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Abstract 
Objective 

Due to its sterility, saffron reproduces only asexually and for this reason, except for some 

spontaneous mutations, other genetic changes do not occur naturally in it. Therefore, induced 

mutations can act as a suitable method to create diversity in the genetic structure of the plant and 

improve its growth, performance and quality characteristics. The present study was conducted to 

investigate the genetic diversity of irradiated saffron plants compared to control samples (without 

irradiation) using the SCoT markers. 

 

Materials and methods 

Healthy saffron corms were grown in the greenhouse along with control corms at two levels of 

15 and 18 Gy gamma rays’ radiation and immediately after irradiation. In order to investigate the 

created genetic diversity, after extracting DNA from the leaf sample and determining the quality 

and quantity of the extracted DNA using the nanodrop device, out of the 30 SCoT primers used, 

9 primers were finally analyzed for this study. 

 

Results 

A total of 46 strips were scored, 31 strips had polymorphism, so that the highest number of 

polymorphic strips was related to SCoT05 (6 strips) and the lowest number was related to 

SCoT04, SCoT11 and SCoT12 (2 strips). The average percentage and Polymorphic Information 

Content (PIC) were 67.13 and 0.35, respectively, and the highest polymorphic content was related 
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to SCoT11 and SCoT17 (0.45) and the lowest was related to SCoT13 (0.13). SCoT17 (0.33) had 

the highest Marker Index (MI). Based on the results of the Jaccard’s similarity coefficient matrix, 

the range of changes varied from 0.45 to 0.88 and its average was reported as 0.70. The results of 

cluster analysis also showed that two control samples in the first cluster, 3 out of 4 irradiated with 

15 Gy dose in the second cluster, and except for 18G105 irradiated which was placed in a separate 

cluster, the other 18 Gy radiation along with 15G132 irradiated from the 15 Gy level were grouped 

in a cluster. The most observed alleles (Na) were estimated in the 15 Gy treatment (1.55) and the 

lowest in the control (1.2767). The amount of diversity in the population of 15 Gy based on 

Shannon and Ni indices (I=0.2061 and He=0.3064) was more than control and 18 Gy. 

 

Conclusions 

The results showed the high efficiency of SCoT17 in the incidence of polymorphism among 

irradiated and control samples of saffron. Molecular variance analysis (AMOVA) evaluated the 

diversity within groups more than between groups. In addition, the difference in the band pattern 

of SCoT markers, the clustering pattern and the genetic distance showed the usefulness of gamma 

irradiation and the efficiency of mutagenesis to create diversity in the saffron plant. 
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  چکیده

خود به  یهاجهش یبرخ یجهت، به استثنا نیاز ا و یابدتکثیر می یرجنسیصرفا از طریق غ ن،بود میعق لیبه دلزعفران  هدف:

توانند به عنوان روشی مناسب های القایی میجهش رو،این  از .شودینم جادیدر آن ا یعیطور طب به ی،گرید یکیژنت راتییتغ ،یخود

جهت ایجاد تنوع در ساختار ژنتیکی گیاه و بهبود خصوصیات رشدی، عملکردی و کیفی آن عمل نمایند. مطالعه حاضر به منظور 

 انجام شد. SCoTر های شاهد )بدون پرتوتابی( با استفاده از نشانگهای گیاه زعفران نسبت به نمونهبررسی تنوع ژنتیکی پرتودیده

همراه بنه  گری پرتو گاما، پرتوتابی و بلافاصله پس از پرتوتابی به 18و  15زعفران در دو سطح  سالم یهابنه :هاروشمواد و 

و  تیفیک نییتعاز نمونه برگ و  DNAبه منظور بررسی تنوع ژنتیکی ایجاد شده، پس از استخراج  ند.کشت شد شاهد در گلخانه

برای این بررسی  آغازگر 9استفاده شده، در نهایت  SCoTآغازگر  30از ، دستگاه نانودراپ با استفاده ازاستخراج شده  DNA تیمک

 مورد تجزیه و تحلیل قرار گرفت.

طوری که بیشترین تعداد نوار چندشکل مربوط به  به نشان داد نوار چندشکلی 33دهی شد که نوار نمره 47در مجموع  :نتایج

SCoT05 (6  و کمترین تعداد مربوط به )نوارSCoT04 ،SCoT11  وSCoT12 (2  )بود. میانگین درصد و محتوای اطلاعات نوار

SCoT17 (45/0 ) و SCoT11مربوط به  ی،چندشکل یشاخص محتوا بدست آمد که بیشترین 36/0و  35/69چندشکلی به ترتیب 

( به خود اختصاص داد. بر 33/0) SCoT17نشانگر را نیز  مقدار شاخص نیشتریود. ب( ب23/0) SCoT13 مربوط بهآن  کمترین و

ای گزارش شد. نتایج تجزیه خوشه 70/0متغییر و میانگین آن برابر با  88/0تا  45/0 دامنه تغییرات ازاساس نتایج ماتریس ضرایب تشابه جاکارد، 
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که  18G105گری در خوشه دوم و به جز پرتودیده  15دیده دوز پرتو 4پرتودیده از  3نمونه شاهد در خوشه اول،  2نیز نشان داد که 

بندی گری در یک خوشه گروه 15از سطح  15G132گری به همراه پرتودیده  18های در خوشه مجزا قرار گرفت، سایر پرتودیده

تنوع در  زانیرآورد شد. مب( 2767/1)آن در شاهد  نیو کمتر (55/1) یگر 15 ماری( در تNaمشاهده شده ) یهاآلل نیشتریبشدند. 

 .بود یگر 18از شاهد و  ترشی( بHe= 3064/0 و I=2061/0) یشانون و ن هایاساس شاخص بر یگر 15 تیجمع

ها و تودیدهپر انیمچندشنننکلی در بروز کارایی بالایی  SCoT17 نشنننانگر دادتایج حاصنننل از این پشوهش نشنننانن گیری:نتیجه

شاهد زعفران دارد. تجزیه واریانس مولکولی نیز تنوع درون گروهنمونه شتر از بین گروههای  تفاوت ها ارزیابی نمود. همچنین ها را بی

شانگرها ینوار یدر الگو صله ژنت یهاافتهیو  یبندخوشه ی، الگوSCoT ین یی زاجهش ییکارا گاما و یپرتوده یسودمند ،یکیفا

 برای ایجاد تنوع در گیاه زعفران نشان داد.را 

 ی نشانگرچندشکلمحتوای  زعفران،، پرتوتابی اصلاح به روش جهش،: هاکلیدواژه

 پشوهشی.: نوع مقاله

 

( القا .Crocus sativus Lزعفران ) یهابنه یکیتنوع ژنت یبررس (1402) محمدمحیط اردکانی علی ، سیفتی سیدابراهیم استناد:

 .140-121(، 2)15، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. SCoTشده با پرتو گاما با استفاده از نشانگر 
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 مقدمه

 (ه، هندوستانیران، ترکیا)شرق  خواستگاه ، با1از خانواده زنبقیان  LCrocus sativus. یبا نام علم ،سرخ یطلایا  زعفران

 رودشمار میبه جهان  ییاهان دارویان گیدر م ،ن محصولاتیتربهااز گران، (Farhan et al. 2020) ترانهیمد )یونان( و غرب

(Leone et al. 2018.) شود، می ریبنه تکث قیاز طرتنها  این گیاه، که ی کشتمورد استفاده برا یهاشاخصترین ازجمله اصلی

انگل  روس،یوآلودگی به مانند  یوبی( و فقدان عKhorramdel et al. 2015گرم ) 5-15وزن  ،متریسانت 5/2 از شیب قطر اندازه

این گیاه شود  یفیو ک یعملکرد کم ناآگاهانه، منجر به حذف یا کاهشانتخاب  کیممکن است  بنابراین، .است یدگیپوسو یا 

(Shokrpour 2019). 

                                                      
1. Iridaceae 
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به دلیل نقش انسان  ی،ستیتنوع زهای گیاهی در شرایطی مطرح است که از طرفی، اهمیت حفظ و بهبود تنوع ژنتیکی گونه

 یهاانتقال گونه) 2را به سمت مداخلات فعال یحفاظت یکردهایروسرعت در حال کاهش بوده و  یی، بهآب و هوااقلیمی و  راتییتغدر 

ایجاد تنوع ، 3در آنها منقرض شده است یکه گونه اصل یبه مناطق محیطیهای مشابه از نظر زیستگونه ایو  بندیردهاز نظر  کینزد

 سوق (کیژنت یو مهندس ی، انتخاب مصنوع5به کمک انسان طبیعی تکامل تسریع در فرایند ،4معرض انقراض های درژنتیکی در گونه

ها ی گونهکیات ژنتین خصوصییو تع ییشناسا یتنها برا تنوع، نه اینش ی(. افزا2021Espitia & Hobday ‐Gaitán) دهدمی

(Mohammadifar & Mohammadabadi 2011; Gooki et al. 2019،) یفیک ی کمی وارهایمنظور بهبود مع بلکه به 

حائز  یاربس شوند،میره استفاده یو غ ی، نساجیی، داروییمانند مواد غذا یاز محصولات صنعت یاریه بسیاهان که به عنوان مواد اولیگ

 است. یتاهم

 ،ران داردیا یاورزدر کش یاشهیگاه ویجا ی،اسیو س یطیمح ستی، زی، اجتماعیمختلف اقتصاد یهااز جنبه گیاه زعفران که

خود به  یهاجهش یبرخ یبه استثنا یابد. از این جهت،ی تکثیر میجنساز طریق غیر صرفاً بوده و یم، عقیکیساختار ژنت یلبه دل

استفاده رسد نظر می ه. بنابراین ب( .2018Busconi et al)شود ینم یجاددر آن اطور طبیعی به  یگری،د یکیژنت ییراتتغ ی،خود

 یکیبه تنوع ژنت یابیستد یبرا ،مناسب نیگزیجا کیتواند یم ،از این قبیل یدر محصولاتهای القایی به خصوص پرتو گاما از جهش

 .Mir et alاست ) ریذپامکان ،هاآن یکلونال تیماه لیبه دل 1Mنسل  یهاافتهیانتخاب و حفاظت از جهش ص،یتشخ چرا کهباشد. 

 حائز اریبسآنها  یکیتش تنوع ژنیاهان و افزایاز در گیمورد ن یهایشگیجاد ویا یبرا ،اصلاح به روش جهش به طور کلی، (.2015

 یهاافتهیتا جهش ود بخشدبهباهان را یگ مولکولیو  فیتوشیمیایی ی،کیولوژیزیف مورفولوژیکی، یهایشگیو قادر است و بوده اهمیت

 .(Hong et al. 2022)جاد شوند یبا عملکرد بالاتر ا یاو  یمهم تجار یهاتیمتابول یر بالاید مقادیتول یبرا یدیجد

ت برتر، انجام یفیبا ک هاییپلاسمدر خصوص استفاده از پرتو گاما به جهت توسعه ژرم یاقات گستردهیر، تحقیدر چند دهه اخ

 Katiyar etاست ) یو کارآمدتر بیشترقدرت نفوذ  یدر دسترس و مقرون به صرفه بوده و دارا یبه راحت گامارا پرتو یشده است ز

al. 202215دو دوز های زعفران القا شده با بنه یتوشیمیاییو ف یرشد یاتخصوص یبرخ یکه بر رو ایمطالعهراستا، در  ین(. در هم 

نمودار  چندضلعیدر رئوس  یرشد یاتمورد مطالعه از نظر خصوص هایپرتودیدهنشان داد که  یجپرتو گاما انجام گرفت، نتا یگر 18و 

ن یکروکروسیپ ینشان دادند. محتوا پرتوتابی(بدون شاهد ) هاییکدیگر و نمونهتفاوت را با  از این نظر بیشترینو  هقرار گرفت 6پلاتبای

 Seifatiگزارش شد ) شاهدو  یگر 18 هایپرتودیدهاز  بیشتر یداریطور معنبه  گری 15 تیمار هایپرتودیدهدر  نیزن کلاله یو کروس

et al. 2021; Mohit et al. 2022 .) نظر از  زعفران بنه یگر 25و  20، 15، 10، 5های پرتودیدهکه  یگرید در مطالعههمچنین

                                                      
2 Active interventions 
3 Rewilding 
4 Assisted gene flow 
5 Human-assisted evolution 
6 GGE biplot 
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 ش دوز پرتو گامایاز آن بود که با افزا حاکیج یقرار گرفتند، نتا مقایسهمورد بدون پرتوتابی  تیماربا  یو عملکرد یرشد یاتخصوص

 ISSRو  RAPD یمولکول ینشانگرهاهر چند . یافتند یداری، اکثر صفات مورد مطالعه نسبت به شاهد، کاهش معنگری( 25و  20)

 (.Jahandar Zaboli et al. 2022) ندشده را نشان داد یشاهد و پرتوده یهان نمونهیدر ب چندشکلیمطالعه، وجود  یندر ا

 یکه به صورت تصادف ییاستفاده از نشانگرها یبرا یلتما یکی،تنوع ژنت هاییرسو بر یر مطالعات ژنومیش چشمگیبا افزا

 یتخصوص ین. ااستیافته، سوق دهدیها را مورد هدف قرار مکه ژن ییاستفاده از نشانگرها ی، به سوکنندیم یراز ژنوم را تکث ینواح

 7یکنترل کننده صفات کم یهاژن یابیکه به منظور مکان یمطالعات، در دهندمیها را مورد هدف قرار ، ژنمولکولی یکه نشانگرها

 یررا تکث یر ژنیغ یکه نواح یینشانگرها یاو  یتصادف یمهن ی،نشانگرها که به صورت تصادف یربا سا یسه، در مقاشوندیانجام م

شرفته، قابل اعتماد، کارآمد، منحصر یپ DNAک نشانگر ی، SCoT(. نشانگر El-Mogy et al. 2022است ) یبرتر ی، داراکنندیم

شده  یطراح یاهیگ یها( در ژنATGک منطقه حفاظت شده کوتاه در کنار کدون آغاز )یاست و بر اساس  یبه فرد و هدفمند ژن

د اتصال آغازگرها نقش ندارن دمایآنها، تنها طول و  نواربندی یالگو پذیریدر تکرار  یمولکول یر نشانگرهایاست که برخلاف سا

(Collard & Mackill 2009.) ینشانگرها SCoT ینسبت به نشانگرها RAPD ،ISSR  وAFLPرتر و یپذ تکرار ی، نوارها

اهان مختلف، یبه کمک نشانگر در گ یانتخاب یاهو برنامه یکیژنت یت، نقشه برداریمطالعات جمع یارائه داده و برا یترنانیقابل اطم

 (. Shaban et al. 2022مورد استفاده قرار گرفتند ) یبه خوب

)معمولًا  یهش احتمالج یادیتعداد ز طور کلی، اصلاح به روش جهش در گیاهان بخصوص گیاهان دارویی، نه تنها با ایجادبه 

گونه  3300از  شیبد )ردهایی با صفات رشدی و کیفی مطلوب گیافتهتواند منجر به تولید جهشدر گیاه مورد نظر، میده( ش رفتهیپذ

دنیا مورد استفاده قرار  ورکش 70از  شیب در یاهیگونه گ 220از  شیب سازییتجار یبرا یبه طور رسم باغی،و  ینتیز ،یزراعی افتهیجهش

ام تولید گیاهان هوشمند، به کار نباتات مدرن، به عنوان ماده ختواند در اصلاح است(، بلکه تنوع زیستی ایجاد شده با این روش، میگرفته

ش اشعه گاما بر لف تابسطوح مختتاثیر  یمطالعه با هدف بررس (. بنابراین، اینKolakar et al. 2018; Sivasankar 2022گرفته شود )

 انجام شد. یاه،گ ینا پرتوتابی هایپشوهشبار در  اولین ایبر، SCoT یبا استفاده از نشانگر ژن آن بررسیو  در زعفران یکیتنوع ژنت یجادا

 

 هاروش و مواد

شهرستان  ،یسالم زعفران از مزارع استان خراسان جنوب یهابنه ،یاهیگ مواد سازیآماده مرحله در: رشد طیشرا و یپرتوتاب

سالم با وزن  یهابنه یکایتون هیلاشدند.  انتخاب ایمتر از سطح در 1446و ارتفاع  33• 43' 31"و عرض  59• 11' 23"قائن با طول 

 کیبه مدت ها بنهواب، جهت شکستن خ ند.شد یضدعفون ،درصد کی میسد یتپوکلریه وها با آب بنهسپس  وحذف  ،گرم 15تا  12

                                                      
7. Quantitative Traits Loci; QTL 
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زعفران به  یهابنه یی،سرما ماریاز اتمام زمان ت پس. گرفتند قرار ییسرما ماریتحت ت گرادیسانت درجه 4 یدر دما خچالیماه درون 

 تحتدو بخش از آن  ،کرج یاهسته یکشاورز پشوهشکده درو  میتقس ییات 150 گروهبه سه  یتنوع به صورت تصادف جادیمنظور ا

 سپسقرار گرفتند.  ( .2006Jun et al.  ;2011Khan et al) یگر 18و  15( در دو سطح 60Coتابش گاما )با استفاده از چشمه 

و کود کمپوست  یشن یلوم خاک از یمخلوط با که متریسانت 5/11 ارتفاع و 12 قطر با ییهاگلدان درون ،شده یپرتوتاب یهابنه

 و 31•  49' 47"عرض  و 54•  21' 32"با طول  زدیدانشگاه  یگلخانه پشوهش درپر شده بودند،  1:2 نسبت به دهیپوس کاملا یاهیگ

 و(  ,30NPK-6-6) یاصل عناصر یحاو که آب در حل قابل یپودر کودهمچنین . شدند کاشته ا،یدر سطح از متر 1269 ارتفاع

 یبرا یمساو طور به یاریآب آب در محلول صورت به ،یشیرو رشد مرحله طول در روز، 25 فاصله به مرتبه دو ،بود یزمغذیر عناصر

 .(Seifati et al. 2021) گرفت قرار استفاده مورد گلدان هر

ساقه، تعداد گل،  تعداد ملشا یکیولوژیزیمورفوف اتیخصوصاز نظر  یشاهد بدون پرتوتاب یهابا نمونه ، ابتداهادهیپرتود نیا

 یهالیکلروف یمحتوا و روز تا برداشت، وزن تر و خشک گل، وزن خشک کلاله و یطول ساقه، طول گل، طول کلاله، روز تا گلده

a، b گرفتند قرار یابیارز موردکل برگ  دیو کارتنوئ و کل (Seifati et al. 2021) . مطالعه، بدست آمده از آن جینتا اساس برسپس 

 یو رشد ییایمیتوشیف اتیصخصو نظر ازانتخاب و  ،شاهد هاینمونه 10به همراه  یگر 18و  15 یمارهایاز هرکدام از ت دهیپرتود 11

 ،(HI) تبرداش شاخص(، LAI) برگ سطح شاخص شامل رشد یهاو سافرانال و شاخص نیکروکروسیپ ن،یکروس یمحتوا شامل

 بر در نهایت. (Mohit et al. 2022) شدند سهیمقا گریکدی با یمتوسط وزن بنه دختر و یدختر بنهتعداد  ،ینسب لیکلروف یمحتوا

 بهشاهد  نمونه 2مراه به هگری(  18پرتودیده  4گری و  15پرتودیده  4زعفران )شامل  دهیپرتودنمونه  8 دو پشوهش فوق، اساس

 Ctrl01 یهانمونه بیترت بهه  ک یطور به ،انتخاب شدند مطالعه نیا در یمولکول ارزیابی تنوع ژنتیکی با استفاده از مارکرهای منظور

ی هاونهنمو  یگر 15 ماریتمربوط به  15G132و  15G21 ،15G36 ،15G89 یهانمونه ،شاهد ماریت به مربوط Ctrl06و 

18G22 ،18G49 ،18G105  18وG138  بودند یگر 18 ماریتمربوط به . 

 جهتهمچنین به . گردید انجام 8CTABها به روش از برگ DNA استخراج ها،نمونه یبررس منظور به: یمولکول یهاشیآزما

( Analytik jena Scan Drop 250)درصد و دستگاه نانودراپ  8/0ز واستخراج شده از ژل آگار DNA تیمو ک تیفیک نییتع

از  مورد استفاده قرار گرفت. PCR یارهیزنج یهاو در واکنش قیرق ngml 50-1موجود تا غلظت  یهاسپس نمونه .استفاده شد

الی و تو دهی ایجاد نمودند کهآغازگر نوارهای چندشکل و قابل امتیاز 9مورد استفاده برای این مطالعه،  SCoTآغازگر  30مجموع 

 10)مسترمیکس آماده یک برابر،  تریکرولیم15یی در حجم نها PCR واکنش است.داده شده  نشان 1مشخصات آنها در جدول 

 برنامه اساس بر( و BioRad C1000 touch) کلریدر ترموسا و آب مقطر دوبار تقطیر( DNAنانوگرم  100پیکومول آغازگر، 

به مدت  C 95◦سازی در دمای چرخه با واسرشت 35، سپس C 95◦دقیقه در دمای  5سازی اولیه به مدت شامل واسرشت ییدما

                                                      
8. Cetyl- Trimenthy Ammonium Bromide (CTAB)  
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 7دقیقه و در نهایت بسط نهایی به مدت  2به مدت  C 72◦ثانیه و بسط در دمای  40به مدت  C 50◦ثانیه، اتصال در دمای  45

الکتروفورز  ولت 80درت دقیقه و ق 30درصد به مدت  5/1در ژل آگاروز  PCRمیکرولیتر از محصول  5سپس مقدار  .شددقیقه انجام 

کیلو  1شده توسط نشانگر اندازه ران و در نهایت در دستگاه مستندساز )شرکت فردادآزما( تصویر برداری شد. اندازه باندهای تفکیک 

 باز، تخمین زده شدند.

 

 مطالعه مورد SCoT یها)%( و دمای ذوب آغازگر GC. توالی، محتوای 1جدول 
Table 1. Sequence, GC content (%) and Melting temperature of the studied SCoT primers 

 C◦ ذوب دمای
G/C % 

 آغازگر نام (5' → 3') آغازگر توالی
Melting temperature (◦C) Primer Sequence 5′ to 3′ Primer name 

54 50 CAACAATGGCTACCACCA SCoT 02 

56 56 CAACAATGGCTACCACCC SCoT 03 

56 55 CAACAATGGCTACCACCG SCoT 04 

54 50 CAACAATGGCTACCACGA SCoT 05 

56 50 AAGCAATGGCTACCACCA SCoT 11 

58 61 ACGACATGGCGACCAACG SCoT 12 

58 61 ACGACATGGCGACCACCA SCoT 13 

58 61 ACCATGGCTACCACCGAG SCoT 17 

63 72 CCATGGCTACCACCGGCG SCoT 30 

 

 یرو بر شده آشکار ینوارها یدهنمره ،است غالب ینوار یالگو یدارا SCoT نشانگر که نجاآ ازها: تجزیه و تحلیل داده

 ریپذ تکرار واضح ینوارها به فقط که است ذکر به لازم .گرفت صورت( نوار)وجود  کی و( نوار وجود)عدم  صفر صورت به زوآگار ژل

 قرار یبررس مورد GenAlEx6.5و  NTSYSpc-2.10 ،POPGen32ی افزارهابا استفاده از نرم یکیهای ژنتداده .شد داده نمره

Artemyeva  & Chesnokov) ریبر اساس معادله زبرای نشانگرهای غالب،  )PIC( 9نشانگر یچندشکل ایمحتو شاخص. گرفت

 نشانگر است. فراونی بیانگر fکه در این معادله،  محاسبه شد Excelافزار در نرم( 2015

 PIC = 1  [f2 + (1  f)2] (1رابطه 

 .1996Powellet et al ;از طریق فرمول زیر ) (MI) 11( و شاخص نشانگرEMR) 10همچنین نسبت چندشکلی موثر

Nagarajuet al. 2001 محاسبه شدند به طوری که در این رابطه ) 𝑛𝑝  تعداد باندهای چندشکل وn  تعداد کل باندهای تکثیر

 شده است.

                                                      
9. Polymorphic Information Content; PIC 
10. Effective Multiplex Ratio; EMR 
11. Marker Index; MI 
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 EMR= 𝑛𝑝 (𝑛𝑝 − 𝑛) (2رابطه 

 MI=PIC*EMR (3رابطه 

 میزان bI( به طوری که  .2008Altıntaset alنیز محاسبه شد ) )Rp( 12در این پشوهش، برای هر آغازگر قدرت تفکیک

 (، در نظر گرفته شد.2-1=bI)iP-0.5(پرایمر ) یکبخش بودن هر باند آگاهی 

 Rp=⅀ Ib (4رابطه 

 تمیاز الگور هانمونهبندی گروهی برا تینهادر  و جاکارد بیضر از مطالعه مورد هاینمونه نیب یکیژنت تشابه نییتع منظور به

UPGMA13 6.5افزار ا استفاده از نرمنیز ب 14یمولکول انسیشد. وار استفادهتشابه جاکارد  بیو ضرGenAlEx   گردیدمحاسبه. 

 

 نتایج و بحث

کل بود. بیشترین تعداد نوار آن چندش 33دهی شد که نوار نمره 47، در مجموع SCoTدر این پشوهش با استفاده از نشانگرهای 

 6با  SCoT05( و 1ار )شکل نو 8با  SCoT13آغازگر مورد مطالعه، به ترتیب مربوط به آغازگرهای  9نوار تکثیر شده و چندشکل در بین 

داد. کمترین تعداد نوار  درصد( را از خود نشان 33/83بیشترین درصد چندشکلی ) SCoT30به همراه  SCoT05مچنین آغازگر نوار بود. ه

ین محتوای اطلاعات نوار( بود. میانگ 2) SCoT12و  SCoT04 ،SCoT11باند تکثیر شده، به ترتیب مربوط به  3و  5، 3چندشکل با 

 مترینک  SCoT13 و( 45/0) یچندشکل یشاخص محتوا ، بیشترینSCoT17و  SCoT11بدست آمد به نحوی که  36/0چندشکلی  

چندشکلی و برآورد کارایی  از آنجا که محتوای اطلاعات چندشکلی، معیاری برای سنجش. (2( را به خود اختصاص داد )جدول 23/0) شاخص

(. Ren & Timko 2001) ای مطالعات بعدی استفاده نمودتوان بهترین جایگاه را برست، با محاسبه این شاخص مینشانگرهای مولکولی

چندشکلی بالاتری که از  به دلیل محتوای اطلاعات SCOT17بود اما  SCoT05بنابراین اگر چه بیشترین تعداد نوار چندشکل مربوط به 

رسد این نشانگر توانسته ضمن ایجاد خود نشان داد، اطلاعات سودمند بیشتری نسبت به سایر نشانگرهای مورد مطالعه داشته و به نظر می

 های مورد مطالعه نشان دهد.تر در کل ژنوم، کارایی بالاتری را در تمایز ژنوتیپپراکندگی متاسب

های نوعی لوبیا ر روی پرتودیدهبای که به منظور ارزیابی تنوع ژنتیکی ایجاد شده با استفاده از جهش القایی پرتو گاما در مطالعه

 یچندشکل کونیآمپل 20 ،تعداد نیااز مشخص نموده و را  کونیآمپل 87مجموع ، در SCoTنتایج نشان داد که استفاده از نشانگر  انجام شد نیز

 دی( تول07) SCoT09توسط  نکویتعداد آمپل نیکه کمتر ی( مشاهده شد، در حال39) SCoT10در  کونیتعداد آمپل نیشتری. بندرا نشان داد

 یمحتوا ریادمقنین دامنه همچ. درصد متغیر بود 12/21درصد و با میانگین  57/28تا  8/18 از در این بررسی،چندشکلی نیز شد. درصد 

 .(Sankar et al. 2022گزارش شد ) 345/0تا  197/0 از یاطلاعات چندشکل

                                                      
12. Resolving power; Rp 
13. Unweighted Paired GROUP Method using Arithmetic average  
14 Analysis of Molecular Variance; AMOVA 
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فراد مورد بررسی است ا نایمچندشکلی در بروز  نشانگرها یبالا ییکاراشاخص نشانگر نیز در مطالعات تنوع ژنتیکی، نمایانگر 

(Mirzaei & salari 2021 در این مطالعه، نشانگرهای .) SCoT17(33/0بیشترین شاخص نشانگر را به خود اخ ) تصاص دادند و

 چندشکل به یتعداد باندها به ( مشاهده شد. بنابراین با توجه به اینکه این شاخص،15/0) SCoT13کمترین مقدار این شاخص در نشانگر 

رفت که نشانگر توان نتیجه گ، می(Milbourne et al. 1997) شودیژنوم توسط نشانگر نسبت داده م ادیآمده و به پوشش ز دست

SCoT17 .توانسته اطلاعات بیشتری از ژنوم را در این مطالعه فراهم آورد ، 

که بیشترین و شد، به طوری  مشخص 67/15تا  6ی همچنین مقادیر محاسبه شده برای قدرت تفکیک نشانگرها، در محدوده

یک  کیقدرت تفک(. پشوهشگران معتقدند، 2)جدول  تعیین گردید SCoT04و  SCoT30کمترین مقدار این شاخص به ترتیب برای 

مکان نقشه  یدرصد 95 نانیاز فاصله اطم ینیو هم به عنوان تخم 15نشانگرمفید از حداقل فاصله  ینیتواند هم به عنوان تخمیمنشانگر 

QTL عمل کند (Darvasi & soller 1997). ینشانگرهای زعفران با هاکلون یکیژنت یداریپا یابیارزای که به منظور در مطالعه 

DAMD ،SCoT  16وIRAP انجام شد، نتایج نشان داد که نشانگرهای هدفمند ژن مانند ،SCoT  در مقایسه با نشانگرهای غالب

بر  (. 2021Gautam & Bhattacharya) تر و دارای کارایی بالاتری بوده استعفران مناسبمعمولی، برای بررسی تنوع ژنتیکی در ز

متغییر و میانگین آن  88/0تا  45/0ها، دامنه تغییرات ضریب تشابه ژنتیکی جاکارد در این مطالعه، از پرتودیدهاساس جدول ماتریس ضرایب تشابه ژنتیکی 

و کمترین شباهت 88/0با ضریب تشابه  Ctrl06و  Ctrl01های شاهد طوری که بیشترین شباهت ژنتیکی میان نمونه( به 3بود )جدول  70/0برابر با 

ی هاتوده نیشده ب افتی یکیتفاوت مورفولوژ نیچند رغمیعلمشاهده شد. محققین گزارش نمودند که  45/0با ضریب تشابه  18G105و  Ctrl01بین 

= شباهت  985/0) رانیو ا ایتالیا یهانمونه یبرا شهیو را به یمحدود یکیژنت یهاتفاوت AFLPی مولکول ی، نشانگرهااسپانیاییزعفران ایتالیایی، ایرانی و 

 افتهیجهش ریو غ افتهیجهش یهاپیژنوت ییایمیو ش یمولکول اتیخصوصهمچنین طی بررسی که  .( .2019Torricelli et al) ( نشان دادندیکیژنت

 کل در را (درصد 3/33-2/88ی )چندشکل ،تنها سه جفت آغازگر دلخواهانجام شد،  RAPDنشانگر  20با استفاده از زعفران کشت شده در عربستان 

DNA بود ریمتغ 1تا  88/0 شاخص شباهت جاکارد از و ها نشان دادندپیژنوت نیاستخراج شده از ا یژنوم (2019Eldin et al. ‐Sharaf). 

اساس م شد و بر این و ضریب تشابه جاکارد انجا UPGMAهای مورد مطالعه با استفاده از الگوریتم ای نمونهتجزیه خوشه

پرتودیده  4پرتودیده از  3و  طوری که هر دو نمونه شاهد در خوشه اول (. به2خوشه قرار گرفتند )شکل  9نمونه مورد مطالعه در  10

های ت، سایر پرتودیدهکه در یک خوشه مجزا قرار گرف 18G105داشتند. همچنین به جز پرتودیده  گری در خوشه دوم قرار 15دوز 

 بندی شدند. گری پرتو گاما در یک خوشه گروه 15از سطح  15G132گری به همراه پرتودیده  18دوز 

 

 
 

                                                      
15 Minimum useful marker spacing 
16 Inter-retrotransposon amplified polymorphism 
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. شاهدهای نمونهگری زعفران به همراه  18و  15های برای پرتودیده SCoT13. الگوی نواری آغازگر 1شکل 

، 15G21 ،15G36 ،بدون پرتوتابی( ماریت) Ctrl06و  Ctrl01به ترتیب مربوط به  10تا  1در این شکل، اعداد 

15G89  15وG132 18و  ی(گر 15 های)پرتودیدهG22 ،18G49 ،18G105  18وG138 18های )پرتودیده 

 ز است.نشانگر راهنما بر اساس جفت با، Mگری( و 
Figure 1. The bands pattern of SCoT13 primer in 15 and 18 Gy irradiated saffron compared 

to control samples. In this figure, Numbers 01 to 10 are related to Ctrl01 and Ctrl06 (no 

radiation) 15G21, 15G36, 15G89 and 15G132 (15 Gy radiation) and 18G22, 18G49, 18G105 

and 18G138 (18 Gy radiation) respectively. “M” is related to ladder marker per bp. 
 

 SCoT یآغازگرها چندشکلی محتوای و نوار دهندگی اطلاع میزان تفکیک، ی، قدرتچندشکل یهاشاخص. 2جدول 

 مورد مطالعه
Table 2. The polymorphism indices, Resolving power, band informativeness and polymorphic 

content in the studied SCoT primers 

 نام آغازگر

 کل تعداد

 یرتکث ینوارها

 شده

 ینوارها تعداد

 چندشکل
 یدرصد چندشکل

 یشاخص محتوا

 یچندشکل

شاخص 

 نشانگر

 تقدر شاخص

 کیتفک
 اندازه نوارها

Primer 

name 

Total 

number of 

bands   

Number of 

polymorphic 

bands 

Polymorphism

% 

Polymorphic 

Information 

Content 

(PIC) 

Marker 

Index (MI) 

Resolving 

power (Rp) 
Band Size 

SCoT 02 6 4 66.67 0.31 0.21 10.20 310-930 

SCoT03 5 4 80.00 0.33 0.26 7.30 310-970 

SCoT 04 3 2 66.67 0.43 0.28 6.00 740-950 

SCoT 05 7 6 83.33 0.37 0.30 6.67 630-960 

SCoT 11 5 2 40.00 0.45 0.18 9.60 140-860 

SCoT 12 3 2 66.67 0.41 0.27 10.00 540-1100 

SCoT 13 8 5 62.50 0.23 0.15 12.50 310-1900 

SCoT 17 4 3 75.00 0.45 0.33 11.00 380-750 

SCoT 30 6 5 83.33 0.25 0.21 15.67 90-780 

 تعداد کل

Total 
47 33      

 میانگین

Mean 
5.22 3.67 69.35 0.36 0.24 8.77  
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گری زعفران  18و  15های برای پرتودیده SCoTاساس نشانگر  تشابه جاکارد بر بایضر سیماتر. 3جدول 

 شاهدهای نمونهدر مقایسه با 

Table 3. Jaccard’s similarity coefficient matrix based on SCoT markers for 15 and 18 Gy 

irradiated saffron compared to control samples 

18G138 18G105 18G49 18G22 15G132 15G89 15G36 15G21 Ctrl06 Ctrl01  

          Ctrl01 

         0.88 Ctrl06 

        0.73 0.69 15G21 

       0.76 0.67 0.65 15G36 

      0.81 0.85 0.74 0.67 15G89 

     0.78 0.82 0.75 0.63 0.61 15G132 

    0.78 0.69 0.72 0.65 0.59 0.55 18G22 

   0.81 0.81 0.75 0.78 0.70 0.61 0.57 18G49 

  0.75 0.81 0.71 0.62 0.67 0.59 0.48 0.45 18G105 

 0.83 0.79 0.85 0.75 0.66 0.69 0.64 0.53 0.50 18G138 

 

انجام  17iPBSو  SSRهای مولکولی نشانگرهای دادههای زعفران بر اساس بندی اکوتیپدر پشوهشی که به منظور گروه

بندی شده است. خوشه گروه 3اکوتیپ زعفران مورد مطالعه، در  6که  از آن بود ای حاصل از نشانگر، حاکیخوشهشد، نتایج تجزیه 

 هایپیاکوت یکیتنوع ژنت نییتع برای یبالاتر ییکارا، دارای SSRبا نشانگر  سهیدر مقا iPBSنشانگر اما اگر چه در این بررسی، 

از لحاظ  نئو قا هیدرحی تربت هایاکوتیپ نیمچنگناباد و ه ،رجندیب هاییپاکوت معرفی شد، اما نتایج نشان دادمورد مطالعه زعفران 

های حاصل داده ایخوشهی همچنین تجزیه (.Bayat et al. 2015) نداشتند گریکدیبا  دارییاختلاف معن ای،خوشه هیهر دو تجز

بندی خوشه تقسیم 4های مورد مطالعه به توده نیز نشان داد که 18SRAPتوده زعفران با استفاده از نشانگر  28از بررسی تنوع ژنتیکی 

توده زعفران از مناطق مختلف جغرافیایی بود و  22نحوی که این خوشه شامل  ا در خوشه اصلی قرار گرفتند. بهآنه شدند که اکثر

. بر این اساس، گروهی از محققین معتقدند (Babaei et al. 2014)های دیگر هرکدام فقط شامل دو توده از این گیاه بودند خوشه

 (.Rubio-Moraga et al. 2009; Alavi-Kia et al. 2008های مختلف زعفران وجود ندارد )گونه تنوعی در بین اکوتیپهیچ 

بر روی زعفران به منظور تعیین  ISSRو  RAPDای که جهاندار زابلی و همکاران با استفاده از نشانگرهای اما در مطالعه

مشابه بودند در  های شاهد در این مطالعه کاملاًدوز مناسب القا جهش با استفاده از پرتو گاما انجام دادند، گزارش نمودند که نمونه

ن دادند که های متفاوتی از شاهدها قرار گرفتند. در این پشوهش، محققین نشاهای پرتودیده، در زیرگروهحالی که سایر نمونه

گری با تیمار سرمایی متفاوت، در کنار یکدیگر  10گری پرتو گاما با تیمار سرمایی مشابه به همراه پرتودیده  25و  5های دوز پرتودیده

 های مورد مطالعه زعفران، جهش القایی توانسته در جهت ایجادو در یک گروه قرار گرفتند. نتایج این پشوهش نشان داد نه تنها در بنه

 Jahandarها، مفید بودند )در شناسایی نواحی چندشکلی و شناسایی جهش ISSRو  RAPDتنوع موثر باشد، بلکه نشانگرهای 

                                                      
17. Inter-primer binding site 
18 Sequence-related amplified polymorphism; SRAP 
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Zaboli et al., 2022رسد فارغ از ساختار اتوتریپلوئیدی و عقیم بودن گیاه زعفران که منجر به کاهش تنوع (. بنابراین به نظر می

(، پرتوتابی توانسته نقش موثری در جهت تغییر ساختار ژنتیکی زعفران داشته Abdullaev 2002ژنتیکی در این گیاه شده است )

بندی های مجزایی تقسیمهای شاهد را در گروهها و نمونهتوانست پرتودیده SCoTباشد. در مطالعه حاضر نیز، استفاده از نشانگر 

 نماید.

 

برای  ب تشابه جاکاردیاساس ضر و بر UPGMAاده از با استف ایحاصل از تجزیه خوشهدندروگرام . 2شکل 

 های شاهدگری زعفران به همراه نمونه 18و  15های پرتودیده
Figure 2. Dendrogram obtained from cluster analysis using UPGMA and based on 

Jaccard’s similarity coefficient for 15 and 18 Gy irradiated saffron along with 

control samples 
 

 هیتجز ا)ی 19یمختصات اصل به هیتجزها و شاهد، های ژنتیکی بین پرتودیدهبه منظور ارائه بینش بهتر در خصوص تفاوت

از  نهیمنجر به استفاده به ،یاخوشه هیروش مکمل با تجز کیبه عنوان  یبه مختصات اصل هیتجز انجام شد. (متعادل یهابه مؤلفه

نمودار  کدر واقع در این تجزیه، یاست.  اهینشانگر در سطح ژنوم گ یپراکندگ عیتوز میزان انگریبشده و به نوعی  یمولکول یهاداده

آنها با حداقل  نیب یکیکننده فواصل ژنت منعکس ،ها در نمودارنمونه نیکه فاصله بشود یم جادیها ااز نمونه یبعدسه  ای دو یپراکندگ

نتایج نشان داد که سه مؤلفه اول به تشابه جاکارد انجام و  سیاساس ماتر بر یبه مختصات اصل هیتجزدر این مطالعه،  است. انحراف

بعدی تجزیه به مختصات  ( درصد از تغییرات کل را توجیه نمودند. ترسیم پلات سه52/58)در مجموع  95/14و  28/19، 29/24ترتیب 

های شاهد در سه ها و نمونهای را تا حدود زیادی تائید نمود. به نحوی که در این پلات، پرتودیده(، نتایج تجزیه خوشه3اصلی )شکل 

                                                      
19 Principal Coordinates Analysis; PCoA 
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 15 هایبود و گروه دوم شامل مابقی پرتودیده 15G21بندی شدند. گروه اول شامل دو نمونه شاهد به همراه پرتودیده گروه تقسیم

ای که تنوع بود. این پرتودیده به تنهایی در یک گروه مجزا قرار گرفت. در مطالعه 18G105گری پرتو گاما به جز پرتودیده  18و 

نشانگرهای ریزماهواره بررسی شد،  16با استفاده از  رانیا یمجزا ییایمنطقه جغراف 18منشأ گرفته از  دیپلوئیزعفران اتوترژنتیکی 

و  یکیفواصل ژنت نیب یداریمعن یهمبستگو همچنین  (درصد 80از  شیزعفران )ب یهاتیدر جمع یکیاز تنوع ژنت ییسطح بالا

ها را به سه گروه اصلی تقسیم کرد و تجزیه به مختصات اصلی نیز بیانگر ای این جمعیتگردید. تجزیه خوشهمشاهده  ییایجغراف

(. در بررسی کارایی جهش القا 2022Siney et al. -Alaviمهم بود ) یرگذارتاث صفات درصد از کل تنوع توسط 69توجیه حدود 

بندی ، ضمن تائید کارایی این نشانگر در تفکیک و گروهSCoTبلبلی با استفاده از نشانگر شده با پرتو گاما بر روی لوبیای چشم 

 ،پیژنوت 10شامل  اول گروهداده است به طوری که را نشان  یدو گروه اصل های متعادل،به مولفه هیتجزها، گزارش شد که پرتودیده

همچنین پشوهشگران بیان نمودند که قرار گرفتند. به یکدیگر  کینزد ایها به طور جداگانه پیژنوتسایر  و پیژنوت 6گروه دوم شامل 

 .(Sankar et al. 2022) ن دادندرا نشا یتجمع راتییدرصد از تغ 69/84و  03/69، 41/45 به ترتیب اول، دوم و سوم هایمولفه

 

گری زعفران  18و 15های بعدی با استفاده از تجزیه به مختصات اصلی برای پرتودیدهنمودار پراکنش سه . 3شکل 

 های شاهدبا نمونه در مقایسه
Figure 3. 3D scatter diagram using principal coordinate Analysis for 15 and 18 Gy 

irradiated saffron compared to control samples 
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ها تفکیک نتایج تجزیه واریانس مولکولی، تنوع ژنتیکی مشاهده شده در مجموعه مورد ارزیابی را به دو بخش تنوع بین و درون گونه

انجام شد، نشان داد که در  GenALexافزار ای با استفاده از نرمخوشهبندی تجزیه (. تجزیه واریانس مولکولی که طبق گروه4نمود )جدول 

ها بود. بر این اساس، تنوع در درون تر از بین گروهگری(، تنوع بیش 18گری و پرتودیده  15 ها )سه گروه شامل شاهد، پرتودیدهرون گروهد

های دهنده وجود تفاوتها، نشاندرصد برآورد گردید. وجود تنوع زیاد در درون جمعیت 22ها برابر درصد و در بین گروه 78ها برابر گونه

(. Dadras et al. 2013های ژنی تکثیر یافته و به عبارتی، ناهمگنی درون جمعیت است )یکی زیاد افراد درون جمعیت از لحاظ مکانژنت

گیرد، این تفاوت رسد در مطالعات مربوط به القای جهش که به منظور ایجاد تنوع بر روی یک گونه و یا اکوتیپ خاص صورت میبه نظر می

کند چرا که به دلیل ماهیت تصادفی بودن جهش، ممکن است تغییرات ساختاری که برای هر پرتودیده در تری بروز میبه شکل قابل توجه

 Oryzaبرنج ) هایپرتودیده یکیو ژنت یپیتنوع فنوت ییشناساای که به منظور در مطالعه دهد، متفاوت باشد.درون یک جمعیت رخ می

sativa L.)  با استفاده از نشانگرSSR  یکیژنت زیتماواریانس مولکولی، حاکی از  لیو تحل هیتجزانجام گرفت، محققین گزارش نمودند که 

 66 ،افراد درون گروه نیدر ب گزارش شد امادرصد  34ها گروه نیدر ب یکیتنوع ژنت بود. به نحوی کهها ها و درون گروهگروه نیقابل توجه ب

( Kinnowهای کینو )یافتههمین راستا، مطالعه دیگری به منظور ارزیابی مولکولی جهش(. در Tu et al. 2018) درصد تنوع وجود داشت

ها انجام شد. نتایج تجزیه مولکولی این پشوهش نیز نمایانگر تنوع بیشتر درون گروه SSRدر مقایسه با گیاهان شاهد با استفاده از نشانگر 

   (.Mallick et al. 2017( بود )%20ها )( نسبت به بین گروه80%)

 

 هیتجزگری و شاهد بدون پرتوتابی با استفاده از  18و  15تفاوت بین و درون دو گروه پرتودیده . 4جدول 

 یمولکول انسیوار
Table 4. Differentiation Between and within two groups of 15 and 18 Gy irradiated and 

control genotypes by AMOVA 

PhiPT 

درصد 

 واریانس
 واریانس

 میانگین

 مربعات
 تغییراتمنبع  آزادیدرجه  مجموع مربعات

Percentage 

of total 

variance 
Variance Mean of 

Squares 
Sum of 

Squares df S.O.V 

0.002 22% 3.132 20.95 41.9 2 
 جمعیتی بین

Between 

Populations 

 78% 10.929 10.92 76.5 7 
 جمعیتیدرون 

Within 

Populations 

 100% 14.06 31.87 118.4 9 
 کل

Total 

 

های مشاهده های شاهد مورد مطالعه، بیشترین آللها و نمونههای تنوع ژنتیکی در پرتودیدهبر اساس نتایج بررسی شاخص
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، در جمعیت (Ne)های مؤثر آلل برآورد گردید. آلل 2767/1و کمترین مقدار آن در شاهد با  55/1گری با  15در تیمار  (Na)شده 

گری بر اساس  15کمترین بود. میزان تنوع در جمعیت  1800/1آلل بیشترین و در جمعیت شاهد با مقدار  3507/1گری با  15تیمار 

 (.5گری بود )جدول  18( بیش از جمعیت شاهد و He= 3064/0و I=2061/0شاخص شانون و شاخص نی )برابر با 

 

Table 5.  The results of examining the genetic diversity indices in the irradiated and control 

samples studied. Na: number of observed alleles; Ne: number of effective alleles; I: Shannon 

information index; He: genetic diversity 

 

 15های توانستند چندشکلی مناسبی را در تفکیک پرتودیده SCoTبا توجه به نتایج این پشوهش، نشانگرهای : گیرینتیجه

شاهد بدون پرتوتابی ارائه دهند. به طوری که گری زعفران نسبت به نمونه 18و  با بیشترین محتوای چندشکلی و  SCoT17های 

شانگر و نیز بالاترین قدرت تفکیک پس از  سبSCoT13و  SCoT30شاخص ن ست ضمن ایجاد پراکندگی متا سطح ، توان تر در 

آنها نشان دهد. همچنین بر اساس ماتریس ضرایب تشابه جاکارد،  انیمچندشکلی بروز ها و ژنوم، کارایی بالاتری را در تمایز ژنوتیپ

بارز یا غالب بر راستا با مطالعاتی که با استفاده از سایر نشانگرهای همای و تجزیه به مختصات اصلی در مطالعه ما، همتجزیه خوشه

های مجزایی های بدون پرتوتابی را در گروهها و نمونهتوانسنننتند پرتودیده SCoTی زعفران انجام شنننده بود، نشنننانگرهای رو

سیم شتری از نمونه18G105بندی نمایند. به نحوی که پرتودیده تق صله بی سایر پرتودیده، در فا شاهد و  ها، در گروه مجزایی های 

لعات اصننلاحی بعدی اسننتفاده نمود. در این مطالعه، به منظور بررسننی تنوع بین و درون گروهی توان از آن در مطاقرار گرفت و می

سه گروه فوق، انجام و تنوع درون گروهگری و نیز نمونه 18و  15های پرتودیده ساس  شاهد، تجزیه واریانس مولکولی بر ا ها های 

و  یبندخوشننه ی، الگومورد مطالعه SCoT ینشننانگرها ینوار یوتفاوت در الگها ارزیابی شنند. به طور کلی، بیشننتر از بین گروه

یی را برای ایجاد تنوع زاجهش ییگاما و کارا یپرتوده یسودمند ،های شاهدها نسبت به نمونهپرتودیدهدر  یکیفاصله ژنت یهاافتهی

 در گیاه زعفران نشان دادند.

 خانم دکتر اعظم برزویی، دکتر سعید ترکش اصفهانی، از آقایان دکتر علی ایزانلو دانندبر خود لازم می نگارندگان :سپاسگزاری

های : تعداد آللNa های شاهد مورد مطالعه.ها و نمونههای تنوع ژنتیکی در پرتودیدهنتایج بررسی شاخص . 5جدول 

 : تنوع ژنیHe: شاخص اطلاعات شانون؛ Iهای مؤثر؛ : تعداد آللNeمشاهده شده؛ 

 یتجمع شاهد گری 15 تیمار گری 18 تیمار یانگینم

Mean 18 Gy 

treatment 15 Gy treatment Control Population 

1.3693 1.3036 1.5500 1.2545 Na 

1.2464 1.2087 1.3507 1.1800 Ne 

0.1440 0.1206 0.2061 0.1054 I 

0.2124 0.1770 0.3046 0.1539 He 
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در کنار ما بودند، قدردانی که در تمام مراحل عملیاتی و نگارش این پشوهش  یاپشوهشگاه علوم و فنون هسته یپشوهشکده کشاورزو نیز 

 شود.باعث ارتقا سطح علمی و نگارشی این پشوهش شدند، سپاسگزاری می . همچنین از داوران محترم که با ارائه نظرات ارزشمند خودنمایند

 

 منابع

 SSR یمولکول از سه کلاله با استفاده از نشانگر یشبا ب یدر زعفران ها یکیتنوع ژنت ی( بررس1398) لیع یزانلوا ،یمحمدعل یبهدان

 .347-358 ،(3)7 .زعفران ی. زراعت و فناورISSRو 

( با استفاده L Crocus sativus.زعفران ) یکیتنوع ژنت یابی( ارز1395) ینبات یولاچتان ،یتاجبخش مهد ،رضا یرنیاام ،یمهد یاتب

 .103-119(، 1)4 .زعفران یهاپشوهشنشریه  .SSRو  iPBS یمولکول یاز نشانگرها

بررسی تنوع ژنتیکی ارقام  (1392) شعاعی دیلمی مرداویج ،صبوری عاطفه ،محمدی نشاد قاسم ،صبوری حسین ،دادرس احمدرضا

-43(، 2)5مجله بیوتکنولوژی کشاورزی کرمان  توتون دسته بارلی و ویرجینیا با استفاده از چند شکلی طولی قطعات تکثیری.

29. 

در زعفران  یکیولوژیزیتنوع مورفوف ی( القا1399اعظم ) ییبرزو ،علی ایزانلو ،محمد علی اردکانی محیط ،ابراهیم سید سیفتی

(.L Crocus sativus .با استفاده از پرتو گاما )115-129(، 1)9 .زعفران هایپشوهش نشریه. 

با  یرانزعفران ا یهانمونه یبرخ یکیتنوع ژنت ی( بررس1395) یرضاعل یدس سلامی ،ی سیامککلانتر ،ینبز یعابد ،یدشکرپور مج

 .257-265(، 4)4 زعفران یو فناور زراعت . ISSRو RAPD یملکول یاستفاده از نشانگرها

 علوم دامی ایرانی. ه برای مطالعه ژنوم گوسفند کرمان(. کاربرد نشانگرهای ریزماهوار1390) محمدرضا ،محمدآبادیه، فر آمنمحمدی

42 (4 .)337-344. 

و  یرشد یهاشاخص یپرتو گاما بر برخ یر( تاث1401) بکر زهرایمیکر ،ایزانلو علی ،سیفتی سید ابراهیم ،محیط اردکانی علی محمد

 .273-286(، 3)10 زعفران یزراعت و فناور. (L Crocus sativus.) زعفران یتوشیمیاییف
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