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  چکیده 
 امري ،جدید ارقام ثبت و پلاسم ژرم شناسایی ژنتیکی، روابطتشخیص  مرکبات جهت در ژنتیک تنوع و فیلوژنتیک روابطاطلاع از 

عمدتاً بر اساس صفات شناسایی آنها وجود دارد که   تعدادي بیوتیپ ،کشورهاي مرکبات  در کلکسیون. باشد می ضروري مهم و
در . توانند در این زمینه مفید باشند نشانگرهاي ملکولی می. وژي بوده و تحقیقات ژنتیکی چندانی بر روي آنها انجام نشده استمرفول

رقم  12همراه با بومی ناشناخته ژنوتیپ  43 ژنوتیپ مرکبات شامل 55 قرابت ژنتیکیمیزان تنوع و بررسی به منظور  این پژوهش
با ضریب تشابه  UPGMAروش   اي به بررسی دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه. تفاده شداس ISSR، از نشانگرهاي تجاري
 25ارقام پرتقال، نارنگی و  .کرد بندي طبقه) A, B, C, D, E, F, G, H & I( گروه نهبررسی را به  مورد هاي ، ژنوتیپجاکارد

، Cدر گروه  ژنوتیپ ناشناخته هفت، پوملو، دارابی و Bگروه ژنوتیپ ناشناخته در  نهفروت و  گریپ، Aدر گروه  ژنوتیپ ناشناخته
، لمون اروکا در F، بالنگ در گروه نسبت به همدیگر 54/0ضریب تشابه  اب Eو  Dدر گروه به ترتیب  نارنج و یک ژنوتیپ ناشناخته

تجزیه تنوع . ر گرفتندقرا Iن لایم در گروه کو لیموشیرین و مکزی Hگروه ، یک ژنوتیپ ناشناخته به طور مستقل در  Gگروه 
  .کند هاي بهنژادي، انتخاب و حفظ ارقام فراهم می ژنتیک و تعیین روابط خویشاوندي در مرکبات، اطلاعات مفیدي را براي برنامه

  روابط فیلوژنتیکنشانگر ملکولی، ارقام مرکبات، : هاي کلیدي واژه
 

  مقدمه
 ایجاد ژنتیکی، فرسایش کنترل پلاسم، ژرم شناسایی ژنتیکی، روابط تعیین مرکبات جهت در ژنتیک تنوع و بندي رده شدن مشخص

 ها جنس میان فیلوژنتیک روابط مطالعات درگذشته،. باشد می ضروري مهم و امري جدید، ارقام ثبت وبهنژادي  هاي برنامه

 از استفاده ، اما)2000نیکولاسی و همکاران، ( گرفت می انجام مورفولوژي خصوصیات اساس بر تنها هاي مرکبات وگونه

 تحت صفات این ،آن بر علاوه و است دشوار کاري مرکبات ارقام میان شناسایی و تعیین جهت تنهایی، به خصوصیات مورفولوژي

 ژنتیکی تنوع فیلوژنتیک و روابط مطالعه در اي گسترده طور به مولکولی نشانگرهاي از استفاده بنابراین .گیرند قرار می محیط تأثیر

 Inter( ISSRتوان به نشانگر  از میان این نشانگرها، می. )1998فانگ و همکاران، ( گردیده است استفاده مختلف نگیاها در

Simple Sequence Repeat (هاي مختلف پرتقال، لیمو،  در ایران با تلاش محققین و باغداران پیشرو، بیوتیپ. اشاره نمود
و در اند  آوري شده جمعاند،  هاي طبیعی و تغییرات ژنتیکی بوجود آمده گیري فروت و نارنگی که از طریق جهش، دورگ گریپ

ساس صفات عمدتاً بر اها  هاي انجام شده در این کلکسیون پایش. شوند هاي شمال و جنوب کشور نگهداري می کلکسیون
بط ژنتیکی و خویشاوندي بین این مرفولوژي بوده و تحقیقات ژنتیکی چندانی بر روي آنها انجام نشده است و اطلاعات دقیقی از روا

 صفات برخی مبناي بر یا و حدس اساس بر اه ژنوتیپ این زا تعدادي با توجه به اینکه. ها و با ارقام تجاري وجود ندارد ژنوتیپ

 برخی شناسایی و بررسی مطالعه این از هدفنیست،  دست در اطلاعاتی نیز دیگر يتعداد وضعیت از و اند شده نامگذاري ظاهري
   .باشند می موجود کترا مرکبات کلکسیون در که است ISSRبا استفاده از نشانگر  و ارتباط آنها با ارقام تجاري ها ژنوتیپ این از
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  ها مواد و روش
پس از  .)1جدول (آوري شد  جمع) تنکابن(نمونه مرکبات از ایستگاه تحقیقات مرکبات کترا  55براي انجام این آزمایش، برگ 

به منظور بررسی و تفکیک محصولات . گرفتانجام  ISSRآغازگر  10با  (PCR)اي پلیمراز  واکنش زنجیره، DNAاستخراج 
و  NTSYS pc ver 2,02ها با استفاده از نرم افزار  تجزیه تحلیل داده. درصد استفاده شد 5/1حاصل از تکثیر، از ژل آگارز با غلظت 

POPGENE ver 1,31 انجام گرفت .  
  

