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 آغازگرهای. استفاده شد REMAP آغازگر 33از بررسی تنوع ژنتيکی گياه دارويی تربچه  منظور به

UBC825-Ltr2 ،UBC815-Ltr1  وUBC815-Ltr20 آغازگر و ترين کم آلل 3 با UBC848-Ltr3 با 

ترين ميزان شاخص  بيش. بود 40/94برابر  هاجايگاه کل در آلل تعداد و ميانگين ترين بيش آلل 97

مربوط به ( 20/4)ترين ميزان شاخص  و کم UBC848-Ltr2مربوط به آغازگر ( 09/4)چندشکلی 

مربوط به آغازگر ( 31/30)ترين ميزان شاخص مارکری  بيش. بود UBC818-Ltr15آغازگر 

UBC848-Ltr2 مربوط به آغازگر ( 33/24)ترين ميزان شاخص مارکری  و کمUBC857-Ltr1 بود .

و  02/4، 73/9ترتيب  به نی تنوع شاخص و نوشان تنوع ، شاخصمؤثرهترين ميزان تعداد الل  بيش

و  ندشان شاخص تنوع ،مؤثر للآ ترين ميزان تعداد و کم UBC825-Ltr2متعلق به آغازگر  39/4

بود و در بين  UBC815-Ltr15متعلق به آغازگر  39/4و  91/4، 23/9 ترتيب به نیژ شاخص تنوع

 شاخص و نیژ تنوع ، شاخصمؤثرترين درصد مکان چندشکل، تعداد الل  تربچه بيش یها تيجمع

 French breakfastمتعلق به جمعيت  201/4و  974/4، 3/9، 91/02، درصد 11ترتيب  به نوشان تنوع

 درصد 33مولکولی نشان داد که  واريانس تجزيه از استفاده با ها يتجمع بين و درون تغييرات. بود

 .دارد وجود ها يتجمعدرون  ژنتيکی تغييرات کل
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لپه، دیپلوئید  ، دوانیبو شب تیره از( Raphanus sativus) تربچه

