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 چکیده
ی کیتنوع ژنتباشد. بدین منظور ها، لازمه انتخاب صحیح مواد ژنتیکی جهت اهداف بهنژادی میتعیین تنوع و روابط ژنتیکی بین ارقام و گونه

مورد ارزیابی قرار گرفت. در  AFLP یمریپراترکیب  25و  SSRجفت پرایمر  28رقم تجاری مرکبات با استفاده از  34بیوتیپ ناشناخته و  76بین 
% مشاهده شد که بیانگر  68/82% و  5/97با میانگین درصد چندشکلی  AFLP و SSRبه ترتیب برای نشانگر  چند شکلباند  545و  326مجموع 

ها ادغام برحسب متوسط گروه تمیالگور ،Neiتشابه  بیضر، SSRهای حاصل از داده بهباتوجهبود.  موردمطالعههای تنوع بالا در بین ژنوتیپ
(UPGMA )کیکوفنت یهمبستگ بیضر نیشتریب و (94/0=r)، 110  بندی گروه 36/0از  شتریو ب یتشابه مساو بیبا ضر یخوشه اصل 4نمونه در

( NJ) یگیاتصال همسا تمیتشابه جاکارد و روش الگور بی، از ضرAFLP یمریپرا اتبیحاصل از ترک یباند یالگو یبر مبنابندی . در گروهشدند
دندروگرام حاصل به  اساسنی. برانمود دییرا تأانتخاب شده  تمیالگور ،(r =93/0محاسبه شده ) کیکوفنت یهمبستگ بیضر یاستفاده شد. مقدار بالا

 یکیتنوع ژنت یابینشان داد هر دو نشانگر در ارز قیحقت نیا جینتا. شد کیتفک 65/0تر از و بزرگ یگروهی مساوبا تشابه درون یگروه اصل 5
 ییکارا AFLPبا نشانگر  سهیدر مقا SSRاستفاده شده، نشانگر  یمریپرا باتیو ترک مرهایبا درنظرگرفتن پرا یاند ولمد بودهآمرکبات کار یهاپیژنوت

در خصوص  یدیاطلاعات مف ی،کیشباهت ژنت زانیم ی وگروهانجام شده، هم یهاهیتجز جیبه استناد وجه اشتراک نتا، اساسنیبرا داشت. یبالاتر
 .به دست آمد و ارقام تجاری ناشناخته یهاژنوتیپ نیب یکیپلاسم موردمطالعه و ارتباط ژنتژرم یکیژنت تیماه

 تنوع ژنتیکی، مرکبات، نشانگر مولکولی :کلیدی هایواژه

 

 مقدمه
. (Barkley et al., 2006) تعلق دارند Aurantioideae رخانوادهیو ز Rutaceaeآن به خانواده  شاوندیجنس خو 28و  تروسیس

 باشد. امروزه استفاده ازها، لازمه انتخاب صحیح مواد ژنتیکی جهت اهداف بهنژادی میتعیین تنوع و روابط ژنتیکی بین ارقام و گونه
تر صفات پیچیده، از کارایی بیشتری ثبات، پایداری، قابلیت اطمینان و انتخاب دقیقجویی در زمان، به دلیل صرفه یمولکول ینشانگرها
 . (Abouzari et al., 2020)هستند برخوردار یی ایمیوشیو ب کیولوژیزیفی هاشاخصنسبت به 

هم  تیماه ومناسب  یژنوم عیتوز ،یریکارگسهولت به اد،یز یچندشکل جادیا لیبه دل( SSR) 1ساده یتکرار یهایاستفاده از توال
 ریطول قطعات حاصل از تکث یشکلنشانگر غالب چند. (Ollitrault et al., 2015) موردتوجه قرار گرفته استزیادی  نیبارز، توسط محقق

2) AFLP(خاصنی از قطعننات بننرش یافتننه ژنننومی بننا اسننتفاده از یهابر اسناس تکثینر دسته PCR و با وجود  شده یطراح
 یزمان چندین مکان ژنی، عدم نیاز به اطلاعات اولیه ژنومتکرارپذیری بالا، امکان بررسی هم تیقابل مانند ییهایژگی، وینسب یدگیچیپ

زمان کوتناه، سبب شده الگو و ظرفیت تولید تعداد زیاد باند تکرارپنذیر در مدت DNA بنودن به غلظت غیرحنساس مر،یجهت طراحی پرا
. (Paun and Schönswetter, 2012) ردیقرار گ نیاز محقق یانتخاب برخ تیدر اولو ،یکیتنوع ژنت یمانند بررس یاهداف مختلف یبرا

 یمورد بررس توانندیموردمطالعه م یهاپیبندی ژنوتدر قالب گروه یمختلف یهاهیبا اعمال تجز یمولکول یحاصل از نشانگرها یهاداده

                                                            
1 Simple Sequence Repeat 
2 Amplified Fragment Length Polymorphism 
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 هاپیژنوتبندی و گروه زی( در تماAFLP( و غالب )SSRو ارتباط دو نشانگر هم بارز ) ییکارا سهیمنظور مقاپژوهش حاضر به .رندیقرار گ
  .دیو اجرا گرد یطراحهای ناشناخته مرکبات و برخی از ارقام تجاری، و تعیین روابط فیلوژنی بین ژنوتیپ

 

 هاروش و مواد
 یهاوهیمرکبات و م قاتیمرکبات، از پژوهشکده تحق یو محل یرقم تجار 34ناشناخته و  یعیطب پیوتیب 76پژوهش  نیدر ا

 ,.Edwards et al) به روش ادوارد و همکاران یبرگ یهااز نمونه یژنوم DNAاستخراج ی مورد ارزیابی قرار گرفت. ریگرمسمهین

 ینشانگرها یمریپرا بیترک 25( و 2006و همکاران ) Barkleyماهواره بر اساس روش  زیر ینشانگرها 28 هیتجزانجام شد.  (1991
AFLP یشنهادیبر اساس روش پ Angiolillo ( انجام شد1999و همکاران ) (Angiolillo et al., 1999). چند شکل  یباند یالگوها

 یداده شدند. برا ازی)وجود باند( امت کیها و به صورت صفر )عدم وجود باند( و الل یبه دو روش برآورد وزن مولکول SSRنشانگر  یبرا
تا  70( در دامنه کیعدم وجود باند )صفر( و وجود باند ) یباندها، بر مبنا یازبندیحاصل از امت کیصفر و  سیماتر زین AFLPنشانگر 

 بیضر ،هاپیبندی ژنوتگروه یمناسب برا تمیتشابه و الگور بیضرا سیماتر نیانتخاب بهتر ی. برادیگرد لیجفت باز، تشک 500
و  هاسیانطباق ماتر زانیو سنجش م هاپیبندی ژنوتگروه ها،سیماتر لیهر دو نشانگر محاسبه شد. تشک ی( براr) کیکوفنت یهمبستگ

 . ها در دندروگرام صورت گرفتفاصله محل ادغام شاخه نیشتریها بر اساس بگروه کیحاصل انجام و تفک یهادندروگرام
 در این پژوهش مورداستفادهژنوتیپ مرکبات  110نام علمی و شماره  -1جدول 

 نام عمومی نام علمی شماره نام عمومی نام علمی شماره

G1-

G75 
Citrus spp نامشخص G93 C. sinensis (L.) Osbeck 

تامسون 
 ناول

G76 C. medica (L.) Osbeck سیترون G94 C. sinensis (L.) Osbeck  2سیاورز 

G77 C. limon (L.) Burm. f. لمون اروکا G95 C. sinensis (L.) Osbeck کوهمعلم 

G78 C. grandis (L.) Osbeck پوملو G96 C. unshiu Marcovitch اونشو 

G79 Citrus spp نامشخص G97 Minneola tangelo × C. clementina پیج 

G80 C. reshni Tanaka کلئوپاترا G98 C. reticulata × C. sinensis خرم 

G81 C. reticulata Blanco دنسی G99 C. sinensis (L.) Osbeck. والنسیا 

G82 C. sinensis (L.) Osbeck  1سیاورز G100 C. reticulata × C. sinensis جهانگیر 

G83 
C. myrtifolia (L.) 

Rafinesque 
 نوشین G101 C. reticulata × C. sinensis یاخوشهنارنج 

G84 C. sinensis (L.) Osbeck سانگین G102 C. unshiu Marcovitch اکیتسو 

G85 C. reticulate Blanco محلهشل G103 Poncirus trifoliate (L.) Rafinesque 
نارنج سه 

 برگ

G86 C. aurantium L. نارنج G104 C. reticulata × C. sinensis شاهین 

G87 C. limettioides Tanaka لیموشیرین G105 C. clementina Tanaka سولیمار 

G88 C. reticulata Blanco کلمانتین G106 C. paradisi × P. trifoliata سیتروملو 

G89 C. sinensis (L.) Osbeck سانگینلا G107 
(C. paradisi × C. reticulata) × C. 

changsha 
 یاشار

G90 C. paradise Macfadyen فروتپیگر G108 C. latifolia (Yu. Tanaka) Tanaka میلانیپرش 

G91 C. paradise Macfadyen فروتپیگر G109 C. aurantifolia (Christm.) Swingle میلاکنیمکز 

G92 C. sinensis (L.) Osbeck نیسانگگروس G110 C. aurantium L. 
نارنج 

 تایپاف

 

 بحث و جینتا
 چندشکلی حاصل از نشانگرها

نمودند و در مجموع  دیموردمطالعه تول پیژنوت 110 یابیجهت ارز یمناسب یباند ی، الگوSSRجفت نشانگر  28پژوهش هر  نیدر ا
اطلاعات چند  یمقدار محتوا نیشتریو ب نیکمتر. شد یدهازیامت یژن گاهیازای هر جاالل به 6/11 نیانگیباند چند شکل با م 326تعداد 
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 مریپرا یبرا 31/0 بیبه ترت ها،پیژنوت زیمختلف در تما یهانشانگر ییکارا سهیمقا یمهم برا یارهایعاز م یکیعنوان ( بهPIC) یشکل
AGG9  مریپرا یبرا 92/0و TAA41های انتخابی با استفاده از نشانگردر ارزیابی مجدد ژنوتیپ بود. 71/0معادل  ینیانگی، با م،AFLP ،

 یارزش شاخص محتوا نیعنوان بالاتربه 5/0با درنظرگرفتن ها چند شکل بودند. آنعدد از  545باند قرائت شد که  649در مجموع 
از  شتریب یمی: آنزمریپرا باتیترک یتمام ی( براPIC) یاطلاعات چند شکل یغالب، محتوا ینشانگرها ی( براPIC) یاطلاعات چند شکل

 باتیانتخاب مناسب ترک انگریب PIC یبالا زانیم نیا محاسبه شد. 46/0( معادل PIC) یاطلاعات چند شکل یمحتوا نیانگیو م 4/0
 موردمطالعه است یهانمونه نیب یهاتفاوت زیتما یها براآن تیو قابل یمی: آنزمریپرا

 
 SSR یهابر اساس داده یکیروابط ژنت نییتع

 کیکوفنت یهمبستگ بیضر نیشتری( با بUPGMAها )ادغام برحسب متوسط گروه تمیو الگور Neiتشابه  بیبه ضرباتوجه
(94/0=rدر مقا )یخوشه اصل 4نمونه در  110 ها،تمیالگور گریبا د سهی (A ،B ،C  وDبا ضر )36/0از  شتریو ب یتشابه مساو بی 

شد. همه ارقام شاهد پرتقال و  میتقس A3و  A1 ،A2 رگروهیبه سه ز پیتعداد ژنوت نیشتریبا ب Aگروه  (.1بندی شدند )شکل گروه
از  یهمانند برخ زین قیتحق نیو پوملو بوده و در ا نیماندار یقیاز دو گونه حق یدیبریپرتقال ه گروه قرار گرفتند. نیبا هم در ا ینارنگ

ارقام  نیتشابه بالا ب بیضر نیانگیخود نشان داد. م ینیبه والد ماندار یشتریشباهت ب (Curk et al., 2016)مرکبات  یلوژنیمطالعات ف
 یهاپیژنوت نشیو گز یکیزمان با جهش سومات یکه در ط باشدی( مکیتیمشترک )مونوف یمنشأ ژنوم انگری( بGS= 826/0پرتقال ) شاهد

و  یگروه(. هم1شدند )شکل  یبنددسته A1ناشناخته به همراه ارقام شاهد پرتقال در زیرگروه  پیوتیب 31. مطلوب همراه بوده است
. در باشدیها با پرتقال مقرابت آن انگری( بGS= 71/0های ناشناخته با ارقام پرتقال )بیو تیپ نیتشابه ا بیضر نیانگیم یبالابودن نسب

بودند )به  ییتشابه بالا بیضرا یدارا G31با  G46 ،G27با   G17،G73با  G12مانند  ناختههای ناشاز بیو تیپ یبرخ رگروهیز نیا
. باشندیبا منشأ نوسلار مشترک م یهاپیژنوت ایو  یکیسومات یهاحاصل جهش احتمالاً هاپیژنوت نی(. ا91/0و  93/0، 88/0ترتیب 

شباهت را  بیضر نیشتریب G37و  G14, G19ناشناخته  پیسه ژنوت A3 رگروهیدر ز قرار گرفتند. A2 رگروهیدر ز نیماندار یدهایبریه
تشابه  بی( با ضرG96اونشو ) یها است. نارنگآن نیب یکیارتباط ژنت انگری( که بGS= 64/0( نشان دادند )G80کلئوپاترا ) پیبا ژنوت

مرکبات و منطبق  یقیاز سه گونه حق یکیعنوان ( بهG78پوملو ) قرار گرفت. A3 گروهری( جداگانه در زG88) نینسبت به کلمانت 51/0
 B( در گروه G110, و G86 G83و نارنج ) (G91و  G90) فروتپیگذشته به همراه ارقام گر یهاگزارش شده در پژوهش یبا الگو

 Barkley et)است  یعنوان والد مادرو پوملو به یعنوان والد پدربه نیماندار یعیطب دیبرینشان داده که نارنج ه هایبررس قرار گرفت.

al., 2006) .یهاپیژنوت نیتشابه ب بیضر نیانگیم ( 79/0نارنج=GSم )یهاپیوتژن نیبالا در ب یاگونهبر قرابت درون یلیدل تواندی 
 لیاز دلا یکیها هنوز و لمون هامیقرار گرفت. منشأ لا Cآن در گروه  یدهایبریبه همراه ه ترونیدر مطالعه حاضر س. نارنج باشد

( همراه با G103) روسیپونس پیصرفاً دو ژنوت Dدر گروه . (Curk et al., 2016) دیآیمرکبات بشمار م یبندنظر در طبقهاختلاف
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 ISSR یمولکول یانجام شده با نشانگرها یهاحاصل از پژوهش جیالگو با نتا نیقرار گرفت که ا 74/0تشابه  بی( با ضرG106) تروملویس
 . (Barkley et al., 2006) منطبق است RAPDو 

 
ها روهو به روش الگوریتم ادغام بر حسب متوسط گ SSRنشانگر  28ژنوتیپ مرکبات با استفاده از  110بندی گروه -1شکل 

(UPGMA می 1( )کدها بر اساس جدول)باشد 

 AFLPهای تعیین روابط ژنتیکی بر اساس داده

 بی، از ضرAFLP یمی: آنزمریپرا بیترک 25حاصل از  یباند یالگو ینمونه موردمطالعه بر مبنا 110 یکیارتباط ژنت نییتع یبرا
( r=93/0محاسبه شده ) کیکوفنت یهمبستگ بیضر ی( استفاده شد. مقدار بالاNJ) یگیاتصال همسا تمیتشابه جاکارد و روش الگور

 Eو  A ،B ،C ،D یگروه اصل 5اساس دندروگرام حاصل به . برایننمودرا تأیید  تمیالگور نیانتخاب مناسب ا ها،تمیالگور رینسبت به سا
 (.2مختلف منتسب شدند )شکل  یهاهای ناشناخته به گروهشد و بیو تیپ کیتفک 65/0تر از و بزرگ یگروهی مساوبا تشابه درون

 نیبندی همبود. مشابه گروه A3و  A1, A2 رگروهیسه ز یگروه خود دارا نیقرار گرفت. ا Aعدد( در گروه  55) هاپیتعداد ژنوت نیشتریب
پرتقال  دارقام شاه زین ستمیس نیدر ا (Barkley et al., 2006)و منطبق با گزارش مطالعات گذشته  SSR یهاها بر اساس دادهنمونه

به همراه سه  ی(، همه ارقام شاهد نارنگG96جز رقم اونشو )به A2 رگروهیز شدند. یبندگروه دسته کیمتفاوت در  یدمانیبا چ یو نارنگ
 جینتا ،ینارنگ یهاپیژنوت نیدر ب 8/0در حدود  ینیانگیبا م یکیوجود شباهت ژنت .ردیگیرا در بر م G37و  G14, G19ناشناخته  پیوتیب

ناشناخته  بیوتیپ 17. (Aka Kacar et al., 2009) دینمایرا تأیید م گریو مطالعات د SSRبا استفاده از نشانگر  قیتحق نیحاصل از ا

از  8/0تشابه  بیبا ضر G33و  G12, G17, G23, G32 یهاپی(. ژنوت2بندی شدند )شکل گروه A3 رگروهیدر ز(، G96همراه با اونشو )
گفت که  توانی(، مGS=93/0) هاپیژنوت نیا نیتشابه بالا ب بیضر نیانگیبه ماند. باتوجهشده کیتفک گروهریز نیا یهاپیژنوت ریسا

( مشابه با G106) تروملوی( و سG103) روسیپونس پیدو ژنوت .باشندیم گریکدیمشابه نوسلار  یهاپیژنوت قتیمذکور در حق یهانمونه
 ترونیاز ارقام س E1 رگروهیشد. ز میتقس E2و  E1خود به دو زیرگروه  Eگروه  دادند. لیرا تشک Dبه طور مستقل گروه  SSR جینتا
(G76( لمون اروکا ،)G77پرش ،)میلانی (G108مکز ،)میلاکنی (G109 همراه با ،)(. 2شده است )شکل  لیناشناخته تشک پیوتیب 34



     یفناور ستیکشت بافت و ز ،یبه نژاد                                     36

 

 

 رفسنجان )عج(عصردانشگاه ولی - 1400شهریورماه  17تا  14 - علوم باغبانی ایراندوازدهمین کنگره 

 

 میلانیدو رقم پرش نیتشابه ب بیضر نیشیپ قاتیتحق(. در 96/0تا  73/0بالابود ) اریبس رگروهیز نیا یهاپیژنوت نیتشابه ب بیضر
(G109و مکز )میلاکنی (G109)  82/0  محاسبه شد(Shahsavar et al., 2007) مشابه است. قیتحق نیآمده در ادستبه جیکه با نتا  

 

 
ی گیاتصال همسا تمیو به روش الگور AFLP یمریپرا بیترک 25مرکبات با استفاده از  پیژنوت 110بندی گروه -2شکل 

(Neighbor Joining.) 
 .(باشدیم 1)کدها بر اساس جدول 

 AFLPو   SSR ینشانگرهابندی حاصل از راستایی گروهبررسی هم

 نیتنوع ب صیتشخ یبرا یدو نشانگر در کشف چندشکل ییتوانا سهیفرصت را به وجود آورد که علاوه بر مقا نیپژوهش حاضر ا
درک درست از  تأیید شود. زیهای ناشناخته نبیو تیپ یکیژنت تیتفاوت ماه صیحاصل در تشخ جیمورد آزمون، اعتبار نتا یهانمونه

 نییمحاسبه شده جهت تع یهااست. آماره یاصلاح یهاو برنامه یکیژنت یهاهیانجام تجز یشرط لازم برا نیهر نشانگر اول یاثربخش
 یشانگرهامناسب ن ییشاهد، کارا یهاپیژنوت یانتظار براو قابل یمنطق جیو حصول نتا یکیتنوع ژنت صینشانگرها در تشخ لیپتانس
SSR  وAFLP .یباندهاباوجودآنکه تعداد  را تأیید نمود SSR  نسبت بهAFLP  ها چند آن شتریب ی( ول649و  331کمتر بود )به ترتیب

 جی( که با نتا%68/82% و  5/97محاسبه شد )به ترتیب  AFLPاز  شتریب SSR یبرا یعلت متوسط درصد چندشکل نیشکل بودند و بد
 یمتنوع یهاسمیبه مکان توانیرا م SSRدر  یچند شکل یبالا نسبت. ثبت (Belaj et al., 2003)منطبق است  زین گرید یهاپژوهش

مرتبط  شودیم یو تنوع الل SSR  یتکرار یهایدر تعداد توال رییکه موجب تغ DNA یهمانندساز ندیفرا یدر ط مرازیمانند سرخوردن پل
برآورد  AFLP  49/1نشانگر  یو برا SSR  93/4( در نشانگر Ne) یژن گاهیهر جا یتعداد الل مؤثر برا نیانگیم یبررس نیدر ا. دانست

آزمون مانتل . رساندیرا م AFLPنسبت به نشانگر  SSRنشانگر  یتنوع الل ای( Heمورد انتظار ) یتیگوسیبودن هتروز شتریکه ب دیگرد
 یهمبستگ بیانجام شد و ضر AFLPو  SSRدر دو دندروگرام حاصل از نشانگر  هاپیبندی ژنوتتطابق گروه زانیم نییمنظور تعبه

 سمیمتفاوت دو نشانگر، تفاوت در مکان تیبه دلیل ماه تواندیم 5/0(. ثبت انطباق کمتر از r=40/0به دست آمد ) 40/0معادل  کیکوفنت
 SSR یهافیواسطه احتمال وجود ردبه گرید ییهر نشانگر باشد. از سو یاستفاده شده برا یمرهایتعداد پرا یو حت یچندشکل ییشناسا

از انطباق  یوجود دارد که بخش AFLPغالب و هم بارز در روش  یاز نشانگرها ی، امکان داشتن مخلوطAFLPشده  ریتکث یهادر قطعه
ها از شباهت یدامنه متنوع ینشانگر ستمیهر دو س ،یلوژنیروابط ف یدر بررس. موضوع مرتبط دانست نیبه ا توانیدو نشانگر را م جینتا
دقت محاسبه  زانیآمده تفاوت مشاهده شد. مدستبه یهادر دندروگرام هاپیژنوت یبرخ تیها نشان دادند و بر اساس موقعونهنم نیرا ب
اند و شده ییکه شناسا ییخود به تعداد نشانگرها نیو ا گذاردی(، بر اطلاعات منتج شده از هر نشانگر تأثیر مGS) یکیتشابه ژنت بیضر

 G75و  G11ناشناخته  پیوتیبا دو ب G73ناشناخته  پیوتیب SSRبا استفاده از نشانگر  .دارد یها در سطح ژنوم بستگآن عیتوز یچگونگ
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 نیکمتر زین AFLP یهاشباهت حاصل از داده سیماتر ی( تشابه را نشان داد. در بررس962/0) نیشتری( و ب019/0) نیبه ترتیب کمتر
( G70) پیوتی( و بG103) روسیبا پونس G66ناشناخته  پیوتیب نی( به ترتیب ب972/0تشابه ) بیضر نیشتری( و ب112/0تشابه ) بیضر

و  SSR ینشانگر ستمیبا س پیدو ژنوت نیشباهت( ب ایتنوع محاسبه شده )فاصله  زانیکه م دهدینشان م سهیمقا نیبه دست آمد. ا
AFLPنیترکه باثبات شوندیانتخاب م نیعنوان والدبه ییهاپیژنوت ون،یداسیبریه قیاز طر یاصلاح یها. در برنامهباشدی، متفاوت م 

که با  ییهاپیدر خصوص جفت ژنوت یریگجهیبرآن نتآمده از چند نشانگر داشته باشند. علاوهدستبه جیمطلوب را در نتا یکیفاصله ژنت
اساس در پژوهش حاضر برخوردار خواهد بود. براین یشتریاند از اعتبار بنشان داده ییبالا یکیمختلف شباهت ژنت یهااستفاده از نشانگر

(، به همراه G92) نیسانگ( و گروسG89لا ) نی(، سانگG99) ای( و والنسG93(، تامسون ناول )G89) لانی( و سانگG84) نیارقام سانگ
 ییالاب یکیمطالعه نشان داد که تشابه ژنت نینشان دادند. ا ییلاقرابت با ینشانگر ستمیدر هر دو س G17و  G12ناشناخته  پیوتیدو ب

های که بیو تیپ شودی( ملاحظه م2و  1 یهابا دقت در دندروگرام حاصل از دو نشانگر )شکل نیهمچن .ارقام پرتقال وجود دارد نیب
 یتشابه الگو نیگروه قرار گرفتند و ا کیهمراه با ارقام شاهد پرتقال در  G21, G26, G27, G20, G54, G34, G31, G36ناشناخته 

 تروملوی( و سG103) روسی. دو رقم پونسباشدیهای ناشناخته با گونه پرتقال مبیو تیپ نیا یبر قرابت بالا یدییتأ قتیبندی در حقگروه
(G106بر اساس داده )یها AFLP  نسبت بهSSRبه هم یشتری، قرابت ب( 87/0نشان دادند=GSپونس .)روسی (G103ژنوت )پی 

آن از  زیمرکبات، تما یهاگونه ریبا سا یمتفاوت و عدم تقارن زمان گلده کیمورفولوژ اتیکننده است و به علت دارابودن خصوصخزان
 . ستیها دور از انتظار نگروه ریسا

 نی(، ماندارC. maximaمختلف نشان داد که پوملو ) یهاهیتجز سهیحاصل از اطلاعات دو نشانگر و مقا یپیژنوت یهاگروه لیتشک
(C. reticulateو س )ترونی (C. medica منطبق بر )یقبل یهاافتهی (Curk et al., 2015) یهامرکبات )گونه یقیعنوان سه گونه حقبه 

مرکبات  یهاپیژنوت یکیتنوع ژنت یابینشان داد اگرچه هر دو نشانگر در ارز قیتحق نیا جینتا اند.مجزا قرار گرفته یها( در گروههیاول
 یبالاتر ییکارا AFLPبا نشانگر  سهیدر مقا SSRاستفاده شده، نشانگر  یمریپرا باتیو ترک مرهایبا درنظرگرفتن پرا یاند ولکارآمد بوده

در خصوص  یدیاطلاعات مف یکیشباهت ژنت زانیم ی وگروهانجام شده، هم یهاهیتجز جیبه استناد وجه اشتراک نتااساس، براین داشت.
 .و ارقام تجاری به دست آمدناشناخته  هایژنوتیپ نیب یکیپلاسم موردمطالعه و ارتباط ژنتژرم یکیژنت تیماه
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Abstract 

Determining the diversity and genetic relationships between cultivars and species is necessary to select 

genetic material for breeding programs. For this purpose, genetic diversity between 76 unknown biotypes and 

34 commercial citrus cultivars was evaluated using 28 SSR primers pairs and 25 AFLP primer combinations. 

A total of 326 and 545 polymorphic bands were observed for SSR and AFLP markers, with an average 

polymorphism percentage of 97.5% and 82.68%, respectively, indicating high diversity among the studied 

genotypes. According to SSR data, Nei similarity coefficient, unweighted-pair group method arithmetic 

average (UPGMA), and maximum cophenetic correlation coefficient (r = 0.94), 110 samples were clustered 

in four main groups with similarity coefficient equal and more than 0.36. Jaccard's similarity coefficient and 

the Neighbor-Joining (NJ) were used in the grouping based on the band pattern obtained from AFLP primer 

compounds, Jaccard's similarity coefficient, and the Neighbor-Joining (NJ) were used. The high value of the 

calculated cophenetic correlation coefficient (r = 0.93) confirmed the selected algorithm. The AFLP resulting 

dendrogram was divided into five main groups with intragroup similarity equal and more than 0.65. This study 

showed that although both markers effectively assessed the genetic diversity of citrus genotypes, considering 

the primers and primer compounds used, the SSR marker was more effective than the AFLP marker. Based 

on the commonality of the results and the degree of genetic similarity, helpful information about the genetic 

nature of the studied germplasm and the genetic relationship between unknown genotypes and commercial 

cultivars were obtained. 
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