  نتایج و بحث
پس از برش دندروگرام در ضریب . نشده انجام شد هاي جفتی وزن ژنوتیپ مورد مطالعه بر اساس روش گروه 55اي  تجزیه خوشه

داراي دو  A بزرگ گروه). 1شکل (بندي شدند   دسته Iو  A ،B ،C ،D، E ،F، G ،Hاصلی خوشه  نهها در  ، ژنوتیپ54/0تشابه 
شامل  A.1,1زیرگروه فرعی . شود تقسیم می A.1,2و  A.1,1 فرعی به دو زیرگروهسپس  A.1زیرگروه . است A.2 و A.1 زیرگروه
، پرتقال G48( ،G8 ،G17 ،G20 ،G27 ،G23 ،G36، G13 ،G14 ،G10(پرتقال سیاورز  ،G1 ،G39 ،G33 ،G7 ،G12هاي  ژنوتیپ
با  G48و  G39 ،G12با  G1ها مانند  ژنوتیپکه برخی از  با توجه به این. است G38 و G45( ،G4، G26 ،G21 ،G25 ،G24(والنسیا 

G7 ،G17  باG20  یا  اند هایی هستند که در اثر جهش سوماتیکی بوجود آمده احتمالاً موتانتبا همدیگر دارند، آنها قرابت زیادي
این نتایج . یپ هستندطور ژنتیکی یک بیوت ها به اند که پرتقال برخی مطالعات نشان داده. هاي مشابه نوسلار همدیگر هستند ژنوتیپ

. پرتقال باشد که بوسیله جهش سوماتیکی و انتخاب کلون برتر دنبال شده است) متحدالاصل(تواند دلیلی بر منشاء مونوفیلیتیک  می
هایی  دورگآنها هاي سیاورز و والنسیا ندارند که احتمالاً  قرابت بالایی با پرتقال ها برخی از ژنوتیپاز طرفی در این زیرگروه فرعی، 

 ژنتیکی تشابهضریب با  گیرد که را در بر می) G52(و نارنگی کلمانتین  G37هاي  ژنوتیپ A.1,2زیرگروه فرعی . از پرتقال هستند
و نارنگی مشاهده   اي میان پرتقال اي مشابه الگوي باند ریزماهواره. جدا شده استپرتقال یعنی گروه  A.1,1از زیرگروه فرعی  60/0

بارت و  نتایج حاصل از پژوهش ).1995لورو و همکاران، ( نگر روابط خویشاوندي نزدیک این دو گونه استشده است که بیا
نتایج بدست آمده در این مطالعه نیز این فرضیه . است  دهد که پرتقال از تلاقی پوملو و نارنگی بوجود آمده نشان می ) 1976(رودز 

در ) G53(نارنگی دنسی و  G19 ،G31 ،G34 ،G32هاي  ژنوتیپ.  با پرتقال دارد 60/0زیرا نارنگی قرابت ژنتیکی  کند یید میأرا ت
ها قرابت ژنتیکی  در میان نارنگی .هستند 57/0تشابه داراي ضریب ) G52(نارنگی کلمانتین این گروه و . قرار گرفتند A.2زیرگروه 

   ).2010بیسواس و همکاران، ( کند یید میأبالایی وجود دارد و نتایج حاصل از نشانگرهاي مولکولی این عقیده را ت
قرابت . است) G44(فروت دانکن  و گریپ G2 ،G5 ،G40 ،G3 ،G35 ،G6 ،G29 ،G42 ،G43هاي  شامل ژنوتیپ Bخوشه 

نتیکی بسیار بالایی بین قرابت ژ ،1 شکلبا توجه به  ).1976بارت و رودز، ( فروت بسیار بالا است اي در گریپ گونه درون
  . فروت باشند هایی از گریپ هاي مذکور دورگ رود ژنوتیپ بنابراین احتمال می ،وجود نداردفروت  و گریپ Bگروه هاي  ژنوتیپ
ژنوتیپ به جز . بندي شدند دسته Cدر گروه  G22و  G46( ،G18(دارابی ، )G47( پوملو، G9 ،G15 ،G30 ،G11 ،G16هاي  ژنوتیپ