(11=x2=n2)از جد وحشی ، (R. raphanistrum L.) مشتق، قرن 

 و گرفت قرار استفاده مورد و شناخته انگلستان در میلادی 16

 .شد واقع کشت مورد ماساچوست در میلادی 11 قرن در سپس

 سفید، ترب ،(تربچه)ترب قرمز  زا آن عبارتند اصلی نوع پنج

. کالیفرنیا ماموت سفید ترب و کوهی ترب ،(زمستانه) اهیس ترب

 بنفش قرمز رنگ و سنوول نام به ای ماده به تربچه مربوط تند طعم

 Daei Hasani) است کلراید مالوین نام به ای  ماده وجود اثر در آن

et al. 2013) خوراکی و  یها استفاده منظور به ها  ترب از گروهی

کاربرد دارند و بر این  روغنی های دانه صنعت در دیگر تعدادی

 از ژنتیکی تنوع شناخت با تربچه گیاه یور بهره اساس افزایش

 .است برخوردار بسزایی اهمیت

 و ها کروموزوم در تغییر ژنتیکی، یها یبینوترک ارثی، تنوع منشأ

 مورد ژن و گونه جمعیت، سطح است که در ژنتیکی یها جهش

 به انتقال قابلیت تنوع نوع این که ییآنجا ازگرفته و  قرار بررسی

 است اهمیت دارای نباتات اصلاح دارد در نتیجه در را جینتا

(Fazeli-nasab and Naghavi 2011) .ًاز یور بهره برای ضمنا 

 نگهداری ژنتیکی مواد شناخت کارایی، حداکثر با ژنتیکی منابع

 .(Fazeli nasab et al. 2014)است  ضروری شده و مورد استفاده

و  های گیاهی ها در ژنوم رتروترانسپوزونشیوع و  پراکندگی

مبنای بسیار عالی برای جدید  یها یکپدر تولید  ها آنقابلیت 

و  (Nasri et al. 2013)رده فراهم آو نشانگری یها ستمیستوسعه 

ند برای توان دارای نواحی محفوظ، مشخص و طولانی بوده که می

ها و  های مجاور آنهمسانه سازی نشانگرهای ویژه و توالی

 ضعف نقطه. (Monden et al. 2014) طراحی آغازگر استفاده شوند

ها این است که برای  ی آغازگرهای مبتنی بر رتروترانسپوزونعمده

 Monden et) طراحی آغازگر نیاز به توالی رتروترانسپوزون است

al. 2015).  مختلفی بر اساس مناطق رتروترانسپوزونی نشانگرهای

چندشکلی ) REMAPنشانگر  نیب  نیا درکه  افتهی توسعه

بوده و  PCRمبتنی بر ( رتروترانسپوزونی ریزماهواره شده تیتقو

یکپارچه نزدیک به توالی منفرد تکراری را  یها رتروترانسپوزون

و  در تهیه نقشه ژنوم یزیآم تیموفق طور بهو  کند یمشناسایی 

الوپلی پلوییدی استفاده شده  یها گونهثبات ژنومی  ی مطالعه

(Nguyen et al. 2016)  استفاده موردتحقیقات مختلفی نیز در و 

جهت بررسی تنوع ژنتیکی گیاهان مختلف  REMAPاز نشانگر 

، (Abdollahi Mandoulakani and Bernousi 2015)مثل ملون 

و  (Nasri et al. 2013)گندم ، (Yuying et al. 2011)زردآلو 

 .است شده  شگزار (D’Onofrio et al. 2010)انگور 

 بررسیباهدف  تحقیق این ایران، تربچه در پراکنش به توجه با

 OP=Open)استاندارد جمعیت تجاری  1 تعداد ژنتیکی،روابط 

Pollinated )با استفاده از  و تهیه( 1جدول )تربچه  و بومی گیاه

 ژنتیک مهندسی و بیوتکنولوژی مایشگاهآز و در REMAPنشانگر 

 1959 سال در زابل دانشگاه کشاورزی فناوری یستز پژوهشکده

 .مورد ارزیابی قرار گرفتند

 .SDS (Dellaporta et al روش یبر مبنا یژنوم یDNA استخراج

. شد انجامتک بوته و از هر جمعیت سه بوته  صورت به (1983

( IRAPآغازگر  6و  ISSR آغازگر 6)آغازگر ترکیبی  96 تعداد

 ای زنجیره واکنش .(2جدول )برای این تحقیق انتخاب شد 

 Kalendar et)کالندر و همکاران ر اساس دستورالعمل ب مراز یپل

al. 1999)  درصد و  9/1الکتروفورز از ژل آگاروز جهت و انجام

 .با استفاده از ژل رد انجام شد یآمیز رنگ

 
 مورد استفاده در تحقیق های یتجمعمشخصات  -1 جدول

 Name Origin Seed quality نام علمی نمونه کد

A Raphanus sativus Vikima دانمارک OP 

B Raphanus sativus Royal آمریکا OP 

C Raphanus sativus Pop vriend seed هلند OP 

D Raphanus sativus بومی اصفهان بومی 

E Raphanus sativus بومی درچه اصفهان بومی 

F Raphanus sativus French breakfast هلند OP 

G Raphanus sativus Profit ایتالیا OP 
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 مورد استفاده IRAPو  ISSRنام، توالی آغازگرهای  -2جدول 

Motif Primer Name Motif Primer Name 
CGCATCCATCTAGCACGAGG LTR1 (CA)8G UBC818 

CGTCGTCTGCCAGAGTCAAACA LTR2 (AC)8T UBC857 

GTCACGGTCTCAAAGATATCA LTR3 (CT)8G UBC815 

GTAAATCTGATTTCCTTTGACA LTR15 (GA)8YT UBC840 

ATTGTTTTCAGTAGTAGCTCTATCA LTR20 (AC)8 UBC825 

CCGACCTTCATTCTGGCATA LTR23 (CA)8RG UBC848 

 

