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 5313 ،چهارم شماره ،و يكم بيست جلد
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 رپیدهای مرکبات با استفاده از نشانگر مولکولی بررسی چندشکلی ژنوتیپ
 

 4بهروز گلعین و 3، نادعلی بابائیان جلودار2، غلامعلی رنجبر1پورعابدین هاجر*
 ،دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری، بیوتکنولوژی کشاورزیاصلاح نباتات و  گروهارشد دانشجوی کارشناسی1

 ،دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساریگروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژی کشاورزی،  ،دانشیار2
 ،ریدانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساگروه اصلاح نباتات و بیوتکنولوژی کشاورزی،  ،استاد3

 ، رامسرسسه تحقیقات مرکبات کشورؤم ،دانشیار4
23/4/1333؛ تاريخ پذيرش:  1/11/1332تاريخ دريافت:   

 1چكيده
يابی به ارقام مطلوب در مرکبات مهم و شناسايی تنوع ژنتیکی و روابط خويشاوندی، برای دست

ژنوتیپ مرکبات  23جهت تعیین تنوع ژنتیکی میان   RAPDدر اين پژوهش از نشانگر ضروری است.
باند چند شکل ايجاد گرديد که بیشترين باند تکثیر  242گر استفاده شده تعداد آغاز 13يا  استفاده شد.

با هشت باند کمترين  OPA-05که آغازگر بود، در حالی OPA-07 عدد و مربوط به آغازگر 13شده 
آورد گرديد. باند بر 13آغازگر شکل برای هر . متوسط تعداد باند چندشان دادن قطعات چندشکل را

با استفاده از ضريب تشابه جاکارد، میزان تشابه محاسبه شده بر  NTsysافزار ها توسط نرمداده تجزيه
نشان داد. تجزيه  22/0با میانگین تشابه  39/0تا  14/0ای از شکل را در دامنهاساس باندهای چند

 بر اساس تجزيه صورت گرفت. UPGMAوش ای بر پايه ماتريس تشابه جاکارد و با رخوشه
بر  های مرکبات مورد مطالعه به پنج گروه تقسیم شدند.ژنوتیپ 43/0ای، در ضريب تشابه خوشه

( مربوط به دو ژنوتیپ پوملو و نارنگی محلی و بیشترين 14/0اساس ماتريس تشابه، کمترين شباهت )
با بررسی دندروگرام نشان داده  بود. G73 و G74( مربوط به دو تیپ طبیعی ناشناخته 39/0شباهت )

 تعیین تنوع های مجزا قرار دارند.های حقیقی مرکبات در خوشهعنوان گونهشد که پوملو و نارنگی به
 کند.نژادی، انتخاب و حفظ ارقام فراهم میهای بهژنتیکی در مرکبات، اطلاعات مفیدی را برای برنامه

 

 RAPDتشابه، مرکبات، ژنتیکی، ماتريس  ای، تنوعخوشه تجزيه های کلیدی:واژه

                                                             
 h_abedinpour@ymail.comمسئول مکاتبه: *
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 مقدمه

 2/4 یبيتقر دیبا تول رانيکشور اد. نروشمار میترين محصولات باغبانی بهمرکبات يکی از مهم

 یهااستان نیب درد و باشیم ایمحصول در دن نيکننده ایدکشور عمده تول هفتتن مرکبات جز  ونیلیم

 بیشترين مقدار تولید را دارا است از کل تولید اين محصول، درصد 1/44با  استان مازندران ،کشور

 (.2011، گلعین و عدولی)

 Aurantioideaeخانواده يرو ز Rutaceaeاز خانواده  یاهچدرخت ،یدرخت اهانیگمرکبات 

کروموزوم بوده و اندازه ژنوم آن حدود  n2=12 یمرکبات دارا. (1332سوست وروز، ) باشندیم
 ،عیوس یپراکندگ ،کشتی طولان خچهيتار. (1332کلتافیلهو و همکاران، ) باشدیجفت باز م 23/4×210

و همچنین با ساير  Citrusهای مختلف جنس های مکرر و سازگاری بین گونهافشانیگردهانجام دگر

 ها،گونه یدر برخ یکسیآپوم دهيوجود پد بودن جهش جوانه، اديز های ديگر اين خانواده،جنس

از  یاديز اریارقام بس دهيباعث گرد شده، جاديا اهیگ نيکه در ا یاديز یو مصنوع یعیطب یهاگهدور

مشکل قابل توجه در  کيها و مطمئن آن قیدق يیانواع مرکبات در جهان وجود داشته باشد که شناسا

تن به داش ازیارقام مناسب ن دیاصلاح و تول یبرا یاز طرف .شودیمحسوب م یکارصنعت مرکبات

و تنوع موجود  یاهیمواد گ يیخود مستلزم شناسا نيو اضروری است  اهانیگ نیقدرت انتخاب بالا ب

مشخص شدن  نيبنابرا .(1332؛ فنگ و همکاران، 2000 نیکولوسی و همکاران،) ها استآن نیدر ب

حفظ  ،یاصلاح یهاو کاربرد برنامه یزيربرنامهجهت در مرکبات  یشاونديخوروابط و یکیتنوع ژنت

انجام مطالعات  و ديثبت ارقام جد ،یکیژنت شيپلاسم، کنترل فرسامنابع ژرمايجاد  ،یستيز تنوع

 .(2002بارکلی و همکاران، ) لازم است یمولکول

 تيريبهبود مد یرا برا یمهم اریابزار بس یمولکول یشناسستيدر ز ژهيوبه ،یوتکنولوژیدر ب شرفتیپ

در  یکیژنت تنوع یبررسمنظور به یمولکول یاز نشانگرها استفاده کند.یهم مفرا یکیو حفاظت از منابع ژنت

يکی از نشانگرهای مولکولی جهت بررسی  ابزار مهم مطرح است. کيعنوان به تیجمع کیمطالعات ژنت

است  RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)ژنتیکی موجود بین ارقام، نشانگر تنوع 

دلیل ساده بودن، ارزيابی اين نشانگر به ی برای مطالعه تنوع بین ارقام برخوردار است.که از قدرت مناسب

آسان و سريع رايج است. همچنین برای طراحی آغازگر نیازی به دانستن اطلاعات اولیه درباره 

کار روند. اين نشانگرها دارای به DNAتوانند برای تکثیر تعداد زياد قطعات نیست و می  DNAتوالی

در  PCRبرای تکثیر  DNAبر اين، نیاز به مقدار کمی از توزيع تصادفی در سراسر ژنوم هستند. علاوه
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RAPD  های متعددی، تنوع ژنتیکی و روابط فیلوژنتیک در پژوهش .(1330ويلیامز و همکاران، )است

 بررسی شده است.  RAPDهای مرکبات با استفاده از نشانگرمیان ژنوتیپ

بررسی نمودند و  RAPDرقم نارنگی با نشانگر  34ژنتیکی تنوع  (1332) کارانکلتافیلهو و هم

های ها به ديگر گونه( بود اما تشابه آن99/0ها بالا )تشابه ژنتیکی در گروه نارنگی نتیجه گرفتند که

 های حقیقی مرکباتيکی از گونهها گزارش کردند که نارنگی آن .( بود29/0مرکبات حقیقی خیلی کم )

 یکیو منشأ ژنت یکیلوژنتیروابط ف( 2000)ای ديگر نیکولوسی و همکاران همچنین در مطالعه .تاس

 نییتع cpDNAو  RAPD ،SCAR یمولکول یگرهامرکبات را با استفاده از نشان یهاگونه نيترمهم

 دهستانی و همکاران .تاس ترکينزد تروسینموده و نشان دادند که جنس فورچونلا به جنس س

در استان  (Citrus sinensis) های ناولنمونه شامل سه گروه از پرتقال 42 یتنوع ژنتیک (2009)

( را 13/90لی بالايی )شک مورد بررسی قرار دادند و چند RAPDگر نشان 20مازندران را توسط 

ل رقم مرکبات اسیدی شام 31تشابه ژنتیکی و روابط بین ( 2003). آبکنار و همکاران دگزارش کردن

بررسی کردند. نتايج اين بررسی نشان  RAPDگر ها را به کمک نشاننارنج، يوزو و خويشاوندان آن

 هایگراز نشان( 2002)سیرانگوسا و همکاران  .ها فاصله داردزو و خويشاوندان آنداد که نارنج از يو

ISSR و  RAPD رجی نارنج در رقم محلی و خا 12برای شناسايی، بررسی تنوع ژنتیکی و روابط بین

ايتالیا استفاده کردند. تنوع ژنتیکی بالايی را در ارقام خارجی و تنوع ژنتیکی پايینی در ارقام محلی 

و  RAPD ،IRAP ،REMAPگرهای با استفاده از نشان (2011)واز و همکاران بیس .مشاهده کردند

ISSR وند را مورد بررسی قرار های خويشاتنوع ژنتیکی و روابط خويشاوندی بین مرکبات و ژنوتیپ

مالیک  .شکل را تولید کرد بیشترين باند چند RAPDگر های مورد استفاده، نشانگردر بین نشان دادند.

 صفاترقم پرتقال را با استفاده از  22ژنتیکی و روابط فیلوژنتیکی تنوع ( 2012)همکاران  و

تا  42/0ای از ژنتیکی بین ارقام در دامنهتشابه  مورد بررسی قرار دادند. RAPD گرمورفولوژی و نشان

  .نتايج اين پژوهش حاکی از اين است که تنوع ژنتیکی کمی در درون ارقام پرتقال وجود دارد بود. 1

 و فروتگريپ لیمو، پرتقال، مختلف هایتیپ پیشرو، دارانباغ گران وپژوهش تلاش با ايران در

 آوریجمع اند،آمده وجودهب ژنتیکی تغییرات و بیعیط هایگیریدورگ جهش، طريق از که نارنگی

 اين در شده انجام هایپايش. شوندمی نگهداری کشور جنوب و شمال هایکلکسیون در و اندشده

 نشده انجام هاآن روی چندانی ژنتیکی تحقیقات و بوده مرفولوژی صفات اساسبر عمدتاً هاکلکسیون

 وجود تجاری ارقام با و هاژنوتیپ اين بین خويشاوندی و یکیژنت روابط از دقیقی اطلاعات و است
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 ظاهری صفات برخی مبنای بر يا و حدس اساسبر هاژنوتیپ اين از تعدادی کهاين به توجه با .ندارد

 بررسی مطالعه اين از هدف .نیست دست در اطلاعاتی نیز ديگر تعدادی وضعیت از و اندهشد گذارینام

 گرنشاناستفاده از  با تجاری ارقام با هاآن ارتباط و پرتقال و نارنگی هایژنوتیپ از برخی شناسايی و

RAPD گیری از تا در صورت امکان بتوان با ايجاد بستر مناسب برای مطالعات ژنتیکی با بهره است

 .پتانسیل موجود، در جهت اهداف اصلاحی مرکبات استفاده نمود

 

 هامواد و روش

هايی از کلکسیون ايستگاه تحقیقات مرکبات تنکابن )کترا( ن پژوهش شامل نمونهگیاهی اي مواد

 آمده است. 1ها در جدول باشد که خصوصیات مرفولوژی آنمی

 (1320های برگی با استفاده از روش موری و تامسون )از نمونهژنومی DNA : DNAاستخراج 

های مورد بررسی، ستخراج شده از نمونهی اDNAمنظور بررسی کیفیت و کمیت به .استخراج گرديد

 استفاده شد. درصد 2/0( و الکتروفورز ژل آگارز NanoDrop 1000از دو روش اسپکتروفتومتری )

 انتخاب شدند.  PCRژنومی که دارای کمیت و کیفیت بالا بودند، برای  DNAهای نمونه

رد آزمايش قرار گرفت و از نوکلئوتیدی مو 10گر آغاز 30در اين پژوهش : RAPDانجام آزمایش 

شکلی مناسب بودند، انتخاب و جهت مراحل آغازگر که دارای وضوح باندی و چند  13ها بین آن

آمده است.  2های مورد استفاده در جدول بعدی مورد استفاده قرار گرفت. مشخصات آغازگر

 4/2میکرولیتر شامل  24با استفاده از مواد تهیه شده از شرکت سیناژن و در حجم  PCRهای واکنش

 Taqمولار، يک واحد آنزيم میلی 40منیزيم میکرولیتر کلريد PCR Buffer ،4/1×10میکرولیتر 

DNA Polymerase ،1 ( میکرومولار آغازگر، مخلوط نوکلئوتیدیdNTPs )2/0 2مولار و میلی 

چرخه حرارتی واکنش نانوگرم بر میکرولیتر انجام پذيرفت.  20ژنومی با غلظت   DNAمیکرولیتر از

PCR درجه  34چرخه شامل  40گراد، درجه سانتی 34ای در دقیقه 3صورت يک چرخه به

مدت گراد بهدرجه سانتی 92دقیقه و  1مدت گراد بهسانتیدرجه  34-39دقیقه،  1مدت به گرادسانتی

 PCRباشد. بعد از انجام دقیقه می 9مدت گراد بهدرجه سانتی 92دقیقه و مرحله تکثیر نهايی در  4/1

 گراد نگهداری شدند. درجه سانتی 4ها تا زمان انجام الکتروفورز در نمونه
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ساعت  2مدت وات به 30درصد در توان  4/1بر روی ژل آگارز  PCRالکتروفورز محصول واکنش 

آمیزی و دقیقه رنگ 14مدت ( بهg/mlµ 10انجام شد. سپس ژل تشکیل شده با اتیديوم برومايد )

نانومتر مشاهده شد  240يا طول موج  UVبار شست و شو با آب دوبار تقطیر زير نور  3تا  2بعد از 

 برداری صورت گرفت.عکس آمريکا UVPشرکت  Gel docاز دستگاه و با استفاده 

ترتیب با اعداد يک و های تکثیر شده براساس حضور يا عدم حضور بهدهی باندامتیاز: تجزیه آماری

 NTsys-pc( Version 2.02) افزارها با استفاده از نرمتشابه نمونه صفر صورت گرفت. ماتريس

بر اساس تجزيه  .(1302جاکارد، )تشابه جاکارد محاسبه گرديد ( و توسط ضريب 2000رولف، )

اسنیس و ترسیم گرديد ) UPGMAتشابه، دندروگرام توسط روش ای حاصل از ماتريس خوشه

ها محاسبه و ای با دادهخوشه(. ماتريس کوفنتیک نیز جهت بررسی میزان انطباق تجزيه1323سوکال، 

 همبستگی کوفنتیک نیز محاسبه گرديد. تشابه با ماتريس کوفنتیک مقايسه شد و ضريبماتريس

( نیز برای هر جفت آغازگر محاسبه شد. مقادير PICشکل )محتوای اطلاعات چند پارامترهمچنین 

PIC هر آغازگر بر پايه رابطه برای Pi)-PIC=∑ [2Pi (1 طوری که محاسبه گرديد. بهiF  برابر با

 ( فراوانی آلل غايب در نظر گرفته شد.Fi-1فراوانی آلل تکثیر شده و )

 

 نتايج و بحث

قطعه را تکثیر نمودند که از  223، در مجموع RAPDآغازگر  30گر انتخاب شده از بین نوزده آغاز

بیشترين باند  (.2دهی بودند )جدول باند دارای چندشکلی و وضوح مناسب برای نمره 242ها بین آن

 OPA-05 عدد و کمترين باند چندشکل مربوط به آغازگر 13با  OPA-07شکل مربوط به آغازگر  چند

ا شکلی آغازگرهباند و متوسط درصد چند 13شکل برای هر آغازگر متوسط تعداد باند چند عدد بود. 2با 

برای آغازگر  303/0ترتیب ( بهPICدير محتوای چندشکل )ابیشترين و کمترين مقدرصد بود.  22/31

0PM-14  0برای آغازگر  120/0وPE-09  بود، میانگینPIC  را نشان داد. بالا بودن  23/0مقدار عددی

 باشد.دهنده سطح بالای تمايز مینشان PICمیزان 

( G16های پوملو )( بین ژنوتیپ14/0داد که کمترين شباهت ) نتايج حاصل از ماتريس تشابه نشان

وجود  G73و G74 ( بین دو تیپ طبیعی ناشناخته 39/0( و بیشترين شباهت )G14و نارنگی محلی )

دست آمد که نشان دهنده تنوع بالا بین به 22/0ها نیز برابر دارد. میانگین تشابه بین کل ژنوتیپ

دهنده همبستگی بین ماتريس و کوفنتیک که نشاندر محاسبه ضريب اشد.بهای مورد بررسی میژنوتیپ
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دست آمد که بیانگر همبستگی بالا ماتريس تشابه و به =3232/0rباشد، مقدار دندروگرام حاصله می

 باشد.ماتريس حاصل از دندروگرام می

 
 (.PCR)ای پلیمراز استفاده شده در واکنش زنجیره RAPDمشخصات آغازگرهای  -2جدول 

 

 

 

 PIC درصد چندشکلی تعداد باند چندشکل تعداد کل باند 4׳       3׳ توالی آغازگر نام آغازگر رديف

1 OPB-12 CCTTGACGCA 14 13 22/22 212/0 

2 OPE-09 CTTCACCCGA 12 12 100 120/0 

3 OPA-04 AATCGGGCTG 14 14 33/33  223/0  

4 OPA-07 GAAACGGGTG 13 13 100 234/0 

4 OPA-08 GTGACGTAGG 10 3 30 222/0 

2 OPA-19 CAAACGTCGG 12 11 22/31 229/0 

9 OPG-05 CTGAGACGGA 11 3 21/21 249/0 

2 OPG-06 GTGCCTAACC 12 14 4/29 222/0 

3 OPB-08 GTCCACACGG 14 12 91/24 214/0 

10 OPA-12 TCGGCGATAG 13 12 30/32 243/0 

11 OPA-05 AGGGGTCTTG 3 2 22/22 224/0 

12 OPA-18 AGGTGACCGT 13 12 93/34 139/0 

13 OPM-11 GTCCACTGTG 19 14 23/22 224/0 

14 OPM-14 AGGGTCGTTC 12 12 100 303/0 

14 OPM-18 CACCATCCGT 11 10 30/30 123/0 

12 OPG-04 AGCGTGTCTG 12 14 94/33 229/0 

19 OPC-07 GTCCCGACGA 12 14 94/33 223/0 

12 OPA-10 GTGATCGCAG 12 14 94/33 213/0 

13 OPA-09 GGGTAACGCC 12 11 22/31 222/0 

 23/0 22/31 04/13 14/14 - - میانگین
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 .های مرکباتدر ژنوتیپ OPA-07چندشکلی مشاهده شده با نشانگر  -1شکل 

 

با ضريب تشابه جاکارد انجام  UPGMAهای مولکولی به روش ای بر اساس دادهخوشه تجزيه

 43/0های مورد مطالعه در ضريب تشابه ( ژنوتیپ2در دندروگرام ترسیم شده )شکل  (.2رديد )شکل گ
( قرار A, B, C, D and Eدر پنج گروه مجزا )های متمايز از هم بود، يعنی در محلی که شامل گروه

 22/0 و 42/0( بود که در يک گروه مجزا قرار گرفت و تشابه G1گرفتند. گروه اول شامل نارنج )
نارنج  قبلی مطابقت داشت. ( نشان داد که با نتايج مطالعاتG16ترتیب به گروه نارنگی و پوملو )به

؛ بارکلی 1392در مطالعات قبلی گزارش شده بود )بارت و رودز،  عنوان يک دورگ از نارنگی و پوملوبه

( بود. در اين بررسی G11شامل نارنگی انشو ) B(. گروه 2009؛ آبکنار و همکاران، 2002و همکاران، 
اند. کلتافیلهو و قرار گرفته 41/0نارنگی انشو و کلمانتین در دو گروه متفاوت از هم با ضريب تشابه 

به نتیجه  RAPDنارنگی با استفاده از نشانگر رقم  34ژنتیکی میان  در بررسی تنوع( 1332)همکاران 
مشابهی دست يافتند و گزارش کردند که نارنگی انشو و نارنگی کلمانتین به دو دسته متفاوت تعلق 

 ,G61, G63, G65, G67, G70, G71های طبیعی ناشناخته )ترين گروه و تیپبزرگ Cگروه  .دارند

G72, G73, G74, G76, G78, G79 and G80) و پرتقال( های سیاورزG4, G5, G6 and G7 ،)
های پرتقال، قرابت طوری که در بین ژنوتیپ( در اين گروه قرار گرفتند، بهG2( و مارس )G3تامسون )

سطح بالايی از شباهت ژنتیکی در درون ارقام پرتقال با در همین راستا  ژنتیکی بالايی وجود داشت.
گروه دو تیپ طبیعی  در اين (.2012)مالیک و همکاران،  گزارش شده است RAPDاستفاده از نشانگر 

( را نسبت به يکديگر دارند اما از نظر خصوصیات ظاهری 39/0شباهت بالايی ) G73 و G74ناشناخته 
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 باشد.شکل میکروی G73که میوه تیپ طبیعی شکل در حالی گلابی G74میوه تیپ طبیعی ناشناخته 
)شبیه به  1ها احتمالاً نوسلارنوتیپدهنده اين است که اين ژها نشانشباهت بالای ژنتیکی اين ژنوتیپ

وجود آمده باشند که با استفاده از نشانگر مذکور همديگر هستند يا ممکن است در اثر جهش بهاصل( 
های تامسون و با پرتقال 3و پرتقال سیاورز  G65 ،G67 ،G70، G71های طبیعی تیپ قابل تمايز نیستند.

که از لحاظ مورفولوژی در خصوصیات میوه و برگ در حالی ( را نشان دادند22/0مارس شباهت بالايی )
وسیله جهش از يک جد ها بهدهد که اکثر پرتقالها نشان میو بذر با هم تفاوت دارند. نتايج بررسی

ها ژنتیکی کمی در پرتقال بر اختلاف در خصوصیات ظاهری، تنوععلاوه اند.دست آمدهمشترک به

رقم پرتقال مشخص شد که الگوی باند  10(. با مطالعه 1339، فنگ و روز)مشاهده شده است 
کلون هتروزيگوس است، ولی با استفاده از نشانگرهای ريزماهواره تفاوتی در اين  10کروموزومی در 

تواند دلیلی بر منشاء مونوفیلیتیک (. اين نتايج می1334لورو و همکاران، رقم مشاهده نشد ) 10
)فتوحی  وسیله جهش سوماتیکی و انتخاب کلون برتر دنبال شده استهکه ب)متحدالاصل( پرتقال باشد 

  .(2010فتاحی،  و
که ، در حالیدارد 3 ( به سیاورز22/0( تشابه زيادی )G9محله )شلنتايج اين مطالعه، نشان داد که 

اشت و تامسون د 2 ( شباهت بالايی به سیاورزG8. معلم کوه )داشتنددر خصوصیات میوه با هم فرق 

شباهت  SSRهای ها با استفاده از نشانگرآن مطابقت دارد.( 2003جنتی و همکاران )که با نتايج 
کوه به تامسون و سیاورز را گزارش کردند و بیان داشتند که اين ژنوتیپ احتمالاً در اثر معلم

های ین ژنوتیپشباهت بالايی در ب وجود آمده است.ها و يا در اثر جهش جوانه بهگیری بین آندورگ
ها در احتمالاً اين ژنوتیپ پرتقال محلی سیاورز نسبت به پرتقال تامسون از لحاظ ژنتیکی مشاهده شد.

محققان گزارش  SSRهای اند که در مطالعات قبلی هم توسط نشانگراثر جهش سوماتیکی وجود آمده

  (.2010بايی و همکاران، قرا؛ روحی2003؛ جنتی و همکاران، 2003)کیانوش و همکاران،  شده است
 D2( و زيرگروه G15شامل نارنگی کلمانتین ) D1شامل دو زيرگروه است. زيرگروه  Dگروه 

در زير  گیرد.( را در بر میG10( و اتابکی )G13(، بمی )G14(، محلی )G12های دانسی )نارنگی
که از نشان دادند در حالی( را نسبت به هم 22/0های اتابکی و بمی بیشترين شباهت )نارنگی D2گروه 

بمی دارای شکل پخت، قاعده مقعر، سر فرورفته، نارنگی لحاظ مورفولوژی تفاوت زيادی با هم دارند.
 باشد.دار میدار، پوست زبر و بذرشکل، گردنپوست ناهموار و بی بذر است و نارنگی اتابکی گلابی

و هم از نظر ژنتیکی تشابه نسبتاً بالايی  همچنین نارنگی محلی با نارنگی بمی از لحاظ مورفولوژی

                                                             
1- Nucellar 
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ها قرابت ژنتیکی بالايی وجود دارد و نتايج حاصل از نشانگرهای در میان نارنگی ( داشتند.94/0)
نارنگی  (.2011واز و همکاران، ؛ بیس1332کلتافیلهو و همکاران، کند )مولکولی اين عقیده را تأيید می

دست آمده از نشانگرهای ه( و نتايج ب1392بارت و رودز، يکی از سه گونه اصلی مرکبات است )
نظر محققین (. به2001مور، نتوانست منشأ و والد آن را مشخص نمايد ) SCARو  RAPDمولکولی 

ها با تفاوت رگباشند که شامل ارقام مختلف و تعداد زيادی از دوها متعلق به يک گونه مینارنگی
 (.1332کلتافیلهو و همکاران، )ژنتیکی نسبت به يکديگر هستند 

 

 
 و ضریب تشابه جاکارد. UPGMAبه روش  RAPDژنوتیپ مرکبات با استفاده از نشانگر  22بندی گروه -2شکل 
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را نسبت به ساير  (24/0) قرار گرفت که شباهت کمی Eصورت مجزا در گروه ( بهG16پوملو )
 (.1392بارت و رودز، مرکبات گزارش شده است )عنوان گونه حقیقی در پوملو به ها نشان داد.ژنوتیپ

های حقیقی مرکبات عنوان گونهشود که پوملو و نارنگی بهبا بررسی دندروگرام در اين تحقیق تأيید می
 اند.های مجزا قرار گرفتهدر خوشه

 روشعنوان يک تواند بهمی RAPDرسد نظر میطور کلی، باتوجه به نتايج اين پژوهش بهبه

ژنتیکی در مرکبات  و نسبتاٌ مطمئن و قابل اعتماد در تعیین سطح تنوع PCRبر لی ساده مبتنیمولکو

های تحت بررسی و انطباق آن با نتايج حاصل از اگرچه بررسی مورفولوژی ژنوتیپ کار رود.به

 ديگر های مولکولیعلاوه استفاده از نشانگربه نشانگرهای مولکولی نیز بسیار مفید واقع خواهد شد.

های مورد مطالعه و مقايسه آن با نتايج نشانگر بندی ژنوتیپبرای گروه بارزهای همويژه نشانگربه

RAPD شود.های مرکبات پیشنهاد میجهت بررسی بهتر ژنوتیپ 
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Abstract 1 
It is important to identify the genetic diversity and phylogenic relationships for 

achieving desirable citrus cultivars. In present study RAPD markers were used to 

determine genetic diversity among 29 citrus genotypes. From 19 used primers, 248 

polymorphic bands were amplified. Primers OPA-07 and OPA-05 (with 19 and 8 
amplified bands), produced maximum and minimum polymorphic bands, 

respectively. The average number of polymorphic bands was estimated as 13 for 

each primer. Similarity among samples was calculated using NTsys software and 
Jaccard coefficient. Rang of similarity was 0.14-0.97 based on polymorphic bands 

with average of 0.62. Cluster analysis has been done based on Jaccard's similarity 

matrix and the UPGMA method. Cluster analysis has divided citrus genotypes into 

five separate groups. According to the similarity matrix results, the lowest 
similarity (0.14) was belonged to local mandarin and Pommelo and the highest 

similarity (0.97) was belonged to unknown natural types G74 and G73. In current 

research, Pommelo and mandarin confirmed as true species of citrus in distinct 
cluster. Determination of genetic diversity in citrus provides useful information for 

breeding programs, selection and improving cultivars. 
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