G16  هاي دیگر قرابت بالایی را به پوملو نشان ندادند ، ژنوتیپداردبالایی به پوملو  ضریب تشابه، شباهت 92/0با که .  
اي بالایی در میان ارقام  گونه قرابت درون .نشان داد Eدر گروه ) G51(نارنج با قرابت بیشتري است که  G41 ژنوتیپ شامل Dخوشه 

قرار  Fبه صورت انفرادي در گروه ) G54(نوتیپ بالنگ ژ ).1976بارت و رودز، ( نارنج وجود دارد اگرچه هتروزیگوس هستند
   ).1976بارت و رودز، ( شناخته شده استسایر مرکبات  أعنوان منشو به بالنگ یکی از سه گونه اصلی مرکبات است . گرفت
لاقی میان لایم ها دورگ حاصل از ت لمونکه  ات حاکی از این هستندگزارش. قرار گرفت Gدر خوشه به تنهایی  )G55(اروکا لمون 

گولسن و ( باشند یا دورگ حاصل از بالنگ و نارنج میو  لحاظ ژنتیکی قرابت بیشتري نسبت به بالنگ دارند  و بالنگ هستند، اما به
از بالنگ و  41/0نیز مؤید این موضوع است زیرا لمون اروکا در ضرایب تشابه پژوهش نتایج بدست آمده در این  ).2001روز، 
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شاهد مورد هاي  از نمونهیک  این ژنوتیپ با هیچ. قرار گرفت Hبه صورت مستقل در خوشه  G28ژنوتیپ  .تفکیک شد از لایم 34/0
  . جاي گرفتند) G50(لیمو آب شیراز و ) G49(لیمو شیرین  Iدر گروه . بررسی در این مطالعه قرابت نشان نداد

نشانگرهاي مولکولی دیگر . بطور واضحی مشخص کنندرا تقریباً  ط ژنتیکی در گروه مورد مطالعهنشانگرهاي حاضر توانستند رواب
  .ها کمک نماید تر قرابت این ژنوتیپ والدین مادري و تکمیل دقیقد در تعیین نممکن است بتوان SSRو  PCR-RFLPمانند 

 
 

  مواد گیاهی استفاده شده در آزمایش: 1جدول 
 نام عمومی نام علمی گیاه کد گیاه ردیف

1~43 G1~G43 Citrus spp  نامشخص)Unknown(  
44  G44  Citrus paradisi  فروت دانکن  گریپ)Duncan grapefruit ( 

45  G45  Citrus sinensis  پرتقال والنسیا)Valencia orange( 

46  G46  Citrus grandis   دارابی)Darabi(  
47  G47  Citrus grandis   پوملو)Pummelo (  
48  G48  Citrus sinensis  ال سیاورز پرتق)Siavaraz orange (  
49  G49  Citrus limettioides   لیموشیرین)Sweet lime ( 

50  G50  Citrus aurantifolia   لیمو آب شیراز)Mexican lime ( 

51  G51  Citrus aurantium  نارنج)Sour orange ( 

52  G52  Citrus clementina   نارنگی کلمانتین)Clementine mandarin( 

53  G53  Citrus reticulata   نارنگی دنسی)Dancy mandarin(  
54  G54  Citrus medica   بالنگ)Citron ( 

55  G55  Citrus limon   لمون اروکا)EureKa lemon ( 
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  UPGMAبه روش  ISSRژنوتیپ مرکبات با استفاده از نشانگر  55تجزیه کلاستر : 2شکل 
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Abstract 
Understanding phylogenic relationships and genetic diversity in citrus is considered to be important in clarifying 
their genetic relationships, germplasm characterization and the registration of new varieties. There are some 
Citrus accessions in the country citrus collections which have been classified merely based on their 
morphological traits. Molecular markers would help to infer their relations with known cultivars. In the present 
research work, phylogenic relationships among 55 citrus genotypes including 43 unknown local genotypes and 

12 commercially important citrus varieties were investigated through ISSR markers. Genetic similarities among 

accessions were calculated according to Jaccard Similarity Index and used to construct a dendrogram based on 
the unweighted pair groups method arithmetic averages (UPGMA), which put the 55 samples into nine major 

groups. Orange, mandarin and 25 unknown genotypes into group A, grapefruit and 9 unknown genotypes into 

group B, Pummelo, Darabi and 7 unknown genotypes into group C, sour orange and an unknown genotype into 

groups D & E, citron into group F, Eureka lemon into group G, an unknown genotype into group H and sweet 
lime and Mexican lime into group I were clustered. Genetic diversity and phylogenetic analysis in citrus, provide 
useful information for further breeding programs, collection, preservation and utilization. 
Keywords: Citrus cultivars, Molecular marker, Phylogenetic relationship 
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