و ( وجود) صورت یک به للیآ الگوهای یبندیازامت تحقیق این در

چون تعداد  صفاتی هم. شد انجاملل آبرای هر ( ودعدم وج)صفر 

 یها للآ، تعداد (AB=Amplified Bands) شده تکثیر یها للآ

مؤثر  للآ تعداد، (PB= Ploymorphic Bands)چند شکل 

(Ne=Effective number of alleles) ،چندشکلی درصد (PP= 

Percent of Polymorphic) شاخص چندشکلی ،(DI= Diversity 

Index) ،مارکری شاخص (MI=Marker Iindex)شانون ، شاخص 

(I= Shannon's Information index) نی و شاخص (h= Nei's 

gene diversity )آن میزان که چندشکلی شاخص. ی شدریگ اندازه 

با استفاده  (Agrama and Tuinstra 2003) است یک تا صفر بین

از فرمول 



n

i

jpDI
1

21 (Pj لل آ یفراوانj  ام در تمام

. (Botstein et al. 1980) دش محاسبه( یمورد ارزیاب یها جمعیت

با  مؤثرلل آ، تعداد شانونی مارکری، تنوع نی، تنوع ها شاخص

 با ها تیجمع بین و درون ، تغییراتPOPGENE 1.32 افزار نرم

، GeneAlex 6.5 افزار نرممولکولی با  واریانس تجزیه از استفاده

 Mega 6.06 افزار نرم و( NJ)بر اساس روش  ای هخوش تجزیه

 جاکاردو  (Nei and Li 1979)نی و لی  بر ماتریس تشابه مبتنی

(Jaccard 1912) انجام شد. 

آغازگر تکثیر و چند  21در این تحقیق،  مورداستفادهآغازگر  96از 

 که شد ییشناسا آلل 211مجموع  در(. 1شکل )شکل بودند 

 UBC815-Ltr20و  UBC825-Ltr2 ،UBC815-Ltr1 آغازگرهای

 آلل 11 با UBC848-Ltr3 آغازگر و تعداد ترین کم آلل 6 با

 آغازگر هر توسط تولیدی های آلل میان در را تعداد ترین بیش

بود  40/14برابر  ها جایگاه کل در آلل تعداد میانگین. داشتند

نمایش  در آغازگرها تفکیک قدرت بررسی برای (.9جدول )

و شاخص  (DI)جمعیت، شاخص چندشکلی  یک در چندشکلی

شاخص میزان ترین  بیش. دش محاسبه آغازگر هر( MI) یمارکر

و  UBC848-Ltr2مربوط به آغازگر  01/4با میزان  چندشکلی

مربوط به آغازگر  20/4 میزانی با چندشکلشاخص  میزان کمترین

UBC818-Ltr15  (.9 جدول) دشمشاهده  925/4و با میانگین کل 

مربوط به آغازگر  65/90با میزان میزان شاخص مارکری ترین  یشب

UBC848-Ltr2 96/24میزان شاخص مارکری با  میزان ترین و کم 

 دشمشاهده  19/26و میانگین  UBC857-Ltr1مربوط به آغازگر 

 (.9 جدول)

 شاخص جمعیت، بین و درون ژنتیکی تنوع لیوتحل هیتجز برای

 یها للآ تعداد و( I) شانون اتاطلاع شاخص ،(h) ین ژنی تنوع

 تربچه مورد مطالعه یها تیجمعآغازگرها و همچنین  (Ne) مؤثر

لل آدر بین آغازگرها بیشترین میزان تعداد (. 9 جدول) شد محاسبه

، 19/1ترتیب  به نی تنوع شاخص و شانون تنوع ، شاخصمؤثره

ترین میزان  و کم UBC825-Ltr2متعلق به آغازگر  61/4و  02/4

 نیژ و شاخص تنوع شانون شاخص تنوع ،مؤثر للآ دادتع

 UBC815-Ltr15متعلق به آغازگر  91/4و  11/4، 26/1 ترتیب به

ترین درصد  بیشتربچه  یها تیجمعدر بین  ؛ و(9 جدول) بود

 شاخص و نی تنوع ، شاخصمؤثرهلل آمکان چندشکل، تعداد 

متعلق  201/4و  114/4، 9/1، 11/02، %15ترتیب  به شانون تنوع

، 29/01، %11و بعد از آن با مقدار  French breakfastبه جمعیت 

و کمترین میزان  Profitمتعلق به جمعیت  226/4و  191/4، 29/1

ترتیب  به شانون و شاخص تنوع نی شاخص تنوع ،مؤثره الل تعداد

بود  Vikimaمتعلق به جمعیت  416/4و  491/4، 22/10، 94

تربچه بومی  یها تیجمعدرون  تنوع بین و ضمناً(. 0 جدول)

مورد بررسی در حد  یها تیجمعایران مناسب و در بین تمام 

 .بقیه بوده است نیانگیم

 

 
 

 

 

 

 
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
97

.1
3.

2.
15

.4
 ]

 
 [

 D
ow

nl
oa

de
d 

fr
om

 m
g.

ge
ne

tic
s.

ir
 o

n 
20

26
-0

1-
08

 ]
 

                               3 / 7

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1397.13.2.15.4
http://mg.genetics.ir/article-1-68-fa.html


 و همکاران نسب بهمن فاضلی  ...های مختلف تربچه با يتجمعبررسی تنوع ژنتيکی 

 

 393  9317 تابستان/ 2شماره / سيزدهمدوره / ژنتيک نوین

 

 

 
 UBC848-Ltr3با استفاده از آغازگر ترکیبی  REMAPدر نشانگر  رشدهیتکثالگوی نواری  -1شکل 

 
 شاخص ،(I) شانون شاخص ،(DI) چندشکلی شاخص ،(Ne)مؤثر  للآ ، تعداد(PP) یچندشکلدرصد  ،(PB) یچندشکل للآتعداد ،(AB) رشدهیتکث الل تعداد -9جدول 

