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 چكيده

از  (.Cucumis sativus L) به همراه دو رقم خربزه  (.Cucumis melo L) توده محلي طالبي 41 بيندر اين بررسي تنوع ژنتيکي 

دي ان آي ژنتومي استتارا    . جفت آغازگر ريزماهواره مورد ارزيابي قرار گرفتت   1هاي تکراري كوتاه با استفاده از طريق تنوع در توالي

در . هاي گياهي با اين آغازگرها تکثير و محصولات حاصل با استفاده از ژل پلي اكريل آميد واسرشته ساز الکتروفورز شتدند ه از نمونهشد

آلل با متوسط  89تعداد كل . پلوئيد باشندها پليرود كه اين تودهمشاهده شد و احتمال مي يهاي ژني سه يا چهار باندهفت توده مکان

ميتانگين فاصتله ژنتيکتي    . متغير بود 67/0ها از صفر تا فواصل ژنتيکي ميان ژنوتيپ. ي شناسايي شدندآغازگرازا هر تركيب آلل به  8/4

هتاي ژنتي تکثيتر شتده     ميانگين محتواي اطلاعات چندشکلي بتراي مکتان  . بود 18/0 در ميان ژنوتيپ ها ( بر حسب ضريب تشابه ني)

، CMTC168 هاي ژنتي مکانبود،  6617/0و معادل  CMCT134b مربوط به شکلي لاعات چندمحتواي اطترين ميزان بيش. بود 0/ 24

CMBR43  وCMAT141 ترين مقدار بيشPIC (شکليمحتواي اطلاعات چند) هاي ژني با ميزان از مکان خود اختصاص داده بودندرا به

PIC روش اي بته هاي مورد ارزيابي با استفاده از تجزيته خوشته  توده بين يروابط ژنتيک. هاي بعدي استفاده كردتوان براي بررسيبالا مي

UPGMA در . گتروه عمتده تقستيم كترد     11هتا را بته   توده ،بنديآناليز خوشه .بر اساس ماتريس ضرايب تشابه مورد بررسي قرار گرفت

قترار گرفتنتد كته تاييتد كننتده       فرانستوي خارجي، خصوصاً  هايرقمهايي متفاوت از هاي ايراني در گروهدندروگرام تنوع ژنتيکي طالبي

رابطته  . درصتد بتود   67هاي محلي داراب و آمريکايي و برابتر  ترين تفاوت بين ژنوتيپبيش. باشدمي هاآنهاي ايران با تفاوت زياد طالبي

در ايتن زمينته     درگروه  خصوصهو ب( هاگروه)ها حال در داخل خوشه، با اينقابل توجهي بين تنوع ژنتيکي و جغرافيايي مشاهده نشد

تطتابق  ( هتاي اصتلي  تجزيه به مولفه)بعدي  نمودار دو. در گروه اول قرار گرفتند عمدتاًاحتمالي هاي تتراپلوئيد توده. ارتباطاتي ديده شد

 . خوبي با دندروگرام تنوع ژنتيکي داشت
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 قدمهم

گام اوليته   تنوع ژنتيکي در مواد گياهي ميزان تعيين

و نيتز پايته    حفظ و نگهداري ذخاير تتواریي  براي شناسايي،

هاي اصتلاحي  اساسي و اوليه براي تحقيقات ژنتيکي و برنامه

 (.Lavi, 1994) لاوي دباشمي

ابزارهتتاي نشتتانگرهاي مولکتتولي يکتتي از  استتتفاده از

در ارزيتابي   كته  باشتد در ايتن زمينته متي   و قوي  بسيار مهم

روابط خويشاوندي ژنتيکي، انتااب گياهتان برتتر و بررستي    

-هتم  .كاربرد دارنتد  هاي ماتلفشباهت يا تفاوت بين نمونه

پلاستم و  چنين استتفاده از ايتن نشتانگرها در متديريت ژرم    

گزينش بر استاس نشتانگر، بتراي افتزايش كتارايي اصتلاح و       

 باشتتتتتتتدلاستتتتتتتم مفيتتتتتتتد متتتتتتتيپتکثيتتتتتتتر ژرم

( Lanaud, 1997& Lebot Lefebvre & Chevre, 1995;.) 
هتاي  گتروه  بتين منظور ارزيابي تنتوع ژنتيکتي در   تاكنون به

هاي لينکاژي از نشتانگرهاي  منظور ايجاد نقشهملون و نيز به

در اين ميان استفاده از  .ژنتيکي ماتلفي استفاده شده است

-مربوط به تنوع ژنتيکي بههاي در بررسي DNAنشانگرهاي 

استتفاده از نشتانگرهاي   . شدت مورد توجه قرار گرفته استت 

DNA هاي مربوط به تنوع ژنتيکي ملتون از دهته   در ارزيابي

 RFLPاز  (Neuhausen, 1992) نئوهاوستن . آغاز شد 1880

براي تشايص ارقام ملون استفاده كرد و دريافتت كته فقتط    

اي تشتايص حتداقل   هاي آزمايش شده بتر درصد پروب   

و گارستيا   .يکي از هفت گروه ملون آزمايش شده مفيد بودند

 و همکتتاراناستتتاب و ( Garcia et al. 1998) همکتتاران

(Staub et al. 2000 )   با استتفاده از ماركرهتايRAPD ژرم-

مليکي  وپلاسم ملون كشت شده در اروپا و آمريکاي شمالي 
تيکتي را در يت    تنتوع ژن ( Mliki et al. 2001) و همکتاران 

فريقتا مطالعته   آهتا در  پلاستم ملتون  كلکسيون بتزر  از ژرم 

( Stepansky et al. 1999) و همکتاران انستکي  پاست .كردنتد 

نتوع ملتون زراعتي و     24طي ي  مطالعه وسيع كه بتر روي  

انجتتام  ISSRو  RAPDوحشتتي و بتتا استتتفاده از ماركرهتتاي 

را شناسايي  agrestisو  meloدو زير گونه ملون يعني  دادند

 .دنمودن

در بين انتواع نشتانگرهاي مولکتولي موجتود، اخيتراً      

 انتد ها مورد توجه و استفاده بيشتري قترار گرفتته  ريزماهواره

(et al. 2004 Ritschel.) دليل سطوح بالاي -به اين نشانگرها

طتور  ه، صحت و دقت بالا و تکرار پذيري زيتاد، بت  چندشکلي

متورد  هاي ژنتيکي يه نقشهوسيعي براي شناسايي ارقام و ته

استتفاده  . (Cipriani et al. 1999) گيرنتد استفاده قترار متي  

در آناليز ژنتيکي ملون خيلي  ريزماهوارهرهاي نشانگعملي از 

نشتتانگر  60حتتال در حتتدود محتتدود بتتوده استتت و تتتا بتته 

در مقالات شرح داده شده است و تعداد كمتي از   ريزماهواره

 اژي مورد استتفاده قترار گرفتته انتد    هاي لينکها در آناليزآن

(et al. 2004 Ritschel.)   و همکتاران كتاتزير (.Katzir et al 

هتاي اطلاعتاتي و ستاخت كتاباانته     با بررستي بانت    (1996

 Cucumisريزماهواره در جنس  مکان ژنيموفق شدند هفت 

هتتا بتتراي طراحتتي شناستتايي و تعيتتين تتتوالي كتترده و از آن

اين . ه طالبي و خيار استفاده كننددر خربز SSRآغازگرهاي 

خربزه طالبي مورد آزمايش قرار  تودههفت لوكوس در هشت 

و  استتاب . ها چندشکلي نشان دادنتد تا از آن 2گرفت و تنها 

را با استتفاده از   ملونرقم از دو گروه  47، (2000)همکاران 

RAPD  وSSR و دانتتين پولتت  . متتورد بررستتي قتترار دادنتتد

-با جستجو در بانت  ( Danin-Poleg et al. 2001) همکاران

 هاي اطلاعاتي و ساخت كتاباانه و غربتال كتردن كتاباانته   

cDNA يتابي   هاي ريزماهواره را شناسايي و توالي خيار، توالي

ها براي طراحي آغازگرهتاي ريزمتاهواره بهتره    و از آن ندكرد

( Lopez-Sese et al. 2002) ناو همکتار ستز  -لتوپز . ندجست

هتاي خربتزه طتالبي    پلاستم ژرم رقتم از  12 در يکيژنت تنوع

مکتان    1 و RAPDاسپانيايي را با استتفاده از نشتانگرهاي   

 و همکتاران  همونفورتت . مورد بررستي قترار دادنتد    SSR ژني

(Monforte, et al, 2003 )190  آغازگر را در ي  مجموعه از

 .خربزه طالبي مورد بررسي قرار دادند 6 

منظور بررسي تنتوع  به(  9 1) كوهپايگانيدر ايران 

نمونتته از  100تعتتداد  ،هتتاي ايتتران ژنتيکتتي خربتتزه طتتالبي

 از لحتا  صتفات مورفولوژيت    را هاي مناطق ماتلف  خربزه

 10استتفاده از   بتا (  9 1)فيضتيان   .مورد بررسي قترار داد 

-گتروه نمونته از   0 ژنتيکي به ارزيابي تنوع  RAPD آغازگر

 0 تنوع ژنتيکي (  9 1)ياد زام .پرداختملون هاي ماتلف 

هاي خربزه بومي استان خراسان را بتا استتفاده   نمونه از توده

تنتوع   (94 1)بهبهتاني   .بررسي نمود RAPD آغازگر 10از 

 12 هاي خربتزه بتومي ايتران را بتا    نمونه از توده 2 ژنتيکي 

 بتا ( 94 1) رضايي .نشانگر ريزماهواره مورد بررسي قرار داد

 2 ژنتيکي به ارزيابي تنوع ريزماهواره  غازگرآ 11استفاده از 

 .پرداختملون هاي ماتلف گروهنمونه از 

 هتا و ارقتام  تتوده با وجود سابقه كشت و كار طولاني 

خربتزه   تتوده و رقتم   900و وجتود بتيش از    ايران طالبي در

-آنطالبي در كلکسيون بان  ژن، مطالعات چنداني بر روي 

، روابتط  ي از تنتوع ژنتيکتي  و اطلاعتات دقيقت   انجام نشده ها

. هتا وجتود نتدارد   و سطح پلوئيدي آنشاوندي ژنتيکي و خوي

چنتين بررستي ميتزان    ها و هتم تودهشناسايي و معرفي اين 
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هتاي بعتدي   ترين باش در برنامه ريتزي ها اساسيقرابت آن

با . آيدجهت اصلاح عملکرد و كيفيت محصول به حساب مي

هتان جتاليزي و ميتزان    توجه به ارزش اقتصتادي بتالاي گيا  

نيتز وجتود بازارهتاي     بالاي توليتد ايتن گياهتان در ايتران و    

ضرورت حمايت از ژرم پلاسم اين  ،كشورخار  از مناسب در 

گياهان و تلاش براي اصلاح آنها روشن مي شود كه بررستي  

مولکتولي   هايتنوع ژنتيکي اين گياهتان بته كمت  نشتانگر    

 .آيدمي حسابريزماهواره گامي مهم در اين امر به 

 هاروش و مواد

 مواد گياهی

هاي توده محلي از بذور انواع ماتلف طالبي 41تعداد 

موجود در بان  ژن موسسه تحقيقات اصتلاح و تهيته نهتال و    

دو نمونته از   ،منظتور مقايسته  چنين بته هم. بذر كر  تهيه شد

ارقام خربزه تهيه شده از دانشتگاه تربيتت متدرس نيتز متورد      

 . (1جدول ) گرفت استفاده قرار

 

 هاي استفاده شده در پژوهشارقام و توده: 1جدول 
Table 1: Cultivars and populations used in this study 

 نژ كد بان 
Gene bank  code 

 يا نام بومي آوريمحل جمع
Collection place or local name 

 ژن بان  كد
Gene bank  code 

 يا نام بومي آوريمحل جمع
Collection place or local name 

358209 France  358259  Kerman 

358211 France 358254 Garmak Mashhad 

358212 France 358255 Semsouri Saveh  

358214 Isfahan 358256 Zard Mashad  

358216 Semsouri 358257 Local Kermanshah 

358219 Garmak Kermanshah 358258 Sabz Mashhad 

358225 Mahali Darab 358260 Semsouri Isfahan 

358227 Shiraz 358261 anonymous 

358229 Semsouri 358262 Local Abadeh 

358231  Afraieli 358263 Garmak (anonymous) 

358232  Afraieli 358264 anonymous 

358234 Isfahan (Gerdabad) 358265  Mashhad 

358236 Isfahan (Haji abad) 358270 Shahabad Isfahan 

358237  Isfahan 358272 Rasht 

358238 Istgah Keshavarzi 358273 Ghale 

358239  Shalaf 358275 Mahali Isfahan 

358240 Amrikaei 358282 Shiraz 

358241 anonymous 358285 Garmak Isfahan 

358242 Saveh _ Oshnavieh 

358243 Semsouri Isfahan _ Zard Shotori (winter melon) 

358244 Local (anonymous) _ Birjandi (winter melon) 

358249 Felestini   

-دو رقم خربزه از كلکسيون دانشگاه تربيت مدرس تهيه شده و از بان  ژن وابسته به موسسه اصلاح و تهيه بذر و نهال ي طالبيهاتودهدو : 1

 .است
1: Muskmelon genotypes and two winter melon cultivars were supplied from Seed and Plant Improvement 

Institute and University of Tarbiat Modarres, respectively. 

 

هتتتاي متتتورد بررستتتي همگتتتي از گتتتروه     تتتتوده

Cantaloupensis  (هاطالبي) بتذر   10از هر توده تعداد . بودند

-در دستمال مرطوب و شرايط اطاق رشد گذاشته شد تا جوانه

پس از جوانه زني، بذور مربوط به هتر تتوده   . زني صورت گيرد
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هتا بته گلاانته    ته شتده و گلتدان  هاي جداگانه كاشت در گلدان

 .منتقل شدند

 

 DNAاستخراج 

ها و بته روش  از دو بر  بالايي دانهال DNAاستارا  

با كمي تغيير انجام ( Doyle and Doyle, 1989)دويل و دويل 

گيتاه تهيته    2براي هر توده محلي نمونه برگي حداقل از . شد

سز  -لوپز)از اين مالوط صورت گرفت  DNAشد و استارا  

هتا  به اين منظور پس از پودر كردن نمونه(.  00 و همکاران، 

ميکروليتتر از بتافر استتارا      200در حضور ازت مايع، مقدار 

(8.0 Tris-Hcl pH 100mM،pH 8.0  20mM EDTA ،Nacl 

1.4M ،ercaptaethanol β- V/V 0.5% ،PVP 2 W/V%، 

 CTAB 1.2W/V) ردن ها اضافه شده و بعد از مالوط كبه آن

. نگهتداري شتدند   ºC72گترم  دقيقه در حمام آب 70به مدت 

ايزوآميل الکل -با استفاده از مالوط كلروفورم DNAاستارا  

دور انجام گرديتد و   000 1دقيقه سانتريفيوژ در  7و ( 4:1 )

موجود در هر نمونه با استات  DNAضمن برداشت مايع روئي 

برداشتت شتده و   حجم مايع  1/0مولار به ميزان  6/2آمونيوم 

شد و بته  ميکروليتر ايزوپروپانول سرد رسوب داده 200سپس 

. دور در دقيقته ستانتريفيوژ گرديتد    000 1دقيقه بتا   2مدت 

درصتد بتراي خشت      60پس از شستشو با الکل  DNAتوده 

ساعت در دماي اتاق قرار داده شتد و ستپس     شدن به مدت 

 RNA ،10حل گرديد و براي حذف  TEدر حجم مناسب بافر 

. آز به هتر تيتوب اضتافه شتد     ان ار - اي ميکروليتر از محلول تي

هتر نمونته پتس از ستنجش كيفتي و كمتي بتا         DNAغلظت 

نتانوگرم در   10اسپکتروفتومتر، با آب مقطر استريل در حدود 

 .ميکروليتر رقيق شد

 

 هاتكثير ریزماهواره

جفت آغازگرهاي مورد استفاده در اين پژوهش بر پايه 

ت قبلي كه توسط افراد ماتلف انجام گرفته بود صورت مطالعا

جفتتت از آغازگرهتتا از كتاباانتته ژنتتومي ملتتون   14. پتتذيرفت

و  CMBR56,CMBR23 انتاتتاب شتتد، ستته جفتتت آغتتازگر  

CMBR43  از كتاباانته ( 2004) و همکاران ريتسچللتوسط-

نيز از  CMAT35dهاي غني شده معرفي شده بودند و آغازگر 

دستت آمتده بتود و توستط     طتالبي بته   -بزهبان  اطلاعاتي خر

ستاخت آغازگرهتا   . معرفتي شتده بتود   ( 2001) پولت   -دانين

. صتتورت پتتذيرفت  Tib Mol Bioتوستتط شتتركت آلمتتاني  

نشتان    مشاصات جفت آغازگرهاي استفاده شده در جتدول  

 .است داده شده

 PCRانجام واکنش 
 توصتيه  ميکروليتر مطتابق  12در حجم  PCRواكنش 

. با كمتي تغييترات انجتام گرفتت     و (1996) کارانكاتزير و هم

 6/0 ژنتتتومي،  DNAنتتتانوگرم از  0 حتتتاوي  PCRمالتتتوط 

-ميلتي   /2از هر كدام از آغازگرها، كلرور منيزيم  ميکرومولار

آ پليمراز  واحد ت  دي ان 1ميکرومولار،  dNTPs120 مولار، 

بود، بعد از اضافه كتردن مالتوط    PCRو ي  برابر غلظت بافر 

PCR  ميکروليتتتر روغتتن معتتدني  12محتويتتات هتتر لولتته بتتا

ژن كليه مواد به استثناي آغازگر از شتركت ستينا  . پوشيده شد

در ابتداي واكنش واسرشته ستازي اوليته در   . تهيه شده بودند

چرخته   2 دقيقه انجام گرفت، ستپس    و مدت  ºC84دماي 

PCR  شاملºC84    ي  دقيقه، اتصال در دماي مناستب بتراي

متدت  بته   ºC6یانيه، بستط در   0 آغازگر به مدت  هر جفت

متدت  بته   ºC6ها بسط نهايي در ي  دقيقه و در پايان چرخه

دماي اتصال مناسب هر جفتت آغتازگر در    .دقيقه انجام شد 2

 .استذكر شده  جدول 

ميکروليتر داي فرماميتد شتامل    PCR ،2بعد از اتمام 

 1ايلتن ستيانول   مولار، زميلي 10، اي دي تي آ %90فرماميد 

ليتر گرم بر ميليميلي 1ليتر و برموفنول بلو گرم بر ميليميلي

ها تا انجام الکتروفتورز در  ها اضافه شد و لولهبه هر ي  از لوله

 .نگهداري شدند Cº4ياچال 

پنج ميکروليتر از مالوط هر نمونه در ي  چاه  ژل 

 رمولار اوره با 6درصد واسرشت حاوي  7پلي اكريل آميد 

ولت و به مدت  1200وات و  70الکتروفورز در  .گذاري شد

در  DNA جهت نمايان كردن قطعات. دقيقه انجام گرفت 20

 باسام و همکارانژل، از رن  آميزي نيترات نقره 

(Bassam, et al. 1991 )استفاده شد. 

 

ها و ارزیابی چند نمره گذاری آلل)تجزیه و تحليل آماری 

 (شكلی

ز دهي باندها از حروف الفباي انگليسي منظور امتيابه

ترين باند به عنوان اولين آلل با طوري كه سب استفاده شد به

A  مشاص شد و با افزايش اندازه باندها از حروف ديگر

بار ديگر بر اساس هاي مولکولي ي داده. استفاده گرديد

براي هر نشانگر ( صفر)و عدم حضور باند ( ي )حضور باند 

براي تجزيه و  PopGene Ver. 1.32 افزاراز نرم. حاصل شد

، PICتحليل پارامترهاي مربوط به جمعيت مانند 

هموزيگوسيتي و هتروزيگوسيتي مورد انتظار و مشاهده شده، 

ها و رسم دندروگرام براساس فاصله ژنتيکي بين ژنوتيپ

 (.Nei and Li. 1979)ضريب ني استفاده شد 
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نيتتز بتتراي رستتم   NT SYS-pc 2.02افتتزار از نتترم

محاستتبه ضتتريب  و ضتتريب جاكتتارد ر استتاسدنتتدروگرام بتت

دندروگرام حاصتل بتر استاس روش    . كوفنتي  استفاده گرديد

UPGMA    تجزيته بتته   .ترستتيم شتد  و ضتريب تشتابه جاكتارد

منظتور بررستي توزيتع مناستب ژنتومي      هتاي اصتلي بته   مولفه

 . ه انجام شدنشانگرهاي مولکولي استفاده شد

 (PIC)محتواي اطلاعات چندشکلي و يا شاخص تنوع 

 وستتتتيله فرمتتتتولبتتتته بتتتتراي هتتتتر جفتتتتت آغتتتتازگر 

) بوتستتتين و همکتتاران پيشتتنهادي  21 PiPIC) 

(Botstein et al. 1980 )در ايتتن فرمتتول  .محاستتبه شتتدpi 

آلتل   nاست كه براي ام در ي  مکان ريزماهواره iآلل فراواني 

 . شودداده ميبسط 

چنتتد شتتکلي قطعتتات ريزمتتاهواره در مکتتان ژنتتي     

CMACC146  استنشان داده شده 1در شکل. 

 

  ج و بحثنتای

قادر به جفت   1جفت آغازگر مورد استفاده  19از 

 نيز شش جفت آغازگر .ندشدهاي ژني ريزماهواره مکانتکثير 

-اهكننده جايگهاي احاطهخاطر متفاوت بودن توالياحتمالا به

اشکال در طراحي،  ،ها در ي  يا دو جايگاه اتصال آغازگر

اشکال در ساخت، نامناسب بودن بافر و مواد مورد استفاده و 

 ريزماهواره استفاده شده در تحقيقمشاصات آغازگرهاي :   جدول 
Table 2: ‍‍Characteristics of the microsatellite loci used in this study 

‍(C°) دماي اتصال 

Annealing 
temperature (°C)‍

  محتواي اطلاعات چند شکلي

Polymorphic 
information content 

 تعداد آلل مشاهده شده
Number of 

observed allele‍

 تيفمو

Motif‍

 مکان ژني
Locus 

-‍ - -‍ (GA)13A(GA)2‍ CMGA127‍

- - - (GA)10AA(GA)2 CMGA128‍

-‍ - - (GA)14AA(GA)3 CMGA104‍

63 0.4985 2 (GT)9N65(CT)7 CMGT108 

50 0.2485 4 (CTT)10CTAC(CTT)4‍ CMCTT144 

60 0.5266 4 (CT)10TGTT(CT)3‍ CMCT44‍

65 0.5390 5 (ACC)9 CMACC146‍

61 0.5856 4 (AT)7(GT)6 CMAT141‍

63 0.5000‍ 4 (CCA)5 CMCCA145‍

- - - (TA)3AA(TA)2C(AT)7 CMAT35 d‍

62 0.5000‍ 2 (GA)7 CMGA15‍

62 0.6547‍ 6 (TC)14 CMTC168‍

63 0.5000‍ 3‍ (GA)9 CMGA172‍

60 0.5401‍ 6 
(TC)2(TCC)2(CT)8N122(T

C)8 
CMTC160a+b‍

53 0.7716 10 (TA)2(CT)8(AT)7 CMCT134b‍

- - - (TC)26(AT)4 CMBR23‍

- - - 
(CT)3N2(CT)12(CCCT)2N

8(CT)3(AT)3N3(TC)2‍
CMBR56‍

60 0.6393 9 (CT)20 CMBR43‍
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نظر  به تکثير مکان ژني مورد ها قادرارقام و تودهيا تفاوت در 

توده مورد مطالعه در اين پژوهش   4در  .( جدول ) نبودند

 .گر تکثير شدجفت آغاز  1باند با استفاده از  28

هاي هاي مورد بررسي با همه مکاناز توده مورد 7 

-ژني دو باند توليد كردند و هفت توده نيز در برخي از مکان

باند نمايان ساختند و احتمال دارد كه اين   -4هاي ژني 

هاي سيتولوژي  حال بررسيبا اين .ها پلي پلوئيد باشندتوده

 .رسدنظر ميهمنظور تاييد اين نتيجه ضروري ببه

ي مشتتاهده شتتده در هتتر مکتتان ژنتتي هتتاتعتتداد آلتتل

ميتانگين   .( جتدول  ) بتود  متغيتر آلتل    -10بين  ريزماهواره

هتاي  در بررستي  .بتود  81/4 يمکتان ژنت   هرها براي تعداد آلل

و رضتتايي ( 2003) و همکتتاران مونفورتتتهانجتتام شتتده توستتط 

ضتر  ميانگين آللي مشاهده شده بيشتر از بررستي حا ( 94 1)

هتاي  هتايي از گتروه  هتا ارقتام و تتوده   زيرا در اين بررستي  ،بود

بتا   .مورد استفاده و بررسي قرار گرفت طالبي و خربزهماتلف 

هتر   يبته ازا هاي مشتاهده شتده   للآاين حال ميانگين تعداد 

 ني نسبت به بسياري از مطالعات خارجي بيشتر استت ژ مکان

 001 کتاران،  دانتين پولت  و هم   1887كاتزير و همکتاران،  )

اين مستاله يتا بته دليتل بيشتتر       (. 00 لوپز سز و همکاران، 

و يتا بته    پتژوهش هاي مورد بررستي در ايتن   بودن تعداد توده

-هاي ايراني نسبت به ارقام خارجي ميدليل تنوع بيشتر توده

 .باشد

چهتتار مکتتان ژنتتي  مکتتان ژنتتي تکثيتتر شتتده    1از 

CMCT134b ،CMTC168 ،CMBR43 وCMAT14  محتواي

بيشتترين   .( جدول ) چند شکلي بالايي نشان دادند اطلاعات

ترتيتب مربتوط بته    نيتز بته   هتروزيگوسيتي مورد انتظار ميزان

-متي  يژن هايبنابراين از اين مکان ،هاي ژني بودهمين مکان

هاي ديگر خربتزه  پلاسمخوبي براي آناليز مجموعه ژرمهتوان ب

 .و طالبي بهره جست

براي تمام  مشاهده شدهيگوسيتي ميانگين هتروز

بود كه 9687/0مورد بررسي ژني  هايها در بين مکانتوده

لوپز هاي مشاهده شده در بررسي اين مقدار نسبت به ميانگين
 -دانينو ( 2004) ريتسچل و همکاران، (2002)و همکاران 

هاي ايراني ملون .بسيار بيشتر است( 2001) پول  و همکاران

هاي كنترل شده صلاح نژاد و نتيجه تلاقيدر واقع حاصل ا

بين ارقام محدودي نبوده و عموماً حاصل گرده افشاني آزاد 

ها منجر آن افزايش هترويگوسيتي دربه  همين هستند كه

صورت منفرد كاشته نشده و به هاتودهچنين هم .شده است

ماتلف در كنار هم زمينه را براي  چندين تودهكشت 

در  .آوردافزايش هتروزيگوسيتي فراهم مي افشاني ودگرگرده

ژنوتيپ خربزه ايراني با استفاده از  7 بررسي بهبهاني روي 

ميانگين هتروزيگوسيتي مشاهده  مکان ژني ريزماهواره 17

 مورد بررسيژني  هايها در بين مکانشده براي تمام ژنوتيپ

نيز ميانگين  بود، بيشتر بودن ميانگين آللي و 0/ 200

هاي ايراني نسبت به گوسيتي مشاهده شده در طالبيهتروزي

هاي طالبي ام و تودهقها نشان دهنده تنوع بيشتر ارخربزه

دليل انجام باشد اين امر شايد بهها ميايراني نسبت به خربزه

هاي ايراني روي خربزهو فشار بيشتر گزينش كارهاي اصلاحي 

وده و مجزا صورت رقم بهاي ايراني عمدتاً بهخربزه .باشد

هاي گلچنين برخي ارقام خربزه داراي شوند، همكاشته مي

كه  ،(Robinson and Decker-Wallters, 1997)هستند  كامل

كاهش تبع آن افشاني و بهباعث افزايش خودگرده

نيز در (  9 1)كوهپايگاني  .شودها ميهتروزيگوسيتي آن

ظهار داشتند هاي ايراني ابررسي تنوع مورفولوژي انواع ملون

ها تنوع بيشتري دارند زيرا انواع هاي ايراني از خربزهكه طالبي

ها در چند خوشه متفاوت ملونها در ي  خوشه و ساير خربزه

 .قرار گرفتند

 (Nei, 1972) نتي  بتته روش هتا تتتودهفاصتله ژنتيکتي   

بيشتترين   .متفتاوت بتود   67/0تتا   صتفر بتين   محاسبه شده و

  . بود آمريکاييو  محلي داراب هايتودهفاصله مربوط به 

بر  NTSYSافزار با استفاده از نرم هاتودهبندي گروهدر

كارد جااساس الگوريتم دورترين همسايه و ضريب تشابه 

تشابه رسم شد كه نتيجه % 61خط قطع از حدود  (1شکل )

هاي محلي گروه اول شامل توده. گروه بود 11آن ايجاد 

  7، اشنويه و كد (6 كد )از ، شير(4 كد )مشکات، اصفهان 

هاي اين گروه بر روي ژل اكريل آميد همه توده. باشد مي

و احتمالا پلي  حداقل داراي سه باند واضح و مشاص بودند

در ( توده 1 ) هاتودهدرصد از  20حدود  .باشندپلوئيد مي

اي اين گروه به منظور تجزيه خوشهجاي گرفتند به  گروه 

اي موجود در حالت زنجيره .شد گروه تقسيم زير 11

دندروگرام تنوع ژنتيکي در اين گروه نشانه نزديکي و قرابت 

هاي كاملاً طوري كه به دستهها با يکديگر است بهژنوتيپ

بر (  9 1)در بررسي فيضيان  .مجزا قابل تفکي  نيستند

هاي ماتلف ملون با استفاده از نشانگرهاي رپيد و روي گروه

هايي بر روي ارقام و توده( 94 1)رسي رضايي چنين در برهم

ز نشانگرهاي مولکولي هاي ماتلف با استفاده ااز گروه

هاي ماتلف را از اي نتوانست گروهريزماهواره تجزيه خوشه

ها يکديگر متمايز كند كه بيانگر نزدي  بودن ژنوم اين گروه

، A ،Bهاي هاي موجود در زيرگروهتودهدر اين بررسي . است

C، D  وF لذا احتمال دارد  ،داراي فاصله ژنتيکي صفر بودند
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جايي بين هدليل جابهايي يکسان باشند كه بهها تودهكه اين

كه اند و يا اينهاي متفاوت گرفتهمناطق ماتلف كشور نام

هاي ژني مورد استفاده در اين بررسي قادر به تشايص مکان

چهار توده محلي  .اندها نبودههاي اندك موجود بين آنتفاوت

ترتيب در صورت منفرد و بههو فلسطيني ب 74كد  قلعه، ساوه،

-شامل توده Jزيرگروه  .قرار گرفتند Iو  E، G، H هايزيرگروه

( 96/0ميزان تشابه )هاي محلي حاجي آباد اصفهان و مشهد 

ميزان تشابه )شامل گرم  كرمانشاه و آمريکايي  Kو زيرگروه 

از  66/0در ميزان تشابه  Kو  Jگروه  و زيرد .باشدمي( 94/0

 .ندهست هم قابل تفکي 

  توده در گروه  2توده مربوط به استان اصفهان  8از 

 .باشدها ميقرار گرفتند كه حاكي از قرابت زياد اين توده

هاي محلي طالبي سمسوري ساوه، قرارگيري توده

لي و مح 44 طالبي اصفهان، محلي اصفهان، محلي آباده، كد

هاي جداگانه شايد حاكي از صورت منفرد و در گروهداراب به

هاي محلي از توده هاها، آنبرخلاف ساير توده اين باشد كه

طور جداگانه كشت و ها در اين مناطق بهسال بوده ومتمايز 

 .اندمحافظت شده

در اين دندروگرام ارقام خارجي فرانسه در ي  گروه و 

ايراني در اين  هاتودهعدم قرارگيري در كنار هم جاي گرفتند 

ايراني و  هايتودهو  گروه بار ديگر بر فاصله بيشتر ارقام

 .كندخارجي تاكيد مي

-تودهاز ديگر نکات قابل توجه در اين نمودار تفکي  

كه هفت توده طوريپلوئيد از بقيه است بهاحتمالاً پلي هاي

واضح و  بيش از سه باند 10و  9، 1 هايموجود در گروه

هاي ژني مورد بررسي نشان مشاص را در برخي از مکان

 . دادند

 مورد مطالعه، سطح هتروزيگوسيتي هاتودهدر ارزيابي 

ورد بومي ايران نستبت بته ارقتام ختارجي مت      طالبيهاي توده

دليتل  ايراني بته  هايطالبيدهد مي بررسي بالاتر بود كه نشان

انتد، زمينته   رار نگرفتته هاي اصتلاح نباتتات قت   كه در برنامهاين

هتا بتراي انتاتاب    تتوان از آن تري دارنتد و متي  متنوعژنتيکي 

 .هاي متنوع به منظور توليد ارقام جديد استفاده كردژنوتيپ

دهد كه نشانگرهاي خوبي نشان ميهاين بررسي ب

 يبراي ارزيابي تنوع و روابط ژنتيک مناسبيريزماهواره ابزار 

كه ارزيابي دقيق تنوع ژنتيکي  هرچند. باشندها ميجمعيت

استفاده از تعداد زياد نشانگرها همراه با صفات مورفولوژي  با 

با وجود اين نتايج نشان دادند كه مجموعه  ،يابدمي تحقق

براي اهدافي نظير  پژوهشنشانگرهاي استفاده شده در اين 

هاي تمايز، شناسايي، ارزيابي تنوع و روابط ژنتيکي جمعيت

توانند براي چنين ميسودمند بوده و هم ربزهطالبي و خ

هاي تکراري و مديريت ذخاير تواریي از طريق شناسايي نمونه

هايي كه كه تلاقي ارقام و تودهجائياز آن. نام كارآمد باشندهم

تواند ارقامي با تنوع بيشتر مي باشنداز نظر مولکولي دورتر مي

-اند در جهت برنامهتومي پژوهشرا ايجاد نمايد، نتايج اين 

تر براي صفات منظور ايجاد ارقام متنوعهاي اصلاحي بهريزي

تعداد وجود با توجه به چنين هم. ماتلف مد نظر قرار گيرد

هاي بررسيلازم است  ،طالبي در بان  ژن توده محلي يزياد

تر ملکولي براي اطلاع از ذخاير ژنتيکي موجود در بان  دقيق

تواند به منظور حذف بررسي ها مياين . ژن به عمل آيد

بهتر است براي مشاص . هاي تکراري مفيد واقع شودنمونه

به همراه خصوصيات نشانگرهاي ديگر  ،هاشدن گروه

نيز مورد ارزيابي قرار ها مورفولوژي  و رابطه خويشاوندي آن

 .گيرند
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 UPGMAاكارد و روش جنمودار تنوع ژنتيکي بر حسب ضريب  : 1شکل 
Figure 1: Dendrogram of genetic diversity among cultivars and populations based on 

Jackard similarity coefficient and UPGMA method 

 UPGMAاكارد و روش جنمودار تنوع ژنتيکي بر حسب ضريب  : 1شکل 
Figure 1: Dendrogram of genetic diversity among cultivars and populations based on 

Jackard Similarity Coefficient and UPGMA method 
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Abstract 

The genetic diversity among 43 accessions of melon (C.melo L.), 41 from Cantaloupensis group alongside two 

from Indorus group, was assessed by variation at simple sequence repeats marker bands using 18 pair primers. The 

extracted genomic DNA was amplified with 12 pair primers and PCR products were separated on a DNA sequencing 

gels. A total of 98 alleles were identified with an average of 4.90 alleles per primer combination. Genetic distances 

among the accessions ranged from 0.0 for the most similar to 0.76 for the most-diverged ones. The mean GD (Nei's 

coefficient) among accessions was 0.219. The average of polymorphic information contents (PIC) for the 12 melon SSR 

markers was 0.542. CMCT134b, CMTC168, CMBR43 and CMAT141 loci had respectively the highest PICs, which 

could be used for further analysis. Genetic relationships among accessions were represented by a dendrogram based on 

similarity coefficient matrix with UPGMA method. Cluster analysis classified the accessions into 11 major groups. 

Cluster analysis indicated wide range of diversity across the Iranian and foreign accessions. The most distance was 

detected between Mahali e Darab and Amrikaie (76%). In general, poor relation was found between geographical and 

genetic diversity, whereas some relations was observed in cluster 2. The tetraploid accessions were mainly placed in the 

group 1. Principle component analysis had a very good co-ordination with dendrogram of genetic diversity. These 

results suggest that the SSR markers are valuable tools for identification and diversity analysis in cantaloupensis.  
 

Keywords: Melon, Molecular markers, Genetic diversity, Microsatellites, Primer  
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