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 (30/06/1402تاريخ پذيرش:  - 23/09/1401)تاريخ دريافت:  

ا هدف توليد ارقام های اصلاحی طالبی افزايش قند ميوه است. بيکی از اهداف مهم در برنامه

ترين ارقام طالبی ايرانی سسموری و ساوه با رقم هيبريد دارای صفات مطلوب و شيرينی بالا، مهم

دست آمدند. در اين ای بهبا روش شجره F5های نسل خارجی گاليا تلاقی داده شده و خانواده

دفی در شرايط مزرعه همراه والدين در قالب طرح بلوک کامل تصابه F5خانواده نسل  32مطالعه 

کشت شدند و صفات عملکرد ميوه، تعداد ميوه در بوته، رسيدگی، مشخصات ظاهری و شيرينی ميوه 

ها تفاوت جز تعداد ميوه در بوته بين خانوادهگيری شد. نتايج نشان داد از نظر همه صفات بهاندازه

بوته  41( در SIERF1ی ميوه )ژن مرتبط با شيرين SNP( وجود دارد. نشانگر p≤0.01دار )بسيار معنی

ها انتخاب شده بودند تعيين ژنوتيپ شد. توالی قطعه تکثير صورت تصادفی از اين خانوادهکه به

مرتبط با شيرينی  SNPيابی تاييد شد و نشان داد والدين در شده از بخشی از ژن ياد شده با توالی

 A2A2 يا و A1A1 های مورد بررسینمونه پيوتژندست آمده ميوه تفاوت دارند. با توجه به نتايج به

دارای آلل  F5نتايج نشان داد گياهانی که در نسل مشاهده نشد.  گوتيهتروز پيو ژنوت بودند

داری ( تفاوت بسيار معنیA2A2ها که آلل نامطلوب دارند )( هستند نسبت به آنA1A1مطلوب )

(. نتايج مطالعه p≤0.01دهند )ميوه نشان می واحد بريکس( در قند 3/10و 7/12ترتيب با شيرينی )به

يد نمود. أيهای مطلوب را ت( در گزينش لاينSIERF1مرتبط با شيرينی ) SNPحاضر کارآيی نشانگر 

لاين  15نژادی آينده نقش مهمی ايفا نمايد. های بهتواند در تسريع برنامهدر نتيجه اين نشانگر می

های توليد ارقام هيبريد توانند در برنامهسايی شده می( شناA1A1برتر دارای ژنوتيپ مطلوب )

 مورد استفاده قرار گيرند. 

 های کليدیواژه

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

                             1 / 11

mailto:ramshini_h@ut.ac.ir
https://mg.genetics.ir/article-1-1796-fa.html


 رامشینی و همکارانحسین   ...مرتبط با SlERF1ارزيابی فنوتيپی و رديابی ژن 

 

 140 1402تابستان  /2شماره  /هجدهمژنتيک نوین/ دوره 

 

 

 