 به ازای هر آغازگر (MI) مارکری شاخص و( h) نی
Primer Name Tm AB PB PP DI MI Ne H I 

UBC815-Ltr15 2/94 6 6 144 20/4 20 26/1 11/4 91/4 

UBC815-Ltr20 9/92 1 6 11/19 999/4 90/21 96/1 90/4 91/4 

UBC818-Ltr3 1/91 19 19 144 99/4 99 99/1 92/4 01/4 

UBC818-Ltr15 6/01 1 1 144 20/4 20 95/1 29/4 04/ 

UBC818-Ltr20 1/91 19 12 14 911/4 11/20 90/1 99/4 94/ 

UBC818-Ltr23 0/01 19 12 14 90/4 2/21 91/1 99/4 94/ 

UBC825-Ltr2 2/94 1 6 19 92/4 20 19/1 02/4 61/4 

UBC825-Ltr3 0/01 19 12 14 99/4 21 95/1 96/4 90/4 

UBC825-Ltr15 1/91 19 14 52/16 25/4 9/22 01/1 21/4 00/4 

UBC840-Ltr2 0/05 14 1 14 915/4 92/94 91/1 96/4 90/4 

UBC840-Ltr3 2/94 10 11 91/11 99/4 52/29 96/1 92/4 05/4 

UBC840-Ltr15 9/91 19 10 99/59 91/4 59/21 04/1 26/4 02/4 

UBC840-Ltr20 0/92 19 14 66/66 959/4 99/26 64/1 96/4 90/4 

UBC848-Ltr2 0/05 19 11 61/10 01/4 65/90 65/1 95/4 91/4 

UBC848-Ltr3 6/01 24 11 19 21/4 59/22 01/1 29/4 01/4 

UBC848-Ltr15 0/05 11 1 12/12 96/4 29/26 62/1 99/4 90/4 

UBC857-Ltr1 9/92 11 1 69/69 92/4 96/24 01/1 21/4 00/4 

UBC857-Ltr2 9/92 12 1 66/66 91/4 99/29 62/1 99/4 92/4 

UBC857-Ltr15 2/94 14 1 14 91/4 6/25 66/1 91/4 96/4 

UBC857-Ltr20 2/94 16 10 9/11 92/4 21 01/1 94/4 06/4 

UBC857-Ltr23 1/91 14 5 54 91/4 5/21 02/1 21/4 09/4 

 

 
و ( I) شانون، شاخص تنوع (Ne)مؤثر لل آ، تعداد(PP)شکل چند  یها مکان، درصد (PB)چندشکل های مکان تعداد، (Amplified Bands)ها تعداد کل مکان -0جدول 

 تربچه مورد مطالعه یها تیجمعدر ( H)نی 
Population Name AB PB PP Ne H I 

Vikima 211 94 22/10 1/1 491/4 416/4 

Royal 211 11 05/96 261 106/4 210/4 

Pop vriend seed 211 95 56/21 21/1 116/4 165/4 

Idfahan-dorche 211 69 11/94 21/1 12/4 111/4 

Isfahan 211 12 15/91 29/1 102/4 219/4 

French breakfast 211 15 11/02 9/1 114/4 201/4 

Profit 211 11 29/01 29/1 191/4 226/4 
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 در میانها  تفاوت وها  شباهت بهتر درک و شناساییمنظور  هب

