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 چكیده 

اصلاحی دارد. در این بررسی    هایبرنامه   مهمی در   نقش  سریع است که  روشی  مولکولی  هاینشانگر   اساس  آگاهی از میزان تنوع ژنتیکی بر

  13ماهواره مورد ارزیابی قرار گرفت که  جفت آغازگر ریز   15توده محلی خربزه از مناطق شرقی و مرکزی ایران با استفاده از    40تنوع ژنتیکی  

  چند شکل  ،CMCT44 آغازگر  جز به ژنی هایمکان  ماهواره شدند. تمامهای ژنی ریز های مورد استفاده، قادر به تکثیر مکان جفت از آغازگر 

های چند شکلی  ترین میزان مکان بال   .گردید  مشاهده  ماهواره،ژنی ریز  جایگاه  هر  ازای  به  آلل  93/1  میانگین  با  آلل  25  تعداد  مجموع  بودند، در

در آنالیز    SSRهای مولکولی  نشانگر کننده کارآیی  های چند شکلی، تأییدبود. میزان بالی مکان   KC-357009درصد( متعلق به توده    62/84)

توده ترتیب  ژنتیکی  به  انتظار  مورد  هتروزیگوتی  و  شکلی  چند  اطلاعات  محتوای  میانگین  است.  بررسی  مورد  بومی   23/0و    24/0های 

های مورد بررسی است که دلیلی بر  دهنده تنوع پایین درون توده نشان  84/0آمد. مقادیر بالی هموزیگوتی مشاهده شده با میانگین دست به

  دو   در  بررسی  مورد  هایتوده  ها،جمعیت   ژنتیکی  ساختار  بررسی  آمیزی است. درها و میزان بالی خویش گشنی بین تودهمیزان پایین دگر 

بندی  نشان داد که طبقه  UPGMA  بندیخوشه   و  بیزین  اساس روشبر   جمعیت  ساختار  تجزیه  از  حاصل  گرفتند. نتایج  قرار(  جمعیتزیر )  گروه

از پارامتر شان می های مورد مطالعه مستقل از منشاء جغرافیایی ژنوتیپ  ازباشد. با توجه به مقادیر حاصل    مورد   آغازگرهای  بین  های فوق 

  تحقیقات   در  خربزه  پلاسم  ژرم  هایمجموعه   تحلیل  و  جهت تجزیه  CMCT134bو    CMCCA145  ،CMGA172های ژنی  مطالعه، مکان 

 شود.می  توصیه  آتی

 های مولکولی، هتروزیگوتی های بومی، ساختار ژنتیکی، نشانگر : توده های کلیدیواژه 

 مقدمه

تقریباً نیمی از تولید سببببزیجات در ایران متعلق به خانواده  

حدود    2019ها در ایران در سببا   کدوئیان اسببت و تولید ملون

های  . از ملون(FAOSTAT, 2019)تن بوده اسببت    1136000

 Cantaloupensisهای  توان به گروهشبناخته شبده در ایران می

و    Inodorus)طببالببی(،   چنبببر(    Flexousous)خربزه(  )خیببار 

. خربزه که با نام  (Moayedi Nejad et al., 2010)اشباره نمود  

تعلق   Cucurbitaceaeببه خبانواده   Cucumis melo L علمی

  سبراسبر  در  باغبانی  مهم  محصبو  یک  ،(Kirkbride, 1993)دارد  

اسبببت و ایران ازنظر تولید    گرم و معتد   هوای  و  آب  و در  جهان

 ,FAOSTAT)جهبان قرار دارد   چهبارم این محصبببو  در مقبام

های ترکیه، سببوریه،  . طبق نظر برخی از محققان، کشببور(2019

ایران، افغانسبببتان، شبببما  و مرکز هند، قفقاز، تاجیکسبببتان و  

 ,Kerje and Grum)باشببند  ها میازبکسببتان مراکز اولیه ملون

هبای وحشبببی در مونوگرا   . امبا ببا توجبه ببه توزیع ملون(2000

رسبد آفریقا مرکز اولیه تنوع باشبد و ایران،  نظر میکیرکبراید، به

هنبد، افغبانسبببتبان و چین مراکز  بانویبه تنوع ملون بباشبببنبد  

(Kirkbride, 1993)  . 

های گیاهی، آگاهی از میزان تنوع ژنتیکی ذخایر توار ی گونه

هبای موجود در ببانبک ژن و بررسبببی  جهبت کباهش حجم نمونبه

ها در اصبلا  نباتات از اهمیت خاصبی برخوردار اسبت.  خلوص بذر

ی  کیهبای متتلفی برای برآورد تنوع ژنتیکی وجود دارد کبه  روش

  تحلیبل   و  تجزیبه  نبهیزم  نیا  دری  قو  و  مهم  اریب بسببب ی  هباابزار  از

DNA را  ژنتیکی تنوع  مسببتقیم  ارزیابی  گیاهی اسببت که امکان  

 .(Bagheri et al., 2007)  کندمی  فراهم
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   ایران مرکزی و شرقی مناطق مورد بررسی مربوط به خربزه توده چهل -1جدول 

Table 1- Forty melon accessions studied in the eastern and central regions of Iran 

 شماره نام توده  جغرافیایی  موقعیت شماره نام توده  جغرافیایی  موقعیت

Geographical location Landrace designation No Geographical location 
Landrace 

designation 
No 

 البرز

Alborz 

KC- 357044 21 خراسان 

Khorasan 

TN-345 1 

 البرز

Alborz 

KC-357009 22 البرز 

Alborz 

KC-35700 2 

 البرز

Alborz 

KC-357067 23 اصفهان 

Esfahan 

TN-271 3 

 البرز

Alborz 

KC-357100 24 البرز 

Alborz 

KC-357238 4 

 خراسان

Khorasan 

TN-272 25 خراسان 

Khorasan 

TN-441 5 

 البرز

Alborz 

KC-357079 26 خراسان 

Khorasan 

TN-377 6 

 قاین

Qaen 

 خراسان 27 357063

Khorasan 

TN-277 7 

 البرز

Alborz 

KC-357047 28 البرز 

Alborz 

KC-257236 8 

 البرز

Alborz 

KC357062 29 خراسان 

Khorasan 

TN-629 9 

 زابل

Zabol 

 سفیدک 

Sefidak 

 خراسان 30

Khorasan 

TN-92-334 10 

 اصفهان

Esfahan 

 سوسکی

Suski 

 خراسان 31

Khorasan 

TN-628 11 

 اصفهان

Esfahan 

 سوسکی سبز 

Suski Sabz 

 البرز 32

Alborz 

TN-92-319 12 

 اصفهان

Esfahan 

 سوسکی زرد

Suski Zard 

 خراسان 33

Khorasan 

TN-623 13 

 اصفهان

Esfahan 

 گرگاب

Gorgab 

 خراسان 34

Khorasan 

TN92317 14 

 اصفهان

Esfahan 

 قصری پیشرفته 

Ghasri Pishrafte 

 خراسان 35

Khorasan 

TN92312 15 

 اصفهان

Esfahan 

 تیل مگسی

Teele Magasi 

 اصفهان 36

Esfahan 

TN622 16 

 اصفهان

Esfahan 

 جاجو

Jajoo 

 البرز 37

Alborz 

KC- 357020 17 

 اصفهان

Esfahan 

 زرد زواره 

Zarde Zavare 

 سمنان  38

Semnan 

TN621 18 

 اصفهان

Esfahan 

 85جاجو 

Jajoo85 

 سمنان  39

Semnan 

TN-92-306 19 

 قاین

Qaen 

 درگزی 

Dargazi 

 سمنان  40

Semnan 

TN92-302 20 

  و  پیوسبببتگی،  هبایتکباملی، تهیبه نقشبببه و ژنتیکی  مطبالعبات در  مهمی  نقش  مولکولی  هاینشبانگر  فناوری  اخیر،  هایسبا   در



 385 ماهواره زیر یهابا استفاده از نشانگر  رانیپلاسم خربزه ااز ژرم  یبخش یکیژنت ینگارانگشت 

 Filiz et)اسبت    کرده  ایفا  ژنیچند  و ژنیتک  صبفات  سبازیبومی

al., 2018; Hocaoglu-Ozyigit et al., 2020; Saidi et al., 

2017; Tamboli et al., 2018)هبای. نشبببانگر  SSR    دارای

یبابی  چون تنوع زیباد، مکبانهمخصبببوصبببیبات مطلوب ژنتیکی  

در    پذیری هسببتنداختصبباصببی کروموزوم، توارب همبارز و تکرار

 Bagheri)است    کارآمد  و  ساده  سریع،  هاآن  از  اسبتفاده  کهحالی

et al., 2007)هاینشببانگر  مزایا،  این  اسبباس. بر  SSR  طور  به  

  اسببتفاده  ژنتیکی تنوع  تحلیل  و  تجزیه  در  خصببوصبباً  ایگسببترده

.  ( Ercisli et al., 2011; Laosatit et al., 2021)شببوند  می

های ایرانی با استفاده  اگرچه مطالعاتی روی ساختار ژنتیکی ملون

 مولکولی   هبای متتل  مولکولی از جملبه نشبببانگراز نشبببانگر

RAPD(Feyzian et al., 2007)  ای  ماهواره های ریزو نشببانگر

ISSR  (Maleki et al., 2018)   وSSR  (Moayedi Nejad 

et al., 2010; Raghami et al., 2014)   های اخیر  در سبببا

دلیل قدمت کاشبت و وجود ذخایر عظیم  انجام شبده اسبت، اما به

ژنتیکی خربزه که ایران را به عنوان یکی از مراکز اصلی تنوع این  

کافی  کند، تحقیقات در این زمینه نامحصبببو  در دنیا مطر  می

های اخیر، فرسبایش ژنتیکی  حالی اسبت که در سبا اسبت. این در

کشبببت ارقبام  هبای بومی خربزه ببه دلیبل افزایش سبببط  زیرتوده

  در  گزارشببی  گونههیچ  حاضببر  حا  بومی محتمل اسببت. درغیر

  از مطبالعبه مورد خربزه بومی توده  چهبل  بین  ژنتیکی روابط مورد

نبدارد  بنبابراین هبد  از این    وجود  SSR  هباینشبببانگر  طریق

پژوهش، آگاهی از میزان تنوع ژنتیکی و اسبببتفاده مناسبببب در  

 های مورد بررسی است.های احتمالی تودهانتتاب تلاقی

 

 هامواد و روش

  از  پژوهش  این  در  اسبببتفباده  بومی خربزه مورد  توده  چهبل

هبای منباطق  ایران )کبه اکثراً از توده  ژن  ببانبک  خربزه  پلاسبببمژرم

  1398شبد و در فروردین سبا    مرکزی و شبرق ایران بودند( تهیه

ای واقع در زهبک ببا طو  و عرج جغرافیبایی ببه ترتیبب  در مزرعبه

دقیقه شببمالی    89درجه و    30دقیقه شببرقی و    68درجه و    61

، آزمایشبات مولکولی در دانشبکده علوم  (1  جدو )  کشبت گردید

برگ از هر گیاه در مرحله دو تا سه    4-5دانشگاه زابل انجام شد.  

در فریزر در دمای    DNAآوری و تا زمان اسببتترا   برگی، جمع

هبا ببا  ژنومی آن DNAگراد نگهبداری شبببد. درجبه سبببانتی -80

  زیسبت  شبرکت  از  شبده  )تهیه  ZandBioاسبتفاده از کیت گیاهی 

  کیفیبت و ( اسبببتترا  شبببد. کمیبتcat. P0401زنبد،   فنبووری

DNA دسبتگاه نانودرا  )سباخت شبرکت    توسبط  آمده  دسبتبه

Nabi  )شبد  یک درصبد تعیین  آگارز  ژ   و الکتروفورز  کره جنوبی  .

  درجبه  -20  دمبای  در  اسبببتفباده  زمبان  تبا  DNA  هباینمونبه

   .شدند  نگهداری  گرادسانتی

( در این پژوهش  2هبای مورد اسبببتفباده )جبدو   نشبببانگر

براسباس مطالعات پیشبین که توسبط محققین متتلفی پیشبنهاد  

 ;Danin-Poleg et al., 2001)شببببده بود، انتتباب شببببد  

Gonzalo et al., 2005; Ritschel et al., 2004).    سبباخت

  واکنش   ها توسبط شبرکت سبیناکلون صبورت پذیرفت. برایآغازگر

 Gradiant PCR  سبببایکلرترمو  از دسبببتگباه  پلیمراز  ایزنجیره

Vapo Protect    ساخت شرکتEppendorf  .تکثیر    استفاده شد

  لیترمیکرو  15هبایی ببا حجم نهبایی  در واکنش  DNAقطعبات  

  5/0نبانو گرم(،    5)ببا غلظبت    DNAلیتر  شببببامبل دو میکرو

رفبت و برگشبببت )ببا غلظبت    هبایلیتر از هر کبدام از آغبازگرمیکرو

   Taq 2x Mastermix Redلیتر  میکرومولر(، هشبت میکرو  10

لیتر آب فاقد  دانمارک و چهار میکرو  Ampliqonسباخت شبرکت  

شببببد انبجببام  زنبجبیبره.  نبوکبلب بباز  شببببامببل  واکبنبش  پبلبیبمبراز  ای 

  گراد به مدت سبهسبانتی  درجه  94  دمای  در  اولیه  سبازی واسبرشبت 

 دقیقبه   یبک  چرخبه حرارتی کبه شبببامبل  35  دقیقبه و سببب  

   انیه جهت 30  گراد،سبانتی  درجه 94  دمای در  سبازیواسبرشبت

  گراد )بسبته به آغازگر(،درجه سبانتی 50-8/59اتصبا  در دمای  

  گرادسبانتی  درجه  72  در دمای  هادقیقه جهت بسبط آغازگر  یک

گراد  سبانتی  درجه 72  در  نهایی  بسبط  دقیقه هم به منظور  و پنج

  ببافر  در  درصبببد  8/1  آگبارز  ژ  روی  بر  PCR  محصبببولت  بود.

TBE 1X  الکتروفورز  سببباعبت یبک  مبدت ببه  ولبت 85  ولتباژ  در و  

داک  برداری از ژ  به کمک دسبتگاه ژ شبدند. مشباهده و عک 

 صورت گرفت.  UV-2100مد   

 

 آماری تحلیل

باندها به صبورت صبفر )عدم مشباهده باند( و یک    دهیامتیاز

  هایای و پارامتر )مشباهده باند( انجام شبد. ارزیابی تجزیه خوشبه

ژنتیکی ماننبد هتروزیگوتی مشببباهده شبببده، هتروزیگوتی مورد  

 و  Ntsys 2.1افزارهای  های مؤ ر از طریق نرمانتظار و تعداد آلل

Popgene 1.32 دسببت آمد. برای هر جایگاه، میزان اطلاعات  به

فراوانی   Piچند شببکلی از رابطه زیر محاسبببه گردید که در آن  
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 (.1هاست )رابطه  تعداد مکان  nام و    iآلل  

PIC = 1- Σfi2                                                         )1(  

زیبر  تبتبمبیبن  ببرای تشبببتبیب     و(  K)  هبباجبمبعبیببت  تبعببداد 

و   3/2نسته    Structureافزار  از نرم خال  و متتلط  هایژنوتیپ

.  ( Pritchard et al., 2000)با اسبتفاده از روش بیزین انجام شبد  

شد   تنظیم  1-10  محدوده  در(  K)  های فرضیزیر جمعیت  تعداد

هبا پنج تکرار  جمعیبتو جهبت افزایش دقبت برای هر کبدام از زیر

و اسببتقلا  فراوانی    Admixtureمنظور شببد، در ادامه از مد   

بببا   )  20000آللی  آزمببایش   تکرار  50000( و  Burn-inتکرار 

MCMC (Markov Chain Monte Carlo  استفاده گردید تا )

با    Kآید. بهترین مقدار    دسببتنمایی بهدرسببت حداکثر منحنی

و به کمک نتایج    Structure Harvester استفاده از ابزار آنلاین  

 دست آمد.به  Structureافزار  حاصل از محاسبات نرم

 نتایج و بحث

 13جفت آغازگر مورد اسببتفاده،    15نتایج نشببان داد که از  

(.  3ماهواره شبدند )جدو   های ژنی ریزجفت قادر به تکثیر مکان

هبای  دلیبل متفباوت بودن توالیدو جفبت آغبازگر نیز احتمبالً ببه

ها در یک یا دو جایگاه اتصبا  آغازگر، اشبکا   کننده جایگاهاحاطه

در سبباخت، نامناسببب بودن بافر و مواد مورد اسببتفاده قادر به  

تکثیر مکان ژنی مورد نظر نبودند. به جز یک جایگاه ژنی، سببایر  

های  هبای ژنی ریزمباهواره چنبد شبببکبل بودنبد. میزان مکبانجبایگباه

درصبببد )جباجو( تبا    38/15هبای بومی از  چنبد شبببکلی در توده

درصبد متغیر    46/43( با میانگین  KC-357009درصبد )  62/84

شببان داده نشببده اسببت( که میزان چند شببکلی  ها نبود )داده

ها در آنالیز ژنتیکی ژرم  کننده کارآیی آنمشببباهده شبببده تأیید

 Danin-Poleg et)در چندین بررسبی نیز   پلاسبم خربزه اسبت.

al., 2001; Katzir et al., 1996; Monforte et al., 2003; 

Raghami et al., 2014)  میزان ببالیی از چنبد شبببکلی ببا ،

های ملون گزارش  روی توده SSRاسببتفاده از نشببانگر مولکولی  

 دست آمده از پژوهش حاضر، مطابقت داشت.شد که با نتایج به

 
 SSRهای نشانگرهای های بومی خربزه ایران با استفاده از شاخص ارزیابی تنوع ژنتیکی توده -2جدول 

Table  2- Assess the genetic diversity of Iranian indigenous melon using the indices of SSR primers 
 اتصال دمای

Annealing 

temperature 

C)(̊ 

 (  3'-5'توالی برگشت )

Reverse sequence 

 (  5'- 3'توالی رفت )

Forward sequence 

 مکان ژنی

Locus 

 شماره

No 

59.8 ATCACCGTAGCGAAGCACC CGGCAAGACGATTGGCAGC CMGA15 1 

59.8 CCGTAAAGACGAAAACCCTTC TCAACTGTCCATTTCTCGCTG CMCT44 2 

51 AATTCCGTATTCAACTCTCC TTACTGGGTTTTGCCGATTT CMGA104 3 

55.1 CGACCAAACCCATCCGATAA CAACCACCGACTACTAAGTC CMACC146 4 

55.8 AAATGGTGGGGGTTGAATAGG CAAAAGGTTTCGATTGGTGGG CMCTT144 5 

50 AGAATTGAGAAGAGATAGAG GCATAAAAGAATTTGCAGAC CMTC47 6 

58.3 GTGAATGGTATGTTATCCTTG AAGCACACCACCACCCGTAA CMAT141 7 

57.9 GCTACTTTTGTGGTGGTGG GAGGGAAGGCAGAAACCAAAG CMCCA145 8 

55 ACAGATGGATGAAACCTTAGG ATCATTGGATGTGGGATTCTC CMTC168 9 

57.5 TGCTTGTCCCAACGGTGTCAT CAATCGCAGATACTTCCACG CMGA172 10 

- GAGATAGGTATAGTATAGGGG CTCCTTCAAACATTGTGTGTG CMGT108 11 

- AGACGAAGGACGGTTAGCTTT TTAAATCCCAAAGACATGGCG CMTA170a 12 

53.7 CCGACATTGAAAACCAACTTC ACGTGCTTCAGTAAACATG CMTA134a 13 

54.4 GCATTATTACCCATGTACGAG GCTCCTCCTTAACTCTATAC CMCT134b 14 

58.7 GATGGTGCCTTAGTTGTTCCG GTCTCTCTCCCTTATCTTCCA CMTC160a+b 15 
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 پژوهش  در  استفاده مورد هایازآغازگر آمده دستبه اطلاعات -3جدول 

Table  3- Information obtained from the primers used in the research 

 شده  مشاهده هتروزیگوتی
هتروزیگوتی مورد  

 انتظار

محتوای اطلاعات چند  

 شکلی 
 شماره مکان ژنی تعداد آلل 

Observed 

heterozygosity 
Expected 

heterozygosity 
Polymorphic 

information content 
Allele number Locus No 

0.2 0.18 0.27 2 CMGA15 1 

0 0 0 1 CMCT44 2 

0.175 0.21 0.27 2 CMGA104 3 

0.165 0.23 0.19 2 CMACC146 4 

0.185 0.17 0.22 2 CMCTT144 5 

0.17 0.28 0.18 2 CMTC47 6 

0.18 0.17 0.14 2 CMAT141 7 

0.185 0.44 0.53 2 CMCCA145 8 

0.155 0.16 0.22 2 CMTC168 9 

0.17 0.41 0.43 2 CMGA172 10 

- - - - CMGT108 11 

- - - - CMTA170a 12 

0.145 0.15 0.18 2 CMTA134a 13 

0.10 0.39 0.36 2 CMCT134b 14 

0.245 0.24 0.33 2 CMTC160a+b 15 

0.16 0.23 0.24 1.92  
 میانگین

Mean 

 

دهنبده توانبایی نشبببانگر در تمبایز  میزان تنوع ژنی نشبببان

ببالترین و   .(Matus and Hayes, 2002)هباسببببت  ژنوتیبپ

( انتظببار  مورد  مقببدار هتروزیگوتی  بببه  15/0و    44/0کمترین   )

  CMTA134aو   CMCCA145های  ترتیب مربوط به نشبببانگر

شببکلی با اسببتفاده از تعداد و فراوانی  بود. محتوای اطلاعات چند

کند  ها در هر جایگاه ژنی، قدرت تفکیک آن را مشببت  میآلل

(Anderson et al., 1993)  اطبلاعببات مبحبتبوای  مبیببانبگبیبن   .

مقبادیر آن در دامنبه    کبهبود در حبالی  24/0(،  PICشبببکبل )چنبد

(. بر این اسبباس بیشببترین  1قرار داشببت )جدو    53/0تا    19/0

( و پ  از آن  53/0)  CMCCA145مقبدار متعلق ببه آغبازگر  

بود.    CMCT134bو    CMGA172هبای ژنی  متعلق ببه جبایگباه

هایی که محتوای اطلاعات چند شببکلی بالیی داشببتند،  نشببانگر

دهنده همبسببتگی مثبت  تنوع ژنی بالیی نیز داشببتند که نشببان

مبیبزان   نشببببانبگبر   PICببیبن  ایبن  اسببببت.  ژنبی  تبنبوع  هببا  و 

(CMCCA145 ،  CMGA172 و  CMCT134b  بهتر از بقیبه )

توان  ها را آشبکار سبازند پ  میتوانسبتند فاصبله ژنتیکی ژنوتیپ

هبای دیگر  هبای ژنی برای آنبالیز مجموعبهببه خوبی از این مکبان

 پلاسم خربزه بهره جست.ژرم

های  میانگین تعداد آلل مشباهده شبده و آلل مؤ ر برای مکان

هبای آللی  کبه فراوانیبود. هنگبامی  33/1و    92/1ژنی ببه ترتیبب  

های مؤ ر به تعداد مشاهده شده  یکسبان هستند، مقدار تعداد آلل

هبای زیباد بین این  بباشبببد. تفباوتهبا در یبک مکبان نزدیبک میآلبل

باشد، زیرا  ها میفراوانی پایین بعضی از آلل  دهندهها نشانپارامتر

هبا فقط در یبک و یبا تعبداد کمی از افراد وجود دارنبد  بنبابراین  آن

 Darvishzadeh)های کمیاب مفید هسبتند  در شبناسبایی آلل

and Azizi, 2016)های مشبباهده شببده در  . میانگین تعداد آلل

توده ملون ایرانی و خارجی با اسبتفاده از    52بررسبی که بر روی  

 ,.Raghami et al))  آلل بود  11/4، انجام شببد،  SSRنشببانگر  

  ژنوتیپ  15آلل از بررسبی    4/2. در تحقیقی مشبابه مقدار  2014

،  ( López-Sesé et al., 2002)  اسببب انیا گزارش شبببد  از  ملون

ژنوتیپ ملون از یونان مورد    14چنین در بررسببی دیگری که هم

 Tzitzikas)آلل مشاهده گردید    47/2ارزیابی قرار گرفت، مقدار

et al., 2009)های مشباهده شبده  توان گفت تعداد بالی آلل. می

متفاوت از    هایدر گزارشات مذکور ناشی از به کار بردن زیر گونه

  است. Cucumis meloگونه  
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 خربزه  یتوده بوم  40 یبرا UPGMAجاکارد و روش  بیبرحسب ضر یکینمودار تنوع ژنت -1شکل 

Figure 1- Dendrogram of genetic diversity for the 40 melon landraces based on Jacard Similarity Coefficient and UPGMA method 

 

ترین شباخ  برای به دسبت آوردن یک دید کلی در  مناسبب

های همبارز هتروزیگوسیتی است  مورد تنوع ژنتیکی برای نشانگر

(Darvishzadeh and Azizi, 2016).  ژنببی  مببکببان هببای 

CMCT134b    وCMTC160a+b  ( و  1/0ببه ترتیبب کمترین )

( مقدار هتروزیگوسببیتی را داشببتند. میانگین  24/0بیشببترین )

های  ها در بین مکانهتروزیگوتی مشبباهده شببده برای تمام توده

بود که این پارامتر با مقدار حاصبببل از    16/0ژنی مورد بررسبببی  

( که  12/0های ملون ایران )میانگین هتروزیگوتی مشبباهده توده

دسببت آمد تا حدودی  در پژوهشببی توسببط برخی از محققان به

  مقبدار  ترین. پبایینRaghami et al., 2014)مشببباببه اسبببت )

(   و  TN-277  توده  بببه  هبباتوده  میببان  در  (046/0هتروزیگوتی 

)  مقببدار  ترینبببال بببه 35/0و  52/0،  58/0،  7/0هتروزیگوتی   ) 

-KC  و  KC-357009،  KC-357067،  KC-357044  هبایتوده

  این  ها نشببان داده نشببده اسببت(،داشببت )داده تعلق  357100

  تمام   برای  توده  این  داد  نشان که  بود  صفر  جاجو،  توده در  پارامتر

  هتروزیگوتی  هیچ  و  بود  هموزیگوت  شبببده  آزمون  ژنی  هایمکان

  هتروزیگوسببیتی  بیشببترین  و  کمترین  .نشببد  مشبباهده  آن  در

  نیز  بررسببی  مورد  جغرافیایی  هایگروه  بین  در  شببده  مشبباهده

  .بود(  29/0)  البرز اسبببتبان  و(  046/0)  زاببل  ببه مربوط  ترتیببببه

مثل گیاه  ها، ناشبی از نحوه تولیدمقادیر کم هتروزیگوتی در توده

های ایرانی عمدتاً به صبببورت رقم بوده و جداگانه  اسبببت. خربزه

هبای  چنین برخی ارقبام خربزه دارای گبلشبببونبد، همکشبببت می

افشبانی و به تبع آن کاهش  گردهکامل بوده که باعث افزایش خود

.  ( Moayedi Nejad et al., 2010)شبود  ها میهتروزیگوتی آن

هبای ملون  چنین در پژوهشبببی مقبدار ببالی هموزیگوتی تودههم

یونان به استفاده از بذور مشابه در بین کشاورزان و عمل گزینش  

. از  (Tzitzikas et al., 2009)ها، نسبببت داده شببد  توسببط آن

گران مقبدار پبایین هتروزیگوتی مشببباهبده  طرفی برخی پژوهش

های ملون ایرانی را حتی در صبببورت دگرلقاحی،  شبببده در توده

هبا جهبت نگهبداری صبببفبات میوه توسبببط  حفظ اصبببالبت توده

کننبدگبان گزارش کردنبد  کشببباورزان ببه دلیبل ترجی  مصبببر 

(Raghami et al., 2014)  36. در بررسببی که محققان بر روی  

مکبان ژنی    16ژنوتیبپ خربزه و طبالبی ایرانی ببا اسبببتفباده از  

ریزماهواره انجام دادند، میانگین هتروزیگوتی مشبباهده شببده در  

دهنده  ها بیشبتر بود که نشبانهای ایرانی نسببت به خربزهطالبی

ها  های طالبی ایرانی نسببببت به خربزه تنوع بیشبببتر ارقام و توده

دلیل انجام  اسبباس نظر این محققان شبباید این موضببوع بهبود، بر

های ایرانی  کارهای اصبلاحی و فشبار بیشبتر گزینش روی خربزه

 .(Behbahanei, 2005)باشد  

  بندیخوشببه  روش  از  اسببتفاده  با  هااسبباس نتایج، ژنوتیپبر

UPGMA  هشت    به  جاکارد  ژنتیکی  شباهت  ماتری   اساس  بر  و

 همبسببتگی  ضببریب(.  1  شببکل)  شببدند  تقسببیم اصببلی  شبباخه

cophenetic  آزمون  توسبط  Mantel دهندهنشبان که  شبد  برآورد  

  ایخوشبه   تحلیل  و  شبباهت  ماتری   بین  خوبی  نسببتاً  همبسبتگی
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. شباخه او  تا  (r =92/0)  اسبت  جاکارد  شبباهت  ضبریب  اسباس  بر

های بومی کر  بودند.  توده بود که همه از توده 6چهارم شبببامل  

های کر ، اصبفهان و سبمنان، شباخه پنجم را  سبه توده از اسبتان

های بومی زرد زواره و جاجو به ترتیب متعلق  تشبکیل دادند. توده

ها در  درصبد توده  70های شبشبم و هفتم بودند. تقریباً به کلاسبتر

بود قرار گرفتند که    bو   aشباخه  شباخه هشبتم که دارای دو زیر

-TNهای  ها نیز دارای دو گروه بودند. تودههر کدام از زیر شباخه

345  ،TN-629  ،KC-35700    و قصببری پیشببرفته، گروهa1    و

،  TN92317  ،TN-441هایی از اصببفهان، خراسببان و البرز )توده

Jajoo  ،KC-357238  ،Teele Magasi  ،Gorgab  ،Suski 

Zard  ،Suski Sabz  ،Suski  ،TN-623  ،TN-92-319  ،TN-

628  ،TN-92-334  ،KC-257236  ،TN-277  ،TN-377    و

TN-27  گروه )a2  های  را تشببکیل دادند. تودهTN-272  ،KC-

357047  ،Sefidak    مربوط به خراسبان، البرز، زابل    357063و(

و   TN92312  ،TN-92-306 ،TN92-302هبای  و قبائن( و توده

KC-357079    متعلق به خراسببان و سببمنان و البرز( به ترتیب(

هبای  قرار گرفتنبد. در این تحقیق توده  b2و    b1هبای  در گروه

TN-345    وTN-629    از گروهa1هبای  ، تودهTeele Magasi  ،

Gorgab  ،Suski Zard،Suski Sabz  ،Suski  ،TN-623  ،

TN-92-319  ،TN-628  ،TN-92-334  ،KC-257236  ،TN-

277  ،TN-377    وTN-271    از گروهa2هبای  ، تودهTN-272    و

از   TN92-302و   TN92312هبای  و توده  b1از گروه   357063

دارای فاصببله ژنتیکی صببفر بودند، لذا احتما  دارد که   b2گروه  

دلیل جابجایی بین مناطق  هایی یکسببان باشببند که بهها تودهآن

های ژنی  های متفاوت گرفتند و یا اینکه مکانمتتل  کشبور، نام

های اندک  مورد اسبتفاده در این بررسبی قادر به تشبتی  تفاوت

  اند.ها نبودهموجود بین آن

هبای  توده متعلق ببه هرکبدام از اسبببتبان  10هفبت توده از  

قرار گرفتند که نشبان از قرابت    a2اصبفهان و خراسبان در گروه  

توده این  تودهزیبباد  قرار گرفتن  دارد.  ،  KC-357100هببای  هببا 

KC357062  ،Dargazi  ،Zarde Zavare    وJajoo    به صببورت

های جداگانه، شبباید حاکی از این باشببد که بر  منفرد در شبباخه

هبای محلی متمبایز بوده و  هبا از تودههبا، آنخلا  سبببایر توده

اند.  طور جداگانه کشبت و محافظت شبدهها در این مناطق بهسبا 

های متتل  ملون با اسبببتفاده از  در پژوهشبببی که بر روی گروه

چنین در  ( و همFeizian, 2004های رپید انجام شببد )نشببانگر

های محلی خربزه  بررسی که محققان دیگری بر روی ارقام و توده

، انجام  SSRهای مولکولی  و طالبی ایرانی با اسببتفاده از نشببانگر

ای  تجزیبه خوشبببه   (Moayedi Nejad et al., 2010)دادنبد  

هبای متتل  را از یکبدیگر متمبایز کنبد کبه بیبانگر  نتوانسبببت گروه

 هاست.نزدیک بودن ژنوم این گروه

های  ساختار جمعیت نتیجه تفاوت فراوانی آللی بین جمعیت

زمینه ژنتیکی اسبببت و    هایمتتل  اسبببت که در نتیجه تفاوت

ممکن اسببت با تفاوت فنوتی ی شببناخته شببده مورد مطالعه غیر  

مرتبط باشبد. یک ژنوتیپ وقتی درصبد عضبویت آن در یک گروه  

باشببد، به آن گروه    7/0)زیرجمعیت( خاص بیشببتر و مسبباوی  

باشبد، به عنوان    69/0شبود و اگر کمتر یا مسباوی  نسببت داده می

 .  (Spataro et al., 2011)شود  یک ژنوتیپ متلوط تعری  می

ها، بیشبترین میزان دلتا  در بررسبی سباختار ژنتیکی جمعیت

K در مقابل تغییرات K   2در   =K دسببت آمد که نشببان داد  به

گیرند  جمعیت( قرار میهای مورد بررسبببی در دو گروه )زیرتوده

 (.  2)شکل  
 

 
 Delta K عیتوز -2شکل 

Figure 2- Distribution of Delta K 
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 Structure افزارنرم  اساس بر( K = 2) تیجمع ریدوز  به یبوم یهاتوده  یبندمیتقس -3شکل 

Figure 3- STRUCTURE-based genetic clustering (K = 2) of fourty melon populations 

 

  Structure  ،19، نتایج گرا  شببده از آنالیز  3مطابق شببکل  

توده    11اصبفهان و خراسبان( و    هایتوده به گروه او  )اکثر توده

  10های کر  و سمنان( تعلق داشتند. در  به گروه دوم )اکثر توده

هبا  توده نیز درجبات متفباوتی از اختلاط ژنتیکی بین جمعیبت

  و  اسببت  ایران  بومی  گیاه  خربزه  اینکه  به  توجه  وجود داشببت. با

  از  برخی  ژنتیکی  شببباهت  دارد،  ایران در  طولنی  کشببت  سببابقه

  ناشببی  ژنتیکی  تعاد   دلیلبه  تواندمی  مطالعه  مورد  هایجمعیت

  حاصببل نتایج  .باشببد  ایران  متتل   مناطق  بین  بذرها  جابجایی  از

  بندیخوشبه  و  بیزین  بر اسباس روش  جمعیت  سباختار تجزیه  از

UPGMA های مورد مطبالعبه  بنبدی ژنوتیبپنشبببان داد که طبقبه

 باشد.شان میمستقل از منشاء جغرافیایی

 

 گیری کلی نتیجه

را   شببباهت کمترین که ارقامی بین اسبباس نتایج، تلاقیبر

 یبا و هباببه هیبریبد دسبببتیبابی در نتیجبه بباعبث بهترین دارنبد،

خواهد شبد.   F1پ  از   هاینسبل در تفکیک حداکثر به دسبتیابی

  مناسبب  والدین  شبناسبایی  در  مؤ ر  عامل  تنها  ژنتیکی فاصبله  البته

 فاصبله   و  پذیریترکیب  مانند  عواملی  و  نیسبت  هیبرید  تولید  برای

  گرفتبه  نظردر  ببایبد نیز  مورفولوژیکی صبببفبات  اسببباس  بر ژنتیکی

  هیبریداسببیون  هایبرنامه  در  توانمی  مطالعه  این نتایج  از.  شببود

-KC  مباننبد  بومی  نژادهبای  از  ضبببمنباً بسبببیباری  .کرد  اسبببتفباده

257236،  KC-357009  و  TN92317  ارزیابی  مورد  تاکنون  که  

 .گرفتند  قرار  بررسی  مورد  مطالعه  این  در  اند،نگرفته  قرار
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Abstract 

Introduction: Awareness of the extent of genetic diversity based on molecular markers is a rapid 

method that plays an important role in breeding programs. Cucumis melo L. is the scientific name for 

a melon that belongs to the Cucurbitaceae family (Kirkbride, 1993). This plant is a popular garden 

crop in warm and temperate climates across the globe, and Iran ranks fourth in the world in terms of 

output (FAOSTAT, 2019). Although several studies were conducted on the genetic structure of 

Iranian melons using various molecular markers including RAPD molecular markers (Feizian, 2004), 

ISSR (Maleki et al., 2018) and SSR microsatellite markers (Moayedi Nejad et al., 2010; Raghami et 

al., 2014) in recent years, due to the history of planting and the presence of huge genetic resources of 

melon, which makes Iran as one of the main centers of diversity of this crop in the world, research is 

inadequate. 

Materials and Methods: Forty native melon stands used in this research were prepared from the 

melon germplasm of Iran Gene Bank. 4-5 leaves from each plant at the two- to three-leaf stage were 

collected and kept in a freezer at -80°C until DNA extraction. Their genomic DNA was extracted 

using the ZandBio plant kit. The markers used in this research were selected based on previous studies 

that were suggested by different researchers. Gradient PCR Vapo Protect thermocycler was used for 

polymerase chain reaction. PCR products were electrophoresed on 1.8% agarose gel in 1X TBE buffer 

and at 85 V for one hour. Observation and photographing of the gel was done with the help of UV-

2100 geldoc device. Bands were scored as zero (not seeing a band) and one (observing a band). 

Evaluation of cluster analysis and genetic parameters such as observed heterozygosity, expected 

heterozygosity and number of effective alleles were obtained through Ntsys 2.1 and Popgene 1.32 

software. To estimate the number of subpopulations (K) and distinguish pure and mixed genotypes, 

it was done using Structure software version 2.3 and using the Bayesian method (Pritchard et al., 

2000). 

Results and Discussion:  All gene loci except CMCT44 primer were polymorphic. A total of 25 

alleles with an average of 1.93 alleles per microsatellite gene locus were observed. The highest 

amount of polymorphic sites (84.62%) belonged to KC-357009 genotype.. The high amount of 

polymorphic sites confirms the effectiveness of SSR molecular markers in the genetic analysis of the 

investigated indigenous populations. The average content of polymorphism and expected 

heterozygosity information was obtained as 0.24 and 0.23, respectively. The observed high 

homozygosity values with an average of 0.84 indicate the low diversity within the investigated 

populations, which is a proof of the low level of variation between the populations and the high level 

of inbreeding. In the investigation of the genetic structure of the populations, the investigated 

populations were divided into two groups (sub-populations). The results of population structure 

analysis based on Bayesian method and UPGMA clustering showed that the classification of studied 

genotypes is independent of their geographical origin. 
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Conclusion: According to the values obtained from the above parameters, among the studied primers, 

gene locations CMCCA145, CMGA172 and CMCT134b are recommended for the analysis of melon 

germplasm collections in future research. 

The results of this study can be used in hybridization programs. Crossing between the figures that 

have the least similarity will lead to the best results in achieving hybrids or achieving maximum 

separation in the generations after F1. Although genetic distance is not the only effective factor in 

identifying suitable parents for hybrid production and factors such as compatibility and genetic 

distance based on morphological traits should also be considered. 

 Keywords: Genetic structure, Heterozygosity, Local accessions, Molecular markers 

 