 یاگونه (Cucumis melo L. cucurbitacae; 2n=2x=24) يطالب

از  یاگسترده فيشود و طياست که در سراسر جهان کشت م

، نيدهد. بنابرايم نشان وهيم در صفات ژهيورا به يپيفنوت راتييتغ

گرم تا  صد )از چند وهيارقام از نظر وزن م نيدر ب یاديتنوع ز

( و رنگ پوست دهيکش اريتا بس گرد(، شكل )از رملوگيچند ک

 28 جهاني طالبي ديتول (.Diaz et al. 2015) شوديمشاهده م

(. www.fao.org)بوده است  2020تن در سال  ونيليم ونيليم

که  نيچبعد از در مناطق معتدل قرار دارند و  يکنندگان اصلديتول

ترکيه، ايران و باشد، دارا ميرا جهاني  دتولي کل از 50% حدود

، از جمله گوناگون. از نظر صفات ايالات متحده آمريكا قرار دارند

، وهيم یهايژگي، عملكرد و وهاگل تي، جنساهيگ شاخ و برگ

، کينظر ارگانولپت از .وجود دارد یاديز يپيو فنوت يكيتنوع ژنت

 عطر و طعمو مشخصات  تهيديقند، اس زانيدر م زين یاديتنوع ز

از  يبخش .(Fernández-Trujillo et al. 2011شود )ييافت م وهيم

( QTL) يت کماصف يكيژنت یهاتوسط نقشه يپيتنوع فنوت نيا

 ;Díaz et al. 2014; Eduardo et al. 2018) يابي شده استمكان

Harel-Beja et al. 2010). از نظر شكل، اندازه،  يطالب یهاوهيم

 ريمتغ اريبسشت گوپوست، استحكام، رنگ و طعم  رنگ و طرح

از  يسطوح مختلفزراعي و  يوحش یهاپيژنوت وهيهستند. م

دارا را  مواد معطر فرارها و ، رنگدانهيآل یدهايمحلول، اس یقندها

 Burger et al. 2002; Harel-Beja et al. 2010; Périn et) هستند

al. 2002.) از  یادهيچيپ یهاشبكه قياز طر طالبي وهيم تيفيک

فعال هستند، مورد  وهيم دنيکه در زمان رس يكيتابولم یرهايمس

 (.Harel-Beja et al. 2010) رديگيقرار م يبررس

 یاطور مستمر در تلاش بربه طالبي نژادی ژنتيكيهای بهبرنامه

 ،ييبر ارزش غذا يميمستق رياست که تأث وهيم يفيبهبود صفات ک

 ،وهيامل مک یتوان به اجزايصفات را م نيطعم و ظاهر دارد. ا

کرد.  مي( تقساگزوکارپ) ي)مزوکارپ( و خارج يداخل یاجزا

و  تهيديمزوکارپ شامل رنگ گوشت، بافت، عطر، اس یهايژگيو

اگزوکارپ  یهايژگياز و يکه برخيقند است، در حال اتيمحتو

)شبكه(  ی( و تورشكاف) شيارشامل شكل، اندازه، رنگ پوست، 

ر اصلاح ژنتيكي اين صفات داز تنوع ژنتيكي طالبي برای  است.

 (. Pitrat 2013)توان استفاده بهينه نمود توليد ارقام جديد مي

باشد. ميزان قند از صفات مهم در تعيين کيفيت ميوه در طالبي مي

 ريغ نيريش ريغ یهاوهيم هايي دارایدر اين گونه ارقام و توده

 گروه و معطر نيريش یهاطالبيتا  flexosusمعطر از گروه 

cantalupensis وجود دارند (Fernández-Trujillo et al. 2011.) 

تفاوت در تجمع  طور عمدهبهقند در ارقام  یتفاوت در محتوا

که تفاوت  (Stepansky et al. 1999) دهديساکارز را نشان م

 نيچندو  دهديم حيرا توض نيريش ريو غ نيريارقام ش نيب ياصل

 قند گزارش شده است تجمع یبرا (QTLي )ت کمامكان صف

(Diaz et al. 2011 .) کنترل  يژن اصل کيتجمع ساکارز توسط

که ارقام شيرين و غيرشيرين را  Burger et al. 2002)) شوديم

در  يطالب وهيقند در م سميمتابول يكيمتابول ريمس .نمايدتفكيک مي

 .Dai et al. 2011; Leida et al) شده است يمطالعه بررس نيچند

نيز دارای مكانيسم  طالبي، کدوئيان خانواده ريمانند سا .(2015

 یدهايگوساکاريکه ال باشدبارگيری آوند آبكش سيمپلاستي مي

ساکارز را از  نيو همچن وزياستاک ،(RFOs) نوزيخانواده راف

در حال رشد  یهاوهيمانند م مقصد یهامنبع به بافت یهابرگ

طور اشت ساکارز بهانب (.Zhang et al. 2012) کنديم ارسال

 وهيم مخزنموجود در  یهادراتيکربوه سميتوسط متابول يتكامل

به  وهيشود که ميآغاز م يشود. انباشت ساکارز زمانيکنترل م

 رييتغ رسد. در اين مرحله در ميوهی خود ميرشد پايان مرحله

در اين  (.Burger and Schaffer 2007) شوديمآغاز  کيمتابول

 .Dai et al) شودانجام ميها از ژن زيمتما یهاوهگر انيبمرحله 

2011). 

( زيادی SNPدر مطالعات قبلي تنوع چند شكلي تک نوکلئوتيدی )

 .Argyris et al) مرتبط با قند ميوه در طالبي شناسايي شده است

2017; Harel-Beja et al. 2010; Leida et al. 2015.)  در يک

نقطه مختلف دنيا  50لبي از توده طا 175ای از تحقيق مجموعه

برای بررسي رسيدگي ميوه و تجمع قند مورد استفاده قرار گرفت، 

 یدايژن کاند 53در ( SNPs) یديتک نوکلئوت يتنوع چند شكل

و  وهيم دنيرس یندهايدر تجمع قند و فرآ ريانتخاب شده درگ

صفات مرتبط مورد مطالعه  يپيها با تنوع فنوتارتباط آن نيهمچن

مرتبط با تجمع قند در طالبي  SNPو چندين نشانگر  رفتقرار گ

های شناسايي شده که ارتباط شناسايي شده است. يكي از نشانگر

 SNP SlERF1بسيار قوی با شيريني ميوه نشان داده است نشانگر 

  مقدمه
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مربوط به آلل افزاينده قند ميوه و  GCاست. در اين نقطه توالي 

 .Leida et al) ميوه استمربوط به آلل کاهنده قند  ATتوالي 

توان از آن در مي SNPبعد از تائيد کارايي اين نشانگر . (2015

 های گزينش به کمک نشانگر استفاده کرد.برنامه

و دقت  ييبهبود کارا یبرا یاديز اريبس ليپتانس DNA ینشانگرها

 ( دارند.MASبه کمک نشانگر ) گزينش قياز طر اهانياصلاح گ

 یندهايفرآ ليدل( بهSNPs) یديلئوتتک نوک یهاچندشكلي

سطوح  سنجي نمونهرديابي و ژنوتيپ در ترعيتر و سرساده

ارائه ساير نشانگرها با  سهيرا در مقا ياتياز توان عمل یبالاتر

هستند و  در توالي ژنوميتنوع  نيها فراوان ترSNP. دهنديم

 .Jones et al) وضوح نقشه را دارند نيارائه بالاتر ليپتانس نيبنابرا

روش  کي (HRM) ذوب با وضوح بالا ليو تحل هيتجز (.2007

 سنجييپجهش و ژنوت صيتشخ یاست که برا 1PCR پس از

SNP و  عيحساس، ساده، سر اريبس ياصلاح یهاتيدر جمع

يابي کمي مكاناز مطالعات  یاديتعداد ز مقرون به صرفه است.

ارتباط  ،يعمختلف محصولات زرا یهاگونه ی( براQTL)صفات 

 Collard and) است هکرد مشخصرا  با صفات مهم نشانگر

Mackill 2008.)  کاربرد روشHRM یهاگونه پيژنوت نييبا تع 

، Medicago sativa L. (Han et al. 2012)، مانند ياهيمختلف گ

Zea mays L. (Yu et al. 2011)، Oryza sativa L، (Li et al. 

2011) Lupinus albus L (Croxford et al. 2008) شده  دييتأ

 و پر زحمت ريگوقت یهاکيتكن یبرا ينيگزيجا HRM است.

 ژل است. مبتني بر

طور طالبي سمسوری و ساوه از ارقام بومي ايران هستند و به

شوند و بيشترين سطح کشت را در خاص در ايران کشت مي

 هایعلت دارا بودن ويژگيباشند. اين ارقام بهکشور دارا مي

مطلوب دارای جايگاه ويژه برای مصرف کننده هستند. اين ارقام 

دارای طعم مناسب، رنگ گوشت سبز و شبكه و خط مناسب 

هستند که بازار پسندی اين ارقام را موجب شده است. با وجود 

های مطلوب، ميزان قند ميوه در اين ارقام کم تا تمام ويژگي

است که در سال  بيطالرقم  کي گاليا ديبريهباشد. متوسط مي

محبوب شد و  طالبي پرورش دهندگان نيدر ب معرفي و 1974

از بازار خربزه در بازار شد و در دهه  یگريانواع د نيگزيجا

                                                           
1 Polymerase Chain Reaction 

که  ييجاتا  افت،يگسترش  يغرب یدر سراسر اروپا 1980

 طالبيبازار  در ديجدمنحصر به فرد  محصول کيعنوان به

ه پوست ميوه ظريف و رقم گاليا شكل گرد، شبك محبوب شد.

 ;Benedetti et al. 2008)باشد يكنواخت و گوشت سبز مي

Cohen et al. 2005).  رقم گاليا به جهت مزه و شيريني بسيار

نژادی های بهعنوان يک والد مناسب در برنامهتواند بهخوب مي

 .Gal et al)جهت بهبود کيفيت ميوه مورد استفاده قرار گيرد 

منظور انتقال صفات مطلوب رقم گاليا ژوهش بهدر اين پ (.2008

ها انجام شد و های طالبي ساوه و سمسوری تلاقي بين آنبه توده

های گذشته يک جمعيت اصلاحي با استفاده از روش در سال

ای تا نسل پنجم اصلاحي توسعه داده شده است شجره

(Ramezani et al. 2020).  هدف از پژوهش حاضر انتخاب

برتر نسل پنجم حاصل از دو تلاقي ساوه در گاليا و های لاين

سمسوری در گاليