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از . كه گسترش جهاني دارند باشند ترين منابع غذايي بشر ميهاي مختلف خانواده كدوئيان از مهم گونه
 د كه گياهاني دگركراشاره ) .Cucumis melo L(توان به انواع ملون  هاي اين خانواده مي ترين گونه اقتصادي

رقم هيبريد  12توده بومي و  11در اين پژوهش تنوع ژنتيكي . بارور و به لحاظ مورفولوژيكي بسيار متنوع هستند
 26/52دند كه كرمكان توليد  311آغازگرهاي مورد استفاده . بررسي شد ISSRآغازگر  20ملون با استفاده از 

و ) 23/1(و بيشترين ) He(ميزان هتروزيگوسيتي ) 031/0(و كمترين ) 135/0(بيشترين  . درصد آنها چند شكل بودند
ميانگين  .بود UBC857و  UBC820به ترتيب مربوط به آغازگرهاي ) Ne(هاي موثر  تعداد الل) 058/1(كمترين 

توده زيوري . ها بود متوسط هتروزيگوسيتي ارقام هيبريد بيشتر از توده. بود 155/0ها  هتروزيگوسيتي ارقام و توده
تجزيه . را نشان داد) 118/0(كمترين متوسط هتروزيگوسيتي  و توده تل) 177/0(بالاترين متوسط هتروزيگوسيتي 

گروه قرار  7ها و هيبريدهاي مورد مطالعه را در توده UPGMAو روش تطابق ساده اي بر مبناي ضريب خوشه
بندي  براي گروه Kبه عنوان بهترين  =7Kدر بررسي ساختار جمعيت با استفاده از مدل بيزي نيز ميزان . داد

و كمترين فاصله ژنتيكي بين  Durangoبيشترين فاصله ژنتيكي بين توده درگزي و هيبريد . دندروگرام تعيين شد
در مطالعه تنوع ژنتيكي  ISSRنتايج مطالعه حاضر نشان داد كه نشانگرهاي . درگزي و خاتوني بود هاي توده
هاي اصلاحي هاي هتروتيك در برنامه ها و ارقام ملون كارايي بالايي دارند و نتايج حاصل جهت تعيين گروه توده

 .ملون قابل استناد است
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   مقدمه
ترين منابع غذايي بشر بوده و از لحاظ  خانواده كدوئيان از مهم

اهميت اقتصادي پس از خانواده بادنجانيان در رتبه دوم قرار 
گونه است كه  825جنس و  118اين خانواده شامل . گيرند مي

-گسترش جهاني داشته اما اغلب در نواحي گرمسيري و نيمه

از ). Wang et al. 2008(اند  تهياف گرمسيري جهان انتشار
ها توان به انواع ملون ترين محصولات اين خانواده مي اقتصادي

اين گونه به ده گروه مختلف نظير خربزه، . دكراشاره ) ئيان خربزه(
هم  شوند كه با تقسيم مي طالبي، گرمك، دستنبو و خيار چنبر

 Kirkbride)شود  يافته و انواع حد واسط آنها تشكيل ميتلاقي

 معادل سطحي در سال در سبزي تن ميليون 5/21 در ايران. (1993
 تيره به توليد اين درصد 2/32 كه شودمي توليد هكتار هزار 804

 اين هاي سبزي ترينمهم از طالبي و خربزه. دارد تعلق كدوئيان
 دارا را تيره اين توليد درصد 23 معادل سهمي كه هستند تيره
پايه  ها گياهاني جاليزي، يك ملون. (Salehi et al. 2008)باشند  مي

ميزان باروري آنها به فعاليت حشرات  و دگر بارور هستند كه
گونه است كه عدد پايه  32شامل  Cucumis جنس  .بستگي دارد

باشد مي C. melo L. ،12گونه آن و از جمله  13كروموزومي در 
)Kerje et al. 2000 .(خشك و  در ايران كشت ملون در مناطق

حاشيه كويري مثل ورامين، گرمسار، اصفهان و خراسان از توليد 
كمي و كيفي بهتري برخوردار است ولي كشت آن به اين مناطق 
محدود نشده و در ساير نقاط از جمله آذربايجان، قزوين و همدان 

بدليل گسترش سطح زير كشت ارقام . استنيز گسترش يافته
ايش ژنتيكي ارقام بومي افزايش اصلاح شده غير بومي، روند فرس

اين امر خطر نابودي منابع ژرم پلاسم بومي اين گياه را . استيافته
هاي بومي ملون، حفظ آوري تودهبنابراين جمع. استافزايش داده

- و نگهداري و مطالعه تنوع ژنتيكي آن امري ضروري و اجتناب

اندهي و مطالعه تنوع ژنتيكي نه تنها براي سازم. دكنناپذير مي
برداري از پديده هتروزيس و حفاظت مواد گياهي، بلكه براي بهره

توليد بذر هيبريد با هتروزيس بالا از لحاظ عملكرد، سازگاري 
زيستي نيز هاي زيستي و غير بيشتر با محيط و تحمل در برابر تنش

ژنتيكي  تنوعتخمين  .(Fabriki et al. 2008)اهميت دارد 
هاي دور معمول  قرابت بين آنها از گذشتههاي ژنتيكي و  مجموعه

ارزيابي صفات زراعي و  معمولا بر اساساين تخمين  .بوده است

 ISSR )Interمانند  DNAمولكولي مبتني بر نشانگرهاي  يا

simple sequence repeat (از نشانگرهاي . گيردصورت ميISSR 
انند هاي مختلف گياهي م ژنتيكي گونه در شناسايي و مطالعه تنوع

،  (Dashchi et al. 2012)، گندم)Fabriki et al. 2008(خربزه 
و  (Fang et al. 1997) پرتغال (Prevost et al. 1999) سيب زميني

در مطالعه . استفاده شده است) Azizi et al. 2011(يونجه زراعي 
توده ملون از سراسر اروپا با استفاده از  54تنوع ژنتيكي 

چندشكلي بالايي گزارش شد  RAPDو  ISSRنشانگرهاي 
(Stepansky et al. 1999) .37اي ديگر، تنوع ژنتيكي در مطالعه 

و  RAPDتوده ملون از كشور چين با استفاده از نشانگرهاي 
ISSR نتايج اين پژوهش نشان داد كه دو نشانگر . مطالعه شد

 Liu)مذكور كارايي بالايي در بررسي تنوع ژنتيكي اين گياه دارند 

et al. 2002) .هاي بومي خربزه هندي با استفاده از توده در مطالعه
درصد چندشكلي گزارش شد  58، حدود RAPDآغازگر  20

(Dhillon et al. 2006) .Fabriki et al. (2008)  در مطالعه تنوع
توده خربزه و طالبي كشور به كمك نشانگرهاي  54ژنتيكي 

ISSR دادند كه اين  دند و نشانكر، تنوع بالايي را گزارش
هاي ملون مفيد نشانگرها براي انگشت نگاري و تفكيك توده

هاي ملون و هدف از اين تحقيق، مطالعه تنوع برخي توده. هستند
و بررسي ساختار  ISSRارقام هيبريد با استفاده از نشانگرهاي 

 .  هاي مورد مطالعه بود ژنتيكي جمعيت

  
   هامواد و روش
  مواد گياهي

رقم هيبريد  12توده و  11گياهي مورد استفاده شامل  بذور مواد 
بود كه از مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعي استان تهران 

  ).1جدول(تهيه شده بود 
  PCRهاي و انجام واكنش DNAروش استخراج 

و ) فرد 88در مجموع (بذر بطور تصادفي انتخاب  8از هر توده  
هاي جوان  ومي از برگژن DNA. بذر كشت شد 5از هر هيبريد 

 CTAB )Doyle andبرگي به روش  4تا  3گياهان در مرحله 

Doyle 1990 (براي استخراج  .شد استخراجDNA  ژنومي
. شدندهر رقم باهم مخلوط مي به  هاي مربوط  هيبريدها، برگ

   DNAكميت و كيفيت 
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  ين تحقيقملون و كدهاي مورد استفاده در اهاي  ارقام و توده مشخصات -1جدول 

 ها هتودنام  كد توده  آوري محل جمع هيبريدنام  هيبريدكد 

H1 Biotek  637 ريمانف Kha-far  خاتوني 

H2 MeanhNO9 منطقه درگز خراسان Dar-ta درگزي 

H3 Summit شاهرود Zi-sha  زيوري 

H4 Durango خراسان Jafa جافاليز 

H5 Melon-omega خراسان Ta-ma  تاشكندي 

H6 Shimi yazd خوزستان Sha-ma شادگاني مادري 

H7 Super soykan  Minu *مينو 

H8 Behfa n397 خوزستان Sha-es شادگاني اصلاحي 

H9 Dublon شاهرود Tal-sha تل 

H10 Pi414723 خراسان Kha-ma خاقاني 

H11 Gold tropy گرمسار Jala 87جلالي 
H12 Charantaio T 

  .مينو مشخص نيست و از شركت بهتا تهيه شده است آوري تودهمحل جمع* 
  

 درصد يكژنومي بوسيله دستگاه اسپكتروفتومتر و ژل آگارز 
  ISSRآغازگر   45  از PCR  هايانجام واكنش براي  . شد تعيين 

آغازگر الگوي باندي مطلوبي توليد  20استفاده شد كه از بين آنها 
 20واكنش  در يك DNAتكثير قطعات ). 2جدول(دند كر

مولار، ميلي dNTP 2/0ده برابر،  PCRميكروليتري حاوي بافر 
MgCl2 5/1 واحد آنزيم 5/0پيكومول آغازگر،  10مولار، ميليTaq 

DNA  نانوگرم  20مراز و پليDNA  ژنومي در دستگاه
هاي الگوي دمايي واكنش. ترموسايكلر اپندورف صورت گرفت

PCR سازي اوليه  شامل واسرشتDNA درجه به  94ر دماي د
 94واسرشت سازي در دماي : چرخه بصورت 35دقيقه و  4مدت 

درجه  54تا  8/50ثانيه، اتصال در دماي  45درجه به مدت 
 72دقيقه در دماي  دوثانيه، بسط به مدت  45بمدت ) 2جدول(

دقيقه  5درجه به مدت  72درجه و سرانجام بسط نهايي در دماي 
درصد  8/1در ژل آگارز  PCRولات الكتروفورز محص .انجام شد

ساعت  سهولت به مدت  65نيم برابر در ولتاژ ثابت  TBEو بافر 
 .ها از اتيديوم برومايد استفاده شد آميزي ژل براي رنگ. انجام شد

رديفي  تكثيري بر اساس هم DNAقطعات : هاتجزيه آماري داده
) عدم حضور باند(و صفر ) حضور باند(باندها و بصورت يك 

ها و ماتريس فاصله ژنتيكي دو به دوي توده. امتيازدهي شد
-گروه. هيبريدهاي مورد مطالعه براساس روش ني محاسبه شد

و  UPGMAبندي افراد با استفاده از تجزيه كلاستر به روش 

انجام  NTSYS pc2.02در نرم افزار  تطابق سادهضرايب تشابه 
حاسبه و براي از روي ماتريس تشابه م dcenterماتريس . گرفت

 Principal coordinate(انجام تجزيه به مختصات اصلي 

analysis ( در نرم افزار NTSYSpc 2.02  مورد استفاده قرار
هاي تشكيل شده در دندروگرام مبتني بر  ثبات آماري گروه. گرفت

UPGMA  با تجزيهBootstrap تكرار و فاصله  1000ها با  داده
جهت . بررسي شد WinBootافزار  درصد بوسيله نرم 99اطمينان 

ها و ارقام هيبريد و نيز  بررسي ساختار ژنتيكي جمعيت در توده
 Structure 2.3.1افزار  از نرم UPGMAبندي تاييد گروه

)(Pritchard et al. 2000  در حالتNo Admixture  بار  10000با
Burn-in  بار تكرار  50000وMCMC  در مقادير مختلفK 

محاسبه و تعيين  delta Kبهينه براساس روش  Kعدد  .استفاده شد
 He( (Hartl and(پارامترهاي مقادير متوسط هتروزيگوسيتي . شد

Clark 1997)  شاخص تنوع شانن ،)I(چند شكلي و  ، درصد
براي آغازگرها و (Brown et al. 1983)  هاي موثر تعداد الل
 GenALEx 6.4افزار  هاي مورد مطالعه با استفاده از نرمجمعيت

 AMOVA )Analysis of molecularتجزيه . دشمحاسبه 

variance (اي اي و درون تودهبراي بررسي تنوع ژنتيكي بين توده
(Michalakis and Excoffier  1996)  با استفاده از همين نرم افزار

  . شدانجام 
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  تحقيقاين  استفاده درتوالي آغازگرهاي مورد مشخصات  -2جدول 

 آغازگر ('3-'5)توالي )گراددرجه سانتي( تصالدماي ا

54 CACACACACACACACAG UBC 818 
54 GAGAGAGAGAGAGAGAY*T UBC 840 

8/50 AGAGAGAGAGAGAGAGAGAGT UBC A7 
8/50 CACACACACACACAG UBC 808 

55 GAGAGAGAGAGAGAGAC UBC 811 
55 GGAGAGGAGAGGAGA UBC 880 
52 ACACACACACACACACYT UBC 855 
54 GTGTGTGTGTGTGTGTC UBC 820 
54 CACACACACACACACAR*G UBC 848 
55 CTCCTCCTCCTCCTCCTC UBC 866 
50 ACACACACACACACACC UBC 826 
50 ACACACACACACACACYG UBC 857 
54 AGAGAGAGAGAGAGAGYA UBC 836 
54 ACACACACACACACACT UBC 825 
54 ACACACACACACACACG UBC 827 

5/54 GGCGGCGGCGGCGGCGGC UBC 867 
54 CACCACCACCACCACCACCACT UBC 426 
54 GAGAGAGAGAGAGAGAA UBC 812 
54 ATGATGATGATGATGATG UBC 864 
54 AGAGAGAGAGAGAGAG UBC 885 

 Y * معرف)C/T (و  پيريميدينR معرف )A/G ( استپورين. 
  

    نتايج و بحث
 ملونهاي بومي  براي بررسي تنوع ژنتيكي ارقام هيبريد و توده

از بين آغازگرهاي . استفاده شد ISSRآغازگر  45از مورد مطالعه 
آغازگر الگوي باندي واضح و قابل امتيازدهي  20، مورد استفاده

ها و ارقام چندشكلي نشان دادند  زگر بين تودهآغا 19. دندكرتوليد 
الگوي باندي چند شكل تكثير شده توسط  1شكل). 3جدول(

را  افراد مورد بررسيدر برخي  UBC836و  UBC840آغازگرهاي 
مكان  311آغازگر مورد استفاده در مجموع  20 .دهدنشان مي

. چندشكل بودند) درصد 54(مكان  169كه توليد كردند 
  UBC426و آغازگر ) 24(بيشترين تعداد مكان  UBC827آغازگر

متوسط تعداد باند براي هر . دكررا توليد ) 6(كمترين تعداد مكان 
اندازه باندهاي تكثير شده توسط آغازگرها از . بود 55/15آغازگر 

و  UBC820آغازگرهاي . جفت باز متغير بود 2200تا  200
UBC426 ندشكلي را توليد درصد چ به ترتيب بيشترين و كمترين

، تعداد )He(بيشترين و كمترين ميزان هتروزيگوسيتي .كردند
به ترتيب مربوط به ) I(و ضريب شانون ) Ne(هاي موثر  الل

ميزان هتروزيگوسيتي به . بود UBC857و  UBC820آغازگرهاي 
هاي چندعنوان قدرت تشخيص و تمايز نشانگر، به تعداد مكان

ي هر نشانگر بستگي دارد و از صفر شكل در هر آغازگر و فراوان
بيانگر فراواني  هر چه ميزان آن بالاتر باشد. تا يك متغير است

و بررسي  تحت جمعيتدر مكان شكلي براي آن بيشتر چند
هاي كارايي بالاي نشانگر و آغازگر مورد استفاده در تمايز ژنوتيپ

اين  بر اساس نتايج ). Powell et al. 1996(  استمورد مطالعه 
، UBC826و همچنين آغازگرهاي  UBC820مطالعه، آغازگر 

UBC827 ،UBC855  وUBC812  بهتر از آغازگرهاي ديگر
سازند  متمايز  را  مورد مطالعه  هاي  توده و   هاژنوتيپ توانستند 

هاي  توده و  ارقام   ساير ژرم پلاسم   بررسي  در  بنابراين و 
  ، Cucumelaمانند  Cucumis  به  نزديك  هاي جنس نيز  و   ملون

  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
93

.9
.1

.9
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

13
 ]

 

                             4 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1393.9.1.9.8
https://mg.genetics.ir/article-1-1250-en.html


  مندولكاني و همكارانبابك عبدالهي    ...هاي بومي و هيبريدهاي ملون ودهارزيابي تنوع ژنتيكي ت
 

 1393 بهار/1شماره / نهمدوره / ژنتيك نوين 71

 

  

  
تكثير شده الگوي باندي  ؛ارقام هيبريد 20تا  9و توده خاتوني از  8تا  1 .در افراد مورد بررسي) شكل بالا( UBC840الگوي باندي تكثير شده توسط آغازگر  –1شكل 

اندازه  ؛)شركت فرمنتاس(كيلو باز  1اندازه  نشانگر )M ؛رقام هيبريدا 20تا  9و توده زيوري از  8تا  1 .رسيدر افراد مورد بر) شكل پايين( UBC836توسط آغازگر 
  .باشدباندهاي نشانگر اندازه بر حسب جفت باز مي

  
  ها و هيبريدهاي ملون مورد بررسيدر توده استفاده مورد آغازگرهاي خصوصيات -3جدول 

He* (متوسط هتروزيگوسيتي   I**(   شاخص شاننNe***( هاي موثر تعداد الل  

Ne*** I**  He* آغازگر توالي تكثيريهامكانتعداد هاي چندشكلمكاندادتع چند شكلي درصد 

164/1 133/0 091/0 34/33 4 12 (CA)8G UBC 818 
173/0 139/0 096/0 60 12 20 (GA)8YT UBC 840 
081/1 066/0 045/0 71/35 5 14 (AG)10T UBC A7 
092/1 077/0 053/0 86/42 6 14 (CA)7G UBC 808 
106/1 096/0 063/0 56/55 10 18 (GA)8C UBC 811 
076/1 063/0 043/0 78/27 5 18 (GGAGA)3 UBC 880 
074/1 060/0 041/0 23/69 9 13 (AC)8YT UBC 855 
233/1 199/0 135/0 90 18 20 (GT)8C UBC 820 
155/1 130/0 088/0 286/64 9 14 (CA)8RG UBC 848 
073/1 057/0 040/0 45/45 5 11 (CTC)6 UBC 866 
182/1 147/0 101/0 82/81 9 11 (AC)8C UBC 826 
058/1 044/0 031/0 25 4 16 (AC)8YG UBC 857 
103/1 083/0 057/0 91/40 9 22 (AG)8YA UBC 836 
155/1 132/0 089/0 75/68 11 16 (AC)8T UBC 825 
199/1 160/0 110/0 17/79 19 24 (AC)8G UBC 827 
110/1 086/0 060/0 89/38 7 18 (GGC)8 UBC 867 
085/1 068/0 047/0 94/52 9 17 (AG)7 UBC 885 
136/1 117/0 079/0 23/69 9 13 (GA)8A UBC 812 
194/1 159/0 109/0 286/64 9 14 (ATG)6 UBC 864 
1 0 0 0 0 6 (CAC)7T UBC 426 
 ميانگين - - - 26/52 07/0 1/0 124/1

  كل - 311 169 - - - -
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Dicaelopermum ،Mukia ،Myrmecosicyes  وOreosyce  كه از

توان از  ، مي(Renner et al. 2007)اند  مشتق شده Cucumisجنس 
با موتيف  UBC827كارايي آغازگر . اين آغازگرها بهره جست

(AC)8T زارش شده است در مطالعه تنوع ژنتيكي ملون قبلا نيز گ
 )Fabriki et al. 2008 .( با توجه به توالي آغازگرها مشاهده شد

با تكرارهاي دو نوكلئوتيدي نسبت به  ISSRكه آغازگرهاي 
ها و درصد آغازگرهاي سه نوكلئوتيدي و يا بيشتر، تعداد مكان

همچنين ميانگين تعداد باندها . دندكرچند شكلي بيشتري توليد 
در آغازگرهاي دو ) 92/57(هتروزيگوسيتي  و ميانگين) 27/16(

و متوسط ) 4/13(نوكلئوتيدي بيشتر از ميانگين تعداد باندها 
اين . نوكلئوتيدي بود 3در آغازگرهاي ) 28/35(هتروزيگوسيتي 

نوكلئوتيدي نسبت به  مسئله نشاندهنده نسبت بالاي تكرارهاي دو
البته . باشد نوكلئوتيد در ژنوم اين گياه مي تكرارهاي بيش از دو

بسته به نوع گياه مورد مطالعه و ژنوم آن اطلاعات حاصل از يك 
در برنج آغازگرهاي مبتني بر . تواند متغير باشدآغازگر خاص مي

باندهاي واضحي  GAو  AGهاي تكراري دو نوكلئوتيدي توالي
كه در گندم در صورتي. (Reddy et al. 2000)توليد كردند 

چندشكلي  ACكرارهاي دو نوكلئوتيدي آغازگرهاي مبتني بر ت
 .Kojima et al. 1998 .(Carvalho et al(بيشتري نشان دادند 

با تكرار  ISSRميزان بالايي از چندشكلي را براي آغازگر  (2010)
در گندم نان و دوروم گزارش ) UBC880آغازگر (نوكلئوتيدي  5
در  )78/27(اين آغازگر چندشكلي پاييني دند، در صورتي كه كر

  .ها و ارقام بررسي شده در اين مطالعه نشان داد توده
. بود 155/0ها برابر با  ميانگين هتروزيگوسيتي كل ارقام وتوده

. ها بود بيشتر از توده) 187/0(متوسط هتروزيگوسيتي ارقام هيبريد 
هاي موثر در ارقام درصد چندشكلي، شاخص شانن و تعداد الل

توده زيوري . ورد مطالعه بودهاي م هيبريد بيشتر از جمعيت
ميزان ) 118/0(و توده تل كمترين ) 177/0(بيشترين 

تفاوت بالاي بين اين دو  ).4جدول(هتروزيگوسيتي را نشان داد 
توده كه هر دو متعلق به منطقه شاهرود هستند احتمالا به اين دليل 

) خربزه( Indorusاست كه توده زيوري متعلق به زير گروه 
 Cantalopensisكه توده تل متعلق به زيرگروه  حاليباشد در  مي

از اين رو ميزان تفاوت بين اين دو ژنوتيپ طبيعي . است) طالبي(

 Cantalopensisقرارگيري توده تل در زير گروه  .رسد به نظر مي
 .تاييد شده است Fabriki et al. (2008)توسط 

تشابه  دندروگرام شباهت ميان افراد مورد مطالعه براساس ضريب
هاي مورد بررسي را در ژنوتيپ UPGMAو الگوريتم تطابق ساده 

هيبريدهاي مورد مطالعه در گروه ). 2شكل(گروه قرار داد  7
مجزايي قرار گرفتند كه بيانگر متفاوت بودن والدين هيبريدها با 

هاي مربوط به يك  معمولا ژنوتيپ. باشدهاي مورد بررسي مي توده
هاي مشابهي در مجاورت هم قرار  ا گروهها ي توده در زيرگروه

هاي با محل  هاي تشكيل شده اغلب شامل توده گروه. گرفتندمي
كه  IIIبطور مثال گروه . باشند آوري مشابه و يا نزديك مي جمع

هاي خاتوني، درگزي از مناطق خراسان و برخي  شامل توده
است و يا ) سمنان(هاي توده زيوري از منطقه شاهرود  ژنوتيپ
  .باشد هاي شادگاني از منطقه خوزستان مي كه شامل توده  VIگروه
ها و هيبريدهاي مورد مطالعه با استفاده از ضريب بندي توده گروه

). 3شكل(نيز انجام گرفت  UPGMAفاصله ژنتيكي ني و روش 
 Durangoبيشترين فاصله ژنتيكي بين توده درگزي و رقم هيبريد 

ها به توان از اين ژنوتيپ ي ملون مينژاد هاي به بود كه در برنامه
. عنوان والدين تلاقي جهت كسب حداكثر هتروزيس استفاده نمود

و ) 06/0(كمترين فاصله ژنتيكي بين توده درگزي و خاتوني 
بندي گروه. بود 244/0ها و ارقام  ميانگين فاصله ژنتيكي كل توده

تجزيه . ها و هيبريدها با دندروگرام افراد مطابقت داشتتوده
AMOVA  درصد از كل تنوع موجود در توده 71نشان داد كه-

. باشداي ميدرصد بين توده 29اي و هاي مورد مطالعه، درون توده
هاي مختلف  ها زياد و تودهتودهميزان هتروزيگوسيتي درون

اين تنوع زياد ممكن است نتيجه دگرگشن بودن . ناهمگن بودند
 .باشد ها انه گرده بين انواع تودهگياه، فعاليت حشرات و انتقال د

 گياهان از بيشتر بسيار ژنتيكي تنوع سطح دگرگشن درگياهان
 گرده دانه انتقال. است غيرجنسي ازدياد با گياهان و خودگشن

 تنوع نتيجه در و جديد هايفنوتيپ ايجاد امكان حشرات بوسيله
از  .)Shi et al.  2008( دهدمي افزايش را هاجمعيت درون ژنتيكي

بومي ايران بوده و داراي سابقه  طرفي با توجه به اينكه ملون، گياه
زيادي از نظر كشت و كار در ايران است، جابجايي بذرها بين 

  تشابه ژنتيكي بين . باشد مورد انتظار مي  و  بديهي  مختلف مناطق 
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  رد بررسيها و ارقام هيبريد ملون موهاي تكثير شده در توده خصوصيات مكان -4جدول 

Ne± SE I± SE He± SE NLCL≤50% NLCL≤25% NL≥5% PP NL هاتوده 
 خاتوني 301 55/39 301 1 21   157/0 012/0±  0/ 017/0±230 022/0±281/1

 درگزي 302 33/36 302 1 21   135/0 011/0±  199/0 016/0± 235/1 020/0±

 زيوري 304 66/45 304 1 20   177/0 012/0±  260/0 017/0± 312/1 022/0±

 جافاليز 301 59/38 301 1 21   150/0 012/0±  220/0 017/0±  267/1 022/0±

 تاشكندي 284 12/42 284 1 15   169/0 012/0±  246/0 017/0±  305/1 023/0±
 شادگاني مادري 298 48/41 298 0 19   159/0 012/0±  233/0 017/0±  284/1 022/0±

 مينو 290 98/36 290 0 16   145/0 012/0±  212/0 016/0±  259/1 022/0±

 شادگاني اصلاحي 298 09/43 298 0 18   173/0 012/0±  252/0 017/0± 023/0±312/1

 تل 288 23/30 288 0 13   118/0 011/0±  172/0 016/0± 020/0±210/1

 خاقاني 301 73/34 301 0 19 135/0  011/0±    198/0 016/0±  021/0±240/1

 87جلالي  300 91/38 300 0 15   149/0 011/0±  219/0 016/0±  021/0±260/1

  هيبريد 298 55/48 298 0 18 187/0 012/0±  274/0 017/0±  333/1 023/0±
  SE ±ميانگين - 97/39 43/1± - - -   155/0 003/0± 226/0 005/0± 275/1 006/0±

NL (؛كثير شدهتعداد مكانهاي ت PP (5 ؛درصد چندشكلي%NL≥ ( 25 ؛باشددرصد مي 5تعداد مكانهايي كه فراواني آنها بيشتر از%NLCL≤ ( تعداد مكانهايي كه فراواني آنها
تعداد  )Ne ؛تنوع شانن شاخص )I ؛ميانگين هتروزيگوسيتي )He ؛باشددرصد مي 50تعداد مكانهايي كه فراواني آنها كمتر از ) ≥NLCL%50 ؛باشددرصد مي 25كمتر از 

  .اشتباه استاندارد )SE ؛هاي موثر الل
  

  =7Kو هتروزيگوسيتي مورد انتظار و اعضاي هر گروه در مقدار  Fstمقادير  -5جدول 
 ارقام هر گروه ها و تودهميانگين هتروزيگوسيتي مورد انتظارFstميانگين مقادير  گروه

I  2932/0  0449/2 مادري خاقاني 

II  2957/0  0405/2 تاشكندي  

III  2143/0  0307/2 درگزي، زيوريخاتوني ، 

IV  2351/0  0150/2 و ارقام هيبريد 87 جلالي 

V  1415/0  9782/1 زيوريجافاليز  ، 

VI  2688/0  0429/2 اصلاحي ، شادگانيمينومادري،  شادگاني 
VII  2837/0  0467/2 تل  

  
تواند ناشي از  هاي مورد مطالعه در اين تحقيق مي برخي توده

و جابجايي  ها كشت ملون تعادل ژنتيكي بوجود آمده طي سال
 (Rezaei et al. 2010)بذرها بين مناطق مختلف ايران باشد

Stepansky et al. (1999) 23توده ملون از  54آوري  نيز با جمع 
گزارش ) درصد 90(كشور مختلف، درصد چندشكلي بالايي را 

حاصل از اين مطالعه را به علت  دند و درصد بالاي چندشكليكر
هاي مورد مطالعه و  آوري توده گستره جغرافيايي وسيع مناطق جمع

هاي  به منظور تعيين و تاييد گروه .دگرگشني ملون نسبت دادند

هاي مورد ها و تودهمتمايز حاصله از تجزيه كلاستر ژنوتيپ
فاده از هاي مورد مطالعه با استمطالعه، تجزيه ساختار ژنتيكي توده

. و براساس مدل بيزي صورت گرفت Structure 2.3.1افزار  نرم
، ) delta Kبراساس روش( Kپس از انجام محاسبه مقادير مختلف 

ترين عدد براي محاسبه متوسط شاخص تثبيت  مناسب =7Kمقدار 
(Fst)  گروه حاصل از تجزيه  7براي هر گروه برآورد شد و تعداد

و هتروزيگوسيتي مورد انتظار  Fstدار متوسط مق. كلاستر تاييد شد
  .اند فهرست شده 5در جدول  بين افراد هر گروه
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هاي اصلي اعداد روي شاخه .ISSRمكان  311با استفاده از  UPGMAهاي ملون مورد مطالعه بر اساس ضريب تشابه تطابق ساده و روش  دندروگرام ژنوتيپ -2شكل 

هاي  ژنوپيپ ؛توده درگزي )2هاي  يپتژنو ؛خاتونيتوده  )1هاي  ژنوتيپ ؛ارقام هيبريد )H12تا  H1هاي ژنوتيپ. باشدبار تكرار مي 1000با  Bootstrapام، مقادير دندروگر
توده  )9هاي  ژنوتيپ ؛مينوتوده  )8هاي  پيپژنو ؛مادري توده شادگاني )7هاي  ژنوپيپ ؛توده تاشكندي )6هاي  ژنوپيپ ؛جافاليزتوده  )5هاي  ژنوپيپ ؛توده زيوري )3

  .87 توده جلالي )13هاي  ژنوپيپ ؛مادري توده خاقاني  )12هاي  ژنوپيپ ؛توده تل )11هاي  ژنوپيپ ؛اصلاحي شادگاني

  
 )3 ؛درگزي )2 ؛خاتوني )ISSR .1مكان  311با استفاده از  UPGMAو روش ها و ارقام هيبريد مورد مطالعه بر اساس ضريب فاصله ژنتيكي ني  دندروگرام توده - 3شكل 
  .ارقام هيبريد )hyb ؛87 جلالي )13 ؛مادري خاقاني )12 ؛تل )11 ؛اصلاحي شادگاني )9 ؛مينو) 8 ؛مادري شادگاني )7 ؛تاشكندي  )6 ؛جافاليز )5 ؛زيوري
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  )6 ؛جافاليز )5 ؛زيوري )3 ؛درگزي: 2 ؛خاتوني )ISSR .1مكان  311هاي حاصل از   بر مبناي داده =7Kدار در مق Structureافزار  بارپلات رسم شده توسط نرم -4شكل 
  .ارقام هيبريد )25تا  14شماره  ؛87جلالي  )13 ؛مادري خاقاني )12 ؛تل )11 ؛اصلاحي شادگاني )9 ؛مينو )8 ؛مادري شادگاني )7 ؛تاشكندي

  
بيشتر از  Fstقادير متوسط ، مVIIها به جز گروه  همه گروه در
جريان ژني نسبتا پايين  دهنده تمايز نسبتا بالا و ه نشانبود ك 21/0
در برخي موارد .  (Carvalho et al. 2011)باشد ميها توده بين

 بارزگرفت كه مثال افراد يك توده در كلاسترهاي مختلف قرار مي
ار مختلف قرگروه توده زيوري است كه افراد آن در دو آن، 
هر گروه  Structureافزار  در بارپلات ارائه شده توسط نرم. ندگرفت

ها  با رنگي متمايز مشخص شده است، تداخل اندك رنگ
ها در  توده). 4شكل (باشد  ها مي نشاندهنده تفاوت زياد بين گروه

  و ارقام هيبريد در گروه VIIو  I ،II ،III ،IV ،V ،VIهاي  گروه
IV قرار گرفتند. 

اي را تكثير  نواحي بين ريز ماهواره ISSRا كه نشانگرهاي از آنج
ها با فراواني  نمايند و اين نواحي در سطح ژنوم يوكاريوت مي

تواند سطح  اند، كاربرد اين نوع نشانگرها مي بالايي توزيع يافته
با بررسي نتايج . بالايي از چندشكلي را در ملون آشكار سازد

ا، تجزيه بوت استرپ و آناليز ه اي داده حاصل از تجزيه خوشه
شود كه فاصله ژنتيكي كافي  ساختار ژنتيكي جمعيت، مشخص مي

  توان از  اصلي تشكيل شده وجود دارد و بنابراين مي  گروه   7  بين
هاي هتروتيك متفاوت به عنوان والدين  ها به عنوان گروه اين گروه

ريد در هاي اصلاحي توليد هيبريد يا سمي هيب تلاقي در برنامه
البته فاصله ژنتيكي تنها عامل موثر در شناسايي . ملون بهره گرفت

والدين مناسب براي توليد هيبريد نيست و بايستي عوامل مهم 
پذيري و فاصله ژنتيكي براساس  ديگري مانند قابليت تركيب

  در نظر  تلاقي   والدين انتخاب   در نيز  را  مورفولوژيك  صفات 

هاي مختلف نتايج متناقضي از  پژوهش. (Brummer, 1999)گرفت 
كاربرد تنوع ژنتيكي براساس نشانگرهاي مولكولي در انتخاب 

تخمين دقيق عملكرد  والدين هيبريدها و ارقام مصنوعي دارد و
 .Liu et al)نتاج در بسياري از موارد با مشكل مواجه بوده است 

اي مورد توان به عدم پيوستگي نشانگره اين مسئله را مي. (1999
ها با صفات مورد بررسي، استفاده براي طبقه بندي ژنوتيپ

ناسازگاري افراد انتخاب شده جهت تلاقي و خطاهاي مربوط به 
همچنين . (Azizi et al. 2011)نشانگرهاي مولكولي نسبت داد 

هاي ژنومي  اطلاعات حاصل از اين پژوهش در شناسايي مكان
وثر در كيفيت ميوه، هاي م دخيل در صفات مختلف مانند ژن

ها و سازگاري با  افزايش عملكرد، مقاومت به آفات و بيماري
 Association(شرايط محيط در ملون با استفاده از تجزيه ارتباطي  

mapping (هاي در حال حاضر تنوع ژنوتيپ. نيز مفيد خواهد بود
هاي دخيل در صفات  SNPو  SSRمورد مطالعه با نشانگرهاي 

ها يت ميوه در دست بررسي است تا با تلفيق اين دادهمرتبط با كيف
هاي با صفات مرتبط با كيفيت ميوه، نشانگرهاي پيوسته و ژن

  .  كنترل كننده اين صفت شناسايي شود
  سپاسگزاري 

از پژوهشكده زيست فناوري دانشگاه اروميه بخاطر فراهم آوردن 
مهندس  همچنين از آقاي. شودامكانات آزمايشگاهي قدرداني مي

محقق مركز تحقيقات كشاورزي و منابع طبيعي (رامين رافزي 
ها و ارقام ملون مورد دن بذور تودهكرم هبخاطر فرا) استان تهران

  .دشواستفاده در اين پژوهش قدرداني مي
  

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
93

.9
.1

.9
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

13
 ]

 

                             9 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1393.9.1.9.8
https://mg.genetics.ir/article-1-1250-en.html


  مندولكاني و همكارانبابك عبدالهي    ...هاي بومي و هيبريدهاي ملون ارزيابي تنوع ژنتيكي توده
 

 76  1393بهار/1شماره/نهمدوره/ ژنتيك نوين

 

    
   منابع

Azizi H, Bernousi I, Abdollahi MB, Darvishzadeh R 
(2011) study of genetic structure and diversity of Alfalfa 
populations using ISSR markers. Modern Genetic Journal 
6: 61-69 (In Farsi). 
Brown AHD, Weir BS (1983) Measuring genetic 
variability in plant populations. Plant Genetics and 
Breeding. 
Brummer EC (1999) Capturing hetrosis in forage crop 
cultivar development. Crop Science 32: 939- 943. 
Carvalho A, Guedes-Pinto H, Martin Lopes P (2010) 
Genetic variability of old Portuguese bread wheat cultivar 
assayed by IRAP and REMAP markers. Annals of Applied 
Biology 156:337-345. 
Carvalho A, Guedes-Pinto H, Lima Brito JE (2011) 
Genetic Diversity in old Portuguese Durum Wheat 
Cultivars Assessed by Retrotransposon-Based Markers. 
Plant Molecular Biology Reporter 30: 578-589  
Dashchi S, Abdollahi BM, Darvishzade R, Bernousi I 
(2012) Molecular Similarity Relationships Among Iranian 
Bread Wheat Cultivars and Breeding Lines Using ISSR 
Markers. Notulae Botanicae Horti Agrobotanici Cluj-
napoca 40: 254-260. 
 Dhillon NPS, Rnjana R, Singh K, Edduardo I, Monforte  
J, Pitrat M, Dhillon  K, Singh PP (2006) Diversity among 
landraces of Indian snapmelon (Cucumis melo var. 
momordica) Genetic Resources and Crop Evolution 
54:1267-1283. 
Doyle JJ, Doyle JL (1990) Isolation of plant DNA from 
fresh tissue. Focus 12:13-15 
Fabriki OS, shams bakhsh M, Jalali JM, Ahmadi J (2008) 
survey of genetic diversity of Iranian muskmelon 
landraces using ISSR markers. Iran biology journal. 2:22 
(in Farsi) 
Fang DQ, Roose ML, Fredric C (1997) Fingerprinting 
trifoliate orange germplasm accessions with   isozyme, 
RFLP and inter- simple  sequence repeat (ISSR) markers. 
Theoretical and Applied Genetics 95:211-219. 
Hartl DL, and Clark AG (1997) Principles of Population 
Genetics 3rd Ed. Sunderland, Massachusetts: Sinauer 
Associates, Inc. 
Kerje T, Grum M (2000) the origin of melon, Cucumis 
melo: a review of the litreature. Acta Horticulture 510: 37-
44. 
Kirkbride JH, (1993) biosystematics monograph of the 
genus Cucumis. Parkway, North Carolina 
Kojima T, Nagaoka T, Noda K,  Ogihara Y (1998) Genetic 
linkage map of ISSR and RAPD markers in Einkorn wheat 

in relation to that of RFLP markers. Theoretical and 
Applied Genetics 96: 37-45. 
Liu B, Song M (2002) Assesment of genetic diversity in 
melon germplasm based on RAPD and ISSR. Journal of 
Agricultural Biotechnology 10:231-236. 
Liu ZQ, Pel Y, Pu ZJ (1999) Relationship between hybrid 
performance and genetic diversity based on RAPD 
markers in wheat, Triticum aestivum L. Plant Breeding 
118: 119-123. 
Michalakis Y, Excoffier L, (1996) a generic estimation of 
population subdivision using distances between alleles 
with special reference for microsatellite loci. Genetics 142: 
1061-1064. 
Pritchard JK, Stephens M, Donnelly P (2000) Inference of 
population structure using multilocus genotype data. 
Genetics 155:945-959. 
Prevost A, Wikinson MJ (1999) a new system of 
comparing PCR primers applied to fingerprinting of potato 
cultivars. Theoretical and Applied Genetics 98:107-112. 
Powell WC, Gordon C, Macharay PJ (1996) 
Polymorphism revealed by simple sequence repeat. Trends 
in Plant Science 7:215-221. 
Reddy MP, Sarla N, Neeraja CN, Siddiq EA (2000) 
Assessing genetic variation among Asian A-genome Oryza 
species using inter simple sequence repeat (ISSR) 
Polymorphism. Fourth International Rice Genetics 
Symposium, 22-27 October 2000, IRRI, Philippines. 
Abstracts p. 212 
Renner SS, Schaefer H, Kocyan A (2007) Phylogenetics of 
Cucumis (Cucurbitaceae): Cucumber (C. sativus) belongs 
in an Asian/Australian clade far from melon (C. melo). 
Biomedcentral Evolutionary Biology. 7: 1-11 
Rezaei M, Naqavi MR, Amiri MR (2010) assessment of 
genetic diversity in alfalfa ecotypes of central and eastern 
regions of Iran using microsatellite markers. Iran Corp 
science Journal 12: 520-532 
Salehi R, Kashi AK, Miang LJ, Babalar M, Delshad M, 
Giuli S, Chan HY (2008) regeneration and Primary growth 
of melon plantlets linked on different pumpkin stems. 
Iranian Horticultural Science Journal. 41: 1-9 (in farsi) 
Shi W, Yang CF, Chen JM. and Guo YH (2008) Genetic 
variation among wild and cultivated populations of the 
Chinese medicinal plant Coptis chinensis 
(Ranunculaceae). Plant Biology 10: 485-491. 
Stepansky A, Kovalski I, Rer-Treves R (1999) 
Intraspecific classification of melons (Cucumis melo L.) in 
view of their phenotypic and molecular variation. Plant 
Systematics and Evolution 217: 313-333. 
Wang J, Yao J, Li W (2008) Construction of a molecular 
map for melon (Cucumis melo L.) Based on SRAP. 
Frontiers of Agriculture in China 2:451-455. 

  
  
  
  

  
  
 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

00
84

43
9.

13
93

.9
.1

.9
.8

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

13
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            10 / 10

https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.20084439.1393.9.1.9.8
https://mg.genetics.ir/article-1-1250-en.html
http://www.tcpdf.org