ژنوتیپ تربچه  1در بین  تشابه ماتریس ی،موردبررسی ها تیجمع

در نشانگر  شده دیتولالل  211با توجه به کل  مورداستفاده

REMAP بر اساس روش نی ،(Nei 1973)  ترین  بیش. دشمحاسبه

های تربچه  عیتمربوط به جم( 919/4)میزان فاصله ژنتیکی 

French  وVikima مربوط به ( 194/4)ترین میزان فاصله  و کم

. دشمشاهده  211/4با میانگین  Vikimaو  Royalهای ژنوتیپ

 تغییرات آن مولکولی که در واریانس تجزیه از حاصل نتایج

 یها فاصله از با استفاده جمعیت اجزا بین و داخل شده  مشاهده

تحقیق  این نتایج اساس محاسبه و بر دشو یم یبند دسته ژنتیکی

 90و  ها تیجمع درون شده یافت ژنتیکی تغییرات درصد 66

 .(9جدول )بود  ها تیجمع بین در درصد

های مختلف تربچه نشان ای جمعیتحاصل از تجزیه خوشه جینتا

بقیه هر کدام در گروهی جداگانه  Profitجمعیت  جز بهداد که 

تر و  کم تنوع Vikimaش جمعیت در هر دو رو. قرار گرفتند

. است 0که مطابق نتایج جدول  اند بوده نیتر متنوع Profitجمعیت 

نی بر اساس ماتریس تشابه  ها تیجمعکلی  یا خوشهتجزیه  ضمناً

(Nei 1973)  و روشNJ  افزار نرمبا Mega 6.06  انجام شد و

بر اساس موقعیت  ها تیجمعکه ( 2شکل )مشخص گردید 

دلیل  به تواند یمتفکیک نشدند که  دکنندهیتولشور جغرافیایی ک

در این کشورها جهت تولید بذر استاندارد باشد اما  ژنومتبادل 

 یها تیجمعمشهود بود قرار گرفتن  یا خوشهآنچه در این تجزیه 

 دهنده نشانتربچه بومی استان اصفهان در یک گروه که 

اما این  است؛ ها پیژنوتخصوصیات ژنتیکی و خویشاوندی این 

در سطح  ها تیجمعدو جمعیت از لحاظ تنوع نسبت به بقیه 

 (.0جدول ) باشند یممتوسط 

 
نشانگر  استفاده از ی تربچه باها تیجمع مولکولی واریانس تجزیه -9جدول 

REMAP 
S. O. V واریانس  میانگین مربعات مجموع مربعات درجه آزادی% 

 90 950/62 961/910 6 بین جمعیت

 66 115/29 999/921 19 یتدرون جمع

 144  144/141 15 کل

 (P<0.01)در سطح یک درصد  دار یمعنتفاوت **: 

 

 

 
، REMAPهای تربچه بر اساس نشانگر ای جمعیتتجزیه خوشه -2شکل 

 NJماتریس تشابه جاکارد و روش 

 

جهت ارزیابی زردآلو با  .Yuying et al (2011)در گزارشی 

با میانگین  06تا  11لل را از آ، تعداد REMAPاستفاده از نشانگر 

، شاخص 01/1با میانگین  12/1تا  90/1مؤثر  آلل، تعداد 0/20

، شاخص 951/4با میانگین  009/4تا  295/4نی را از ژتنوع 

 Nasri et (2013)، 912/4با میانگین  696/4تا  915/4را از  شانون

al.  جهت ارزیابی گندم با استفاده از نشانگرREMAP آلل، تعداد 

با  14/1تا  92/1مؤثر  آلل، تعداد 12با میانگین  19تا  9را از 

، 91/4با میانگین  62/4تا  26/4را از  شانون، شاخص 6/1میانگین 

(2015) Abdollahi Mandoulakani and Bernousi  جهت

ملون با استفاده از نشانگر  های تنوع ژنتیکی توده ارزیابی

REMAP آلل، تعداد 26/16با میانگین  20تا  11 را از آلل، تعداد 

تا  91/4را از  شانون، شاخص 90/1با میانگین  69/1تا  91/1مؤثر 

شد  ارائهبر اساس آنچه که . گزارش دادند 09/4با میانگین  91/4

تواند عدد ثابتی داشته باشد و بستگی به شاخص چندشکلی نمی

تعداد ژنوتیپ و تولیدی توسط هر جایگاه،  آللعواملی مثل تعداد 

 که یطور به. (Prasad et al. 2000) داردحتی تعداد آغازگر 

(1995)Roder et al.   میانگین محتوای چندشکلی را در تحقیقی با

و همین میزان را زمانی  69/4آغازگر در گندم را  19ژنوتیپ و  11

 .آوردند دست به 90/4عدد بود  6ها که تعداد ژنوتیپ

 موقعیت با در رابطه مؤثری ارتباط ی،ا شهخوتجزیه  طبق نتایج

جمعیت  جز بهنشد اما  مشاهده ها تیجمع بین در جغرافیایی

Profit مجزا و کنار هم قرار  یها گروهها در تکرار بقیه جمعیت

بومی ایران در یک گروه  یها تیجمعلازم ذکر است . اند گرفته
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و  ها آنخصوصیات ترانسپوزونی نزدیک بین  دهنده نشانبوده و 

 منشأ تطبیق عدم بر مبنی از طرفی نتایج. فاصله ژنتیکی با بقیه است

 Abdollahi(2015) پژوهش در تنوع ژنتیکی با جغرافیایی

Mandoulakani and Bernousi تنوع ژنتیکی موجود  در ارزیابی

 .Solouki et al(2012)و  REMAPملون با استفاده از  های در توده

 از استفاده با شوید یها تیجمعبرخی  یکیژنت تنوع در ارزیابی 

 .مشاهده شده که با تحقیق حاضر مشابهت داشتند AFLPنشانگر 

 ژنتیکی تنوع مولکولی واریانس تجزیه در تحقیق حاضر نتایج

 درصد 90 ها تیجمع بین تنوع از تر و بیش 66 ها تیجمع درون

 از دهاستفا با دیگر گیاهان جمعیت در درون بالا تنوع وجود. بود

 .Mرا با گونه  M. piperitaشباهت بیشتر گونه ) RAPDنشانگر 

aquatic)(Momeni et al. 2006) و نشانگر ISSR ؛ شوید

(Bahari et al. 2015) لاله واژگون ،(Momeni et al. 2013)  و

 مؤثر عوامل از. است شده گزارش (Alikhani et al. 2014) بلوط

خودگشن  جمله از مواردی جمعیت درون تر تنوع بیش توجیه در

ی آلل یها مکان بذر، تعداد با ازدیاد بودن، ساله کگیاه، ی بودن

 اندازه تلاقی و نوع جمعیت، ژنوتیپی و یآلل موقعیت ی،موردبررس

 بررسی (Pejmanmehr et al. 2009)نمود  ذکر توان یم را جمعیت

 جمله از عامل چندین دلیل دخالت به ها تیجمع در ژنتیکی تنوع

 در موجود یها تفاوت و مهاجرت تلاقی خویشاوندی، پیوستگی،

است  ییها یدگیچیپ دارای ها تیجمع دهنده لیتشکافراد 

(Mohammadi and Prasanna 2003) .یها نمونه گرفتن قرار 

 یکسان یها خوشه در مختلف مناطق جغرافیایی از شده یآور جمع

 بین بذر فیزیکی تبادل یا و ژنتیکی تشابه ای ازنشانه تواند یم

 نسبت فیزیکی تبادلات اساس بر آن تفسیر که مختلف باشد مناطق

 .Bahari et al) دارد تری بیش یریپذ هیتوج ژنتیک به تشابهات

2015). 

 ها تیجمع تلاقی در هنگام تر بیش ژنتیکی با توجه به اینکه فاصله

 بردن بالا و هتروزیگوت ی ژنیها مکان افزایش سبب ،ها نیلا یا

 از طرفی ؛ و(Olfati et al. 2012) شود یمهتروزیس  اثر احتمال

 جهینت در باشد مطلوب مرتبط صفات با است ممکن ژنتیکی فاصله

 بهنژادی یها برنامهدر  ها آن از تر، بیش یها یبررس از پس توان یم

لذا بر این اساس چون . (Bahari et al. 2015)کرد  استفاده

 French تربچه یها جمعیت به مربوط تشابه میزان ترین کم

breakfast  وVikima  تنوع درون جمعیتی  ترین بیشبوده و

ذکر  توان یمبود در نتیجه  French breakfastمربوط به جمعیت 

کرد که جهت هر نوع تلاقی و اصلاح گیاه دارویی تربچه بهتر 

ی پدری ها هیپایکی از  عنوان به French breakfastاست جمعیت 

 .و یا دهنده ژن انتخاب کرد یا مادری

 استبا توجه به اینکه ایران یکی از مناطق رشد و رویش تربچه 

(Daei Hasani et al. 2013)  در این کشور  رود یمدر نتیجه انتظار

ی مختلف تربچه زیاد باشد که نتایج ها تیجمعتنوع بین و درون 

که با توجه به این. این تحقیق نیز همین اطلاعات را نشان داد

 Frenchتنوع درون جمعیتی مربوط به جمعیتترین  بیش

breakfast  ذکر کرد که جهت هر نوع تلاقی  توان یمبود در نتیجه

 Frenchو اصلاح گیاه دارویی تربچه بهتر است جمعیت 

breakfast ی پدری یا مادری و یا دهنده ژن ها هیپایکی از  عنوان به

چنین بر  هم. اده کردایران استف یها تربچهلاح اصانتخاب در 

 REMAPمشخص شد که نشانگر  آمده دست بهاساس نتایج 

تواند ابزاری مناسب جهت برآورد تنوع، بررسی و مقایسه  می

 .مختلف باشد یها پیژنوت
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