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 چکیده

هاي منطقه (استان 3از  و یتیچ جمعیت سفید، قرمز و 3از  لوبیا ژنو تیپ 75این تحقیق روابط ژنتیکی  در
مورد ارزیابی قرار  RAPDاستفاده از نشانگرهاي مولکولی  با کلمبیا) در  CIATمرکزي، لرستان و مرکز

 اي زنجیره، تحت واکنش RAPDآغازگر  6، با گیاهی هاي نمونهاستخراج شده از  اي ژنومی گرفت. دي. ان.
 38 ، از 8  میانگین با چندشکلی درصدلکتروفورز شدند. ا روي ژل آگارزقرار گرفته و محصولات پلیمراز 

بیشترین  با OPBD20 در آغازگردرصد  78تا  چندشکلی کمترین درصد با OPO3درصد براي آغازگر 
که  دست آمده ب/  26حساب شده برابر میانگین میزان اطلاعات چندشکلی بود.  درصد چندشکلی، متغیر

بودند.  دارا را بیشترین مقادیر ، کمترین و35/0 و 17/0مقادیر  بابه ترتیب   OPM9و  OPO10آغازگرهاي
همچنین  محاسبه گردیدند. 14/0و  18/0شاخص اطلاعاتی شانون نیز به ترتیب  و نی میانگین تنوع ژنی

 UPGMAدندروگرام مربوطه به روش  نی محاسبه وضریب تشابه  استفاده از با ها نمونهروابط ژنتیکی بین 
تفکیک  نسبی باعث طور بهباشد که آغازگرهاي استفاده شده نتایج حاصله بیانگر این نکته می. ترسیم گردید

ناشی از تنوع درون  عمدتاًدست آمده ه علاوه تنوع ژنتیکی به اند . بگردیدهلوبیا  هاي نمونهجمعیتی 
ز توان استفاده اا میاي وجود نداشته است که دلیل این امر رتفاوت عمده ها جمعیتبین  وبوده  ها جمعیت

 ی بالا در لوبیا عنوان نمود. افشان گردهخود  جمعیت و هر منطقه در 3 هاي نمونه
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 مقدمه
ژنتیکی و  هاي مجموعهاساسی اصلاح نباتات، دسترسی و آگاهی از میزان تنوع در  هاي پایهیکی از 

 هاي مجموعهاصلاحی است. تخمین ترکیب ژنتیکی گیاهان زراعی و  هاي پروژهل مختلف مراح
تاریخی این تخمین بر اساس  طور بهدور معمول بوده است.  اي گذشتهژنتیکی و قرابت بین آنان از 

، ارزیابی صفات زراعی نامه شجره،  شناسی زیست، اکو جغرافیایی هاي دادهجنسی،  هاي اندامبیولوژي 
صفات  از طریق، در گیاهانبررسی تنوع ژنتیکی  .گیرد می صورت نشانگرهابا استفاده از  اخیراًو 

روي  اثر محیطمورفولوژیکی یا بیوشیمیایی همواره متداول بوده است. ارزیابی فنوتیپی به دلیل 
 & Matus( ژنتیکی نباشد هاي تفاوتبیان ژن ممکن است روش قابل اعتمادي براي تعیین 

Hayes,2002( بررسی .DNA دهد می گیاهان امکان ارزیابی مستقیم تنوع ژنتیکی را ارائه 
)Danylchenko & Sorochinsky, 2005(. طور بهمزایاي آن  به دلیل نشانگر مولکولی رپید 

 Chtourou et( نقشه ژنتیکی و تعیین روابط ژنتیکی استفاده وسیعی شده است در تهیهگسترده 

al.,2002 .( 
ی در استرالیا، میزان تنوع ژنتیکی لوبیا مورد بررسی قرار گرفت. نشانگر مورد استفاده در تحقیق

گردیدند  بندي دسته Bو  Aبود که بر اساس آن ارقام مختلف در دو گروه  RAPDنشانگر  10شامل 
 ,Braithwaite & Manners% گزارش شده است (16. اختلاف باندهاي ایجاد شده در این تحقیق 

1994.( 
رقم 269صورت گرفت ، تنوع ژنتیکی  در مکزیک Beeb & Skorch (2000)پژوهشی که توسط  رد

آمده در این  به دست PICمورد ارزیابی قرار گرفت. میانگین  RAPDآغازگر 39لوبیا با استفاده از 
 گزارش گردیده است. 53/0طرح برابر

Agrama & Tuinstra (2003)  از نشانگرهاي  اي مطالعهدرSSR  وRAPD  براي تعیین سطح تنوع
سورگوم را که  ژنو تیپ 22یا تنوع ژنتیکی  چندشکلی ها آنژنتیکی سورگوم استفاده کردند. 

 28و  RAPDآغازگر  32از منابع ژرم پلاسم با صفات زراعی مهم بودند، با استفاده از  اي نماینده
 چندشکلیداراي  SSRاي سورگوم بررسی کردند. نتایج نشان داد که نشانگره SSRجفت آغازگر 

 چندشکلیآلل براي هر جایگاه هستند، که این مقدار نسبت به میزان  5/4بالایی با میانگین 
درصد از قطعات تکثیري یک شکل  40تقریباً  RAPDبیشتر بود. در تجزیه  RAPDنشانگرهاي 

بستگی پائینی با هم SSR هاي دادهبر اساس  ها ژنو تیپبودند. در این مطالعه، فاصله ژنتیکی بین 
 داشت. RAPD هاي دادهها بر مبناي فاصله
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 Grassi et al. (2006)، 8 مولکولی  نشانگر لوبیاهاي لیگورین را با استفاده از رقم ازRAPD  مورد

 از مطالعه قرار دادند. نتایج نشان داد که همه ارقام لیگورین لوبیا داراي تنوع ژنتیکی پایین هستند و
، بخصوص ارقام گروه بیانکو وابستگی ژنتیکی باشند میبه ارقام تجاري نزدیک  نظر ژنتیکی خیلی

 Saraladeviباشد.  ها آنمنشاء ژنومی مشترك  به خاطرنزدیکی با یکدیگر نشان دادند که شاید این 

& Selvaraju (2008)  جمعیت بومی لوبیا را با استفاده از نشانگرهاي مولکولی  10تنوع ژنتیکی
RAPD  وISSR  به ترتیب براي نشانگرهاي  چندشکلیمورد مطالعه قرار دادند. میزان اطلاعات
RAPD  وISSR 243/0  عنوان کردند که بازدهی و کارآیی هر دو  ها آنبود. بنابراین  203/0و

نشانگر در این تحقیق تقریباً یکسان بوده است. همچنین دندروگرام حاصل از هر دو نشانگر بسیار 
با استفاده از نشانگر مولکولی  Moyib et al. (2008) .مبستگی بالایی با هم داشتندشبیه بوده و ه

RAPD  24آفریقایی مورد بررسی قرار دادند. در این مطالعه  لوبیاهايتنوع ژنتیکی را در بین 
 53نشان دادند و  چندشکلیآغازگر  11آغازگر از مجموع  9جمعیت لوبیا وجود داشت که نسبت به 

وجود دارد  ها نمونهد شد.نتایج این تحقیق مشخص کرد که تنوع ژنتیکی خوبی در بین این باند تولی
 اصلاحی سود جست.  هاي برنامهاز آن در  توان میکه 
رغم جایگاه خاص لوبیا در کشاورزي ایران، متأسفانه تاکنون تحقیقات قابل قبولی در مورد تنوع علی

مولکولی صورت نگرفته و عمده کار انجام شده بر پایه صفات ژنتیکی لوبیا با استفاده از نشانگرهاي 
باشد. تأثیر محیط از دقت مناسبی برخوردار نمی به دلیلمورفولوژیکی بوده است که این روش نیز 

 در این راستا، این تحقیق به منظور پر نمودن خلاء موجود و با اهداف زیر انجام پذیرفت:
   RAPDاز نشانگر  با استفادهلوبیا  هاي ولاینارقام  بندي گروه –الف 
   هاي لوبیا با یکدیگر جهت سهولت در انتخاب مشخص کردن قرابت ژنتیکی ارقام و لاین -ب 
 هاي اصلاحی مبتنی بر هیبریداسیون.والدي در پروژه هايپایه

 
 هاروش مواد و

مورد مطالعه قرار گرفتند. سفید  لاین لوبیا از انواع مختلف قرمز، چیتی و رقم و 75این تحقیق،  در
 درج گردیده است. یکمطالعه در جدول  هاي موردلاین مشخصات ارقام و

 

ج  ستخرا ز اي زنجیرهو واکنش   DNAا  پلیمرا
هت انتخاب آغازگر جاستفاده گردید.  )درصد  7/0(الکتروفورز در ژل آگارز انجام اسپکتروفتومتري و

چندشکلی مطلوب  ها از آنعدد  6غازگر انتخاب گردید که آ 20موجود تعداد  از منابعاستفاده  با و
 10حجم  در پلیمراز اي زنجیره. واکنش  ) (Martins et al., 2006)  2ایجاد نمودند ( جدول 
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میکرولیتر، یک واحد  نانوگرم در 25 با غلظت DNAمیکرولیتر انجام گرفت که مواد واکنش شامل 

Taq DNA Polymerase  ،5 میلی مولار  10آغازگر،  یکرولیترم نانو گرم درdNTPs یک ،
 بود.  MgCl2 میلی مولار  50و  10xPCRمیکرولیتر بافر 

 
 هاي لوبیا مورد مطالعهمشخصات ارقام و لاین -1جدول 

Table 1. Common bean subpopulations subjected to RAPD analysis 
Chiti  bean 

No. 
 

White  bean 
No. 

 

Red bean 
No. Collection 

 site Gynotype Collection 
 site Gynotype Collection 

 site Gynotype 

CIAT KS-21305 51 CIAT G5710 26 Lorestan Asna 1 

CIAT KS-21202 52  CIAT KS41136 27  CIAT KS-31115 2 

CIAT KS-21320 53  Khomin WA8528-9 28  CIAT KS-31158 3 

Khomin Daneshjoo 54  Khomin 11805 29  CIAT KS-31155 4 

Khomin Talash 55  CIAT KS-41205 30  Lorestan Sayyad 5 

Khomin Khomin 56  CIAT KS-41234 31  CIAT KS-3159 6 

CIAT KS-21378 57  CIAT KS-41209 32  CIAT KS-31113 7 

CIAT KS-21424 58  CIAT KS-41202 33  CIAT KS-31160 8 

CIAT KS-21304 59  CIAT KS-41238 34  CIAT KS-31163 9 

Lorestan Cos16 60  CIAT KS-41207 35  CIAT KS-31162 10 

Lorestan pinto 61  ا Khomin shekoofa36 ا  CIAT KS-31117 11 

Lorestan tylor 62  CIAT KS-237 37  CIAT KS-31118 12 

Lorestan cardinal 63  CIAT KS-232 38  CIAT KS-31168 13 

CIAT KS-21313 64  Khomin Dehghan 39  CIAT D81083 14 

CIAT KS-21234 65  Khomin yas 40  Khomin Talash 
 15 

Lorestan Cran75 66  Khomin daneshkadeh 41  Khomin Capsooli 16 

CIAT KS-21300 67  Lorestan Line1 42  Khomin naz 17 

CIAT KS-21317 68  Lorestan Line2 43  Khomin Goli 18 

CIAT KS-21425 69  Lorestan Line3 44  Lorestan Line 1 19 

CIAT KS-21275 70  Lorestan Line3 45  Lorestan Line 2 20 

CIAT KS-21419 71  Lorestan Line4 46  Lorestan Line 3 21 

CIAT KS-21273 72  Lorestan Line5 47  Lorestan Line 4 22 

CIAT KS-21451 73  Lorestan Line7 48  Lorestan Line 5 23 

CIAT KS-21461 74  Khomin marmar 49  Lorestan Line 6 24 

CIAT KS-21393 75  Khomin sadaf 50  Lorestan Akhtar 25 
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ه اولیه دقیقه دریک چرخ 5انجام شد: به مدت  دستگاه ترموسایکلر به صورت زیر استفاده از با تکثیر

و درجه  37درجه، یک دقیقه در 94دماي  یک دقیقه در سپس و سلسیوسدرجه  94دماي  در و
 72دقیقه دماي  7 به مدتچرخه  40 از انجامچرخه ، پس  40درجه در  72دماي  دقیقه در دو

 ).Duran & Blair, 2005( گردید DNA هاي رشتهدرجه باعث تکثیر نهایی 
کنترل شده  در شرایطژرمیناتورو  در دستگاه،  در گلدان از کاشت مختلف لوبیا پس بذر ارقام 

 در و شد قرار دادهساعت   16طول مدت روشنایی   با درجه و 20شبانه  و 25شامل دماي روزانه  
 طور بههر بوته  هاي برگ گردید. گیري نمونهکرده اقدام به  رشدکاملاً  هاي برگ برگی از دو مرحله

 سلسیوس درجه -20و در داخل ظرف یخ به فریزر  شده  بندي بسته ینایلون هاي کیسهجداگانه در 
 با اندکی تغییرات جزئی انجام Hot CTABکل از گیاهان به روش  DNAاستخراج  منتقل شدند.

 ). Zhang et al.,1998( گرفت
 ساعت در مدت دوه ب 95ولتاژ  در TAE 1xبافر  با 2/1ژل آگارز  درمحصولات تکثیرشده 

ک داده شد. ی کد صفر و، یا عدم وجود باند وجود و بر اساسسپس  گذاري شدند ورروفورز باالکت
استفاده  چیتی) با و (سفید ، قرمز ها جمعیت بین زیر درون و ساختار ژنتیکیپارامترهاي مربوط به 

   .)Yeh, 1999( محاسبه گردیدند شانون  روش تشابه نی و بر اساس و    POPGENE 32افزار نرم از
و نی ماتریس تشابه با استفاده از ضریب  تشکیل پس از هاي مربوطه نیزدندروگرام منظور ترسیمبه 

، انجام NTYSYSpc 2.02eS افزار نرم استفاده از ، با UPMGAالگوریتم با  اي خوشهتجزیه 
 :باشند می گرفتند به شرح زیر بررسی قرار این تحقیق مورد پارامترهایی که در پذیرفت.

استفاده  اثر شده در باندهاي ایجاد شمارش تعداد : باهر آغازگرتعداد کل باندهاي تشکیل شده ) 1
 از هر آغازگر

 اثر شده در ایجاد چند شکلشمارش تعداد باندهاي  : باهر آغازگرشکل  باندهاي چند تعداد) 2
 استفاده از هر آغازگر

 به تعداد کل باندها چند شکل ايتعداد بانده از درصدگیري با استفاده: درصد چند شکلی) 3
∑ -PIC = 1 از فرمول با استفاده: )PIC( چندشکلیمیزان اطلاعات  )4 2Pi 
)Pi  فراوانی نوارi (ام 
 )Prasad et al, 2000( MI=PIC.N.B از فرمول با استفاده: )MI( 1شاخص نشانگر )5
)PIC  چندشکلیمیزان اطلاعات ،N هر آغازگربراي  باندها تعداد کل ،B هر  درصد چندشکلی

 )آغازگر

1-Marker Index 
                                                           



 1393، سال 1، شماره 6جلد پزشکی (دانشگاه آزاد اسلامی شیراز)، گیاه                                                                     106

 
 محاسبه گردید: افزار نرم استفاده از با زیر سایر موارد

 )Na( 1مشاهده شده تعداد آلل )6
 )Ne( 2هاي موثر)تعداد آلل7
 )H( 3نی تنوع ژنتیکی) 8
 )I( 4اطلاعاتی شانون ) شاخص9

 )Nm( 5ژنی یان) جر10
 )GST( 6تمایز ژنی یب) ضر11
 )HT( 7نوع ژنتیکی نهایی) ت12
 )HS( 8ها زیر جمعیتژنتیکی داخل  ) تنوع13

 
 استفاده مورد RAPDاطلاعات آغازگرهاي  مشخصات و -2جدول 

Table 2. primers with their sequences used for RAPD analysis 
 
 

Primer sequences(5-3) Cod 

 GTCTTGCGGA OPM9 
 CTGTTGCTAC OPO3 
 TCCCACGCAA OPO10 
 ACAGTAGCGG OPBC2 
 ACGCACACTC OPBD18 
 AGGCGGCACA OPBD20 

 
 نتایج

در  ها جمعیتژنتیکی درون  و تنوعمعیارهاي آغازگرها مربوط به  هاي داده از آنالیزنتایج حاصل 
 درج گردیده است. 3 جدول

بیشترین  باند 15با  OPM9آغازگر گردید که  ایجاد باند 72تعداد  مجموعاًلوبیا،  در کل جمعیت 
شده تعداد  ایجاد باند 72محاسبه گردید. از  12داشته است. میانگین حاصله براي آغازگرها  را تعداد

بوده است. میانگین باندهاي  OPBD20شکلی نشان داده است که بیشترین متعلق به  چند باند 43
 محاسبه شد. 7نیز  چند شکل

1-Observed number of alleles 
2-Efficient number of alleles 
3-Neis gene diversity 
4-Shannons information index 
5-Gene flow 
6-Gene differentiation coefficient 
7-Total genetic diversity 
8-Genetic diversity within subpopulation 
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با  OPO3و  اند بوده دارا را چندشکلی% بیشترین درصد 78با  OPBD20 آغازگر 3جدول مطابق 

آنالیز  در .باشد می %59آمده براي آغازگرها  به دستداشته است. میانگین  را %، کمترین میزان38
دارا بودند.  را PIC کمترین مقدار 31/0با  OPBD18و بالاترین  4/0با  OPM9 ارقام لوبیا آغازگر

 به عواملی مثل تعداد PICمیزان / بوده است. 35ارقام معادل  یندر اآمده  به دست PIC میانگین
مطالعه  جمعیت مورد در). Roder et al, 1998( والی تکراري وابسته استهر جایگاه و تآلل 

 ینکمتر 65/1با  OPBC2و  85/3به میزان  و OPBD20  متعلق به بیشترین شاخص نشانگر
این شاخص بوده است.  52/2محاسبه شده نیز  هاي شاخصبوده است. میانگین  دارا شاخص را

 تعداد هاي داده). Anderson et al, 1993( دهد مینشان  بیشتر را تولید نوار در آغازگر پتانسیل هر
 بوده و OPM9آلل متعلق به  67/1 این نکته است که بیشترین آلل به میزان مؤید آلل موثر

OPBD18 جمعیت لوبیا میانگین  بوده است. در دارا 14/1ن به میزا آلل موثر را نیز کمترین تعداد
 OPM9مربوط به آغازگر  Iو  H بیشترین میزان .باشد می 37/1آمده، معادل  به دستهاي موثر آلل

. باشد می 24/0 و 12/0با به ترتیب  OPBD18 کمترین نیز متعلق به و 55/0 و 37/0به ترتیب با 
 اسبه گردید.مح 38/0 و 23/0نیز  هامیانگین این شاخص

 
 تنوع ژنتیکی جمعیت کل لوبیا و RAPDمربوط به آغازگرهاي  شده گیري اندازه هاي شاخص -3جدول 

Table 3. Calculated indexes related to genetic diversity of common bean population 

I H Ne Na MI PIC Percentage of 
polymorphism 

Polymorphic 
Bands Total Bands Primer 

Code 
0.55 0.37 1.67 2 3.2 0.4 53 8 15 OPM9 
0.45 0.29 1.51 2 1.75 0.35 38 5 13 OPO3 
0.42 0.26 1.39 2 2.22 0.37 66 6 9 OPO10 
0.37 0.22 1.3 2 1.65 0.33 55 5 9 OPBC2 
0.24 0.12 1.14 2 2.48 0.31 66 8 12 OPBD18 
0.26 0.14 1.21 2 3.85 0.35 78 11 14 OPBD20 
0.38 0.23 1.37 2 2.52 0.35 59 7.1 12 Mean 

PIC: Polymorphism Information Content, MI: Marker index, Na: Observed number of alleles, Ne: Efficient number of alleles, H: 
Neis gene diversity, I: Shannons information index 

 
محاسبه  بین جمعیتی هاي شاخص، )قرمز، سفید، چیتی(وبیا ل هاي جمعیتجهت بررسی روابط بین 

محاسبه  23/0 که باشد می) Ht(). اولین شاخص، میانگین تنوع ژنتیکی نهایی 4جدول ( شدند
تعلق دارد. شاخص  OPBD18 به آغازگر ینکمتر و OPM9به آغازگر  Ht گردید. بیشترین میزان

تنوع ژنی بین  دهنده نشانشد که  برآورد 17/0 ) نیزHs( ها جمعیتمتوسط تنوع ژنتیکی درون 
 را Hs کمترین میزان 11/0 با OPBD18بیشترین و  24/0با  OPM9. باشد میجمعیت  هر در افراد
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داخل  که حاصل جمع تنوع ژنی درجمعیت نهایی  تنوع ژنی در توجه به مفهوم مقدار اند. بادارا بوده
، نتایج حاصله نمایانگر اختلاف بین )Nie,1973( باشدمی ها جمعیتتنوع ژنی بین  و ها جمعیت

تفاوت  وجود باشد که بیانگرمی ها جمعیتمتوسط تنوع ژنی درون  جمعیت نهایی با تنوع ژنی در
مشخص گردیده،  عنوان تنوع ژنتیکی نهایی لوبیاه آنچه که ب . به عبارت بهترباشد می ها جمعیتبین 

 شده است. ایجاد ها جمعیتدلیل تفاوت بین ه ب نیز 06/0تنوع درون جمعیتی و  از 17/0 به میزان
توجه به میزان  باشد. باهمین نکته می مؤید) نیز Nmجریان ژنی ( ) وGstبررسی ضریب تمایز ژنی (

Gst ) جمعیت نهایی  تنوع مشاهده شده در از درصد 28گردد که ، مشخص می)28/0محاسبه شده
بوده  ها جمعیتبروز تنوع بین افراد  ناشی از درصد) 72( عمده آن و ها جمعیتبین  تنوع ناشی از

. به عبارت بهتر باشد می ها جمعیتآلل مشترك بین  تعداد کمبودن این ضریب نمایانگر  است. بالا
این فاصله سبب بروز  نیز بیشتر بوده و ها جمعیتباشد، فاصله ژنتیکی بین  هرچه این ضریب بیشتر

تعلق  OPBD20 کمترین به آغازگر و OPM9آغازگر به  Gst میزان گردد. بیشترینمی تنوع نهایی
آن  همبستگی منفی ب بوده و ها جمعیتضریب تمایز ژنی بین  از متأثر ژنی نیز مقدار جریاندارد. 
اي کلی تجزیه خوشه اند.دارا بوده را Nmکمترین میزان  OPO10و  یشترینب OPBD18 دارد.

 7/0 تشابه در ضریب و UPGMAبه روش  ده از ضریب تشابه نی واستفا مربوط به ارقام لوبیا، با
، مدنظر بودهرسم دندروگرام کلی  عنوان هدف اصلی دره ). آنچه که ب1شکل صورت پذیرفت (

سفید  جمعیت قرمز، چیتی و 3به  ها آنتفکیک  بررسی این نکته است که آیا تقسیم ارقام و
آغازگرهاي  بر اساستنوع ژنتیکی ( هاي شاخصآنالیز  خیر. نتایج حاصل از باشد یامی پذیر امکان

RAPD عمده تنوع ناشی از دارد و تنوع ژنی وجود% 28لوبیا  هاي جمعیت) نشان داده است که بین 
 اختلاف ارقام بوده است.

 

 RAPDآمده از آغازگرهاي  به دستلوبیا  هاي جمعیتتنوع ژنتیکی بین  هاي شاخص مقایسه میانگین -4جدول 
Table 4. Calculated indexes related to genetic diversity between subpopulations of common bean 

primer Nm Gst Hs Ht 
OPM9 6.5 0.5 0.24 0.37 
OPO3 6.21 0.23 0.18 0.29 

OPO10 2.6 0.2 
 

0.2 
 

0.26 
OPBC2 7.9 0.15 

 
0.17 0.22 

OPBD18 48 0.04 
 

0.11 0.12 
OPBD20 12 0.07 

 
0.12 0.14 

Mean 13.8 0.28 0.17 0.23 
Nm: Gene flow, Gst: Gene differentiation coefficient, Hs: Genetic diversity within subpopulation, Ht:Total genetic diversity 
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 RAPD هايآغازگر استفاده از ارقام لوبیا با بندي و گروه اي خوشهتجزیه  -1شکل 

Figure 1. Cluster analysis of 75 common bean using UPGMA method based on RAPD data 
 

 بحث
دیگر تفکیک  نظر بوده که یکی امکان تفکیک مکانی و عمده موردهدف  این طرح دو در اجراي

نکته است  بیانگر اینتحقیق  در اینآمده  به دستنتایج بررسی بوده است.  جمعیتی لوبیاهاي مورد
پایین بودن تفاوت بین ارقام بوده است.  لوبیا وجود نداشته و هاي جمعیتبین  اي عمدهکه اختلاف 

 .باشد میزیاد  ها جمعیتشترك بین مهاي تعداد آلل دهد می آمده نشان به دستضریب تمایز ژنی 
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مشترك  منشأداراي  ها جمعیتیا این  زیاد بوده و ها جمعیتل ژنی بین به عبارت دیگر تباد

وارد شده براي کاشت استفاده  هاي نمونه و ازبومی ایران نبوده توجه به اینکه لوبیا  با .باشند می
مکانی قابل توجیه  تفکیک جمعیتی و عدم این گیاه،بودن  افشان گردهبا توجه به خود  گردیده و

 .Moyib et alکه صورتی در ،باشد می Grassi et al. (2006)  همانند گزارشاین نتیجه  است.

نتایج نشان داده است  سوي دیگر ازرا گزارش نموده است.  تحقیق خود خلاف این امر در (2008)
که به نظر  اند نموده یک ضریب تشابه جدا ارقام را با بعضی از برده شده کاره که آغازگرهاي ب

 ررسی.ب نه یکسان بودن ارقام مورد آغازگرها بوده ودلیل ه این تشابه ب رسد می
 

 سپاسگزاري
همچنین  وایستگاه تحقیقات بروجرد  همکاري مرکز تحقیقات لوبیاي خمین و انجام این تحقیق با

 گردد.همه عزیزان قدردانی می از وسیله بدیناسلامی شیراز میسر گردیده که  دانشگاه آزاد
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