بر اساس نتایج تجزیه به مؤلفه

های دو درصد از تنوع بین خانواده 73اول حدود 

جمعیت را توجیه کردند. براساس مقادیر بردار ویژه، 

 0/30ین سهم تنوع مربوط به مؤلفه اول )بیشتر

درصد( بود که شامل صفات ارتفاع بلندترین شاخه، 

آذین و عملکرد بود. پس از قطر تاج پوشش، طول گل

درصد، در تنوع موجود سهیم  7/24آن، مؤلفه دوم با 

بود که در برگیرنده صفات طول و عرض برگ بود و دو 

نقشی در  آذین،صفت تعداد شاخه فرعی و قطر گل

جز ها نیز بنمودار پراکنش خانواده در تنوع نداشتند.

های جمعیت دوم در فاصله ، سایر خانوادهR22خانواده 

های جمعیت اول قرار گرفتند. کمی از خانواده

به تنهایی و دور از سایر  R113همچنین خانواده 

دهنده های هر دو جمعیت قرار گرفت که نشانخانواده

های گونه مورد مطالعه بود ین جمعیتتنوع درون و ب

ها (. بررسی فاصله ژنتیکی موجود بین خانواده1)شکل 
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بر اساس صفات مورفولوژیک، با استفاده از تجریه 

ای بر اساس ای انجام شد. نتایج تجزیه خوشهخوشه

خط برش پیشنهادی، چهار گروه فنوتیپی را نشان داد 

طور نسبی از های دو جمعیت بهها خانوادهکه در آن

صورت که در گروه اول، اند. به اینیکدیگر جدا شده

 ها مربوطفتند که تنها یکی از آنخانواده قرار گر 11

بود. در گروه دوم، پنج  R22به جمعیت دوم با کد 

، بقیه R112خانواده از ز غی خانواده قرار گرفتند که به

به جمعیت دوم تعلق داشتند. در گروه سوم، سه 

ار گرفتند و در گروه چهارم نیز تنها خانواده خانواده قر

R113  که از نظر کلیه صفات مورد نظر دارای بیشترین

دهنده تطابق ( که نشان2مقدار بود، قرار گرفت )شکل 

ها ای با نمودار پراکنش خانوادهای خوشهنتایج تجزیه

 های اصلی است. براساس تجزیه به مؤلفه

 
 های اصلیاساس دو مؤلفه اول حاصل از تجزیه به مؤلفه مورد مطالعه بر ناتنی دو جمعیت هایپراکندگی فامیل -1شکل 

Figure 1. Scatter plot of half-sib families of two populations based on the first two principal components 

 

پذیری، تحت تأثیر عوامل مختلفی جا که وراثتاز آن

ت، تعداد والدین، تنوع ژنتیکی ازجمله ابعاد جمعی

 افشانی صفات بین والدین و مقدار خودگرده

(Fehr, 1991قرار می ) گیرد، در این مطالعه نیز

ترتیب در جمعیت اول، صفات مشخص شد که به

ارتفاع بلندترین شاخه، عملکرد و قطر تاج پوشش و در 

جمعیت دوم، طول برگ، قطر تاج پوشش و عملکرد، 

پذیری را داشتند. وراثت پذیری زان وراثتبالاترین می

بالای این صفات به معنی توانمندی بالای این 

های اصلاحی از نظر ها در پاسخ به برنامهجمعیت

اسب صفات مورد مطالعه است؛ همچنین ظرفیت من

وجود  دهد که باان میهای مورد مطالعه را نشجمعیت

ه ها، قابل توجابعاد کوچک جمعیتی و تخریب آن

 N. racemosaهای دگرگشنی چون باشد. در گونهمی
انتظار تنوع ژنتیکی زیاد وجود دارد، ولی با توجه به 

شدن کاهش دامنه جغرافیائی حضور این گونه و کم

های مورد مطالعه، کم بودن ها در رویشگاهتراکم بوته

( در برخی از صفات که به 0اثرات فامیل )جدول 

منجر شده است نیز قابل  هاپذیری آنکاهش وراثت

پذیری خصوصی، که وراثتتوجیه است. نظر به این

حاصل نسبت واریانس افزایشی جامعه به واریانس کل 

باشد، زیاد بودن آن به این مفهوم است که بیشتر می

تنوع موجود در آن جامعه از نوع افزایشی است و در 

های اصلاحی بر روی گونه، صورتی که هدف از برنامه

های مبتنی بر رتقای میزان آن صفت باشد، روشا

خوبی پاسخگو باشند. همچنین با توانند بهگزینش می

پذیری خصوصی محاسبه شده که وراثتتوجه به این

پذیری بر ها، بالاتر از وراثتبر اساس میانگین خانواده

دهد که در مبنای تک بوته برآورد شد، نشان می

ر اساس میانگین های اصلاحی، گزینش ببرنامه

 ای است ها، مؤثرتر از گزینش تودهخانواده

(Sebbenn et al., 2003به .) عبارت دیگر، گزینش
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و  R24و  R113های برتر نظیر فامیل ها و فامیلپایه

های حاصل از تعداد ایجاد مخازن ژنی و جمعیت

تواند راهگشا باشد. پائین بودن ها میمناسب این فامیل

آذین در هر دو صفاتی چون ابعاد گلپذیری وراثت

دلیل حساسیت زیاد این صفات تواند بهجمعیت می

عوامل محیطی و ایجاد خطای آزمایشی زیاد باشد. به

پذیری بیشتر صفات در جمعیت دوم از جمعیت وراثت

اول کمتر بود و دلیل آن تخریب بیشتر جمعیت مورد 

از نظر  مطالعه بود که هم از نظر وسعت رویشگاه و هم

 تراکم بوته در جامعه وضعیت نامطلوبی داشت. 

دار نشدن اثرات نتاج در بیشتر صفات مورد معنی

وع مطالعه در هر دو جمعیت، همیشه به دلیل نبود تن

خانوادهدرون های های نیست. همانطور که گفته شد، بوت

بودند.  گانه یک فامیل با یکدیگر متفاوتتکرارهای سه

تاج خطای آزمایشی که در ارزیابی ن توان گفت کهمی

دلیل تفاوت گیرد، گاهی بهمورد استفاده قرار می

ژنتیکی بوته -درون یک فامیل که در تکرارهای سههای 

عبارت دیگر، یابد. بهشوند، افزایش میگانه مقایسه می

گیری دلیل خطای نمونهبخشی از خطای آزمایش به

نیست، بلکه به یک در ر قابل تفکدلیل تنوع ژنتیکی غی

های مختلف است؛ این تنوع ناشی از بین افراد تکرار

وع باشد. تندرصد بالای دگرگشنی در این گونه می

های مختلف گیاهی دارویی، ژنتیکی موجود در گونه

ی شده بیشتر با استفاده از نشانگرهای ملکولی بررس

( که در ارزیابی Youssef & Mahgoub, 2015است )

ییر ثرات خطای آزمایشی برخی از منابع تغاین تنوع، ا

ای وجود دارد، در این نوع که در آزمایش مزرعه

کند. از این رو در بیشتر مطالعات اختلالی ایجاد نمی

وع مطالعاتی که بر مبنای نشانگرهای ملکولی تن

های مختلف ژنتیکی موجود در درون و بین جمعیت

گیاهی گونه روئی که در های گیاهی از جمله گیاهان دا

اند مطالعه شده است، معرض فرسایش ژنتیکی هم بوده

 تنوع در سطح گسترده گزارش شده است 

(Sahana et al., 2019 .) 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
بر مبنای تمام  Wardای به روش خوشهمورد مطالعه با استفاده از تجزیه های ناتنی دو جمعیتبندی فامیلدسته -2شکل 

 عه های مورد مطالمتغیر
Figure 2. Cluster analysis of half-sib families of two populations based on morphological traits by Ward 

method  
 

 گیری کلینتیجه

مطالعه حاضر نشان داد که بین اکثر صفات مورد 

مطالعه در هر دو جمعیت، تنوع کافی وجود دارد. 

یت گیاهی دار در یک جمعوجود تنوع ژنتیکی معنی

ویژه جمعیتی که دارای فرسایش ژنتیکی است و به

شدت کاهش یافته است، از این ابعاد جمعیتی آن به

های تواند در برنامهجهت نوید بخش است که هم می

اصلاحی آن گونه مورد استفاده قرار گیرد و هم نشان 

دهنده قدرت بافری بالای آن گونه در مقابله با 

های طولانی یطی طی دورههای ناخواسته محتنش

است. ایجاد مخازن ژنتیک مصنوعی با استفاده از 

هایی که برتری خاصی از خود نشان دادند، فامیل

تواند دو منظوره باشد تا هم مخازن ژنتیکی غنی می

های ها در ایجاد تودهایجاد شود و هم از توانمندی آن
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برتر استفاده شود. در خصوص این دو جمعیت از گونه 

N. racemosa،  اگرچه تنوع مناسبی در بیشتر صفات

پذیری در برخی مشاهده شد، ولی کم بودن وراثت

ها دهنده اثر بالای محیط در تظاهر آنصفات که نشان

ویژه در جمعیت دوم، ضرورت بازنگری در باشد، بهمی

دهد. شیوه مدیریت این جوامع طبیعی را نشان می

ای طبیعی با توجه به هگزینش افراد برتر در جمعیت

صفاتی چون ارتفاع گیاه و قطر تاج پوشش که 

تواند در ایجاد پذیری بالایی نشان دادند، میوراثت

توضیح است که مخازن ژنتیکی مؤثر واقع شود. لازم به

، گیاهان در طبیعت و در رویشگاهای طبیعی این گونه

های محیطی از جمله خشکی هم در معرض تنش

ر معرض تخریب توسط دام و عوامل هستند و هم د

انسانی که سبب شده است که زادآوری از طریق بذر و 

ندرت صورت گیرد؛ از های جدید بذری، بهاستقرار بوته

های طبیعی و همچنین کردن رویشگاهاین رو قرق

تواند بسیار راهگشا باشد. ایجاد مخازن ژنتیکی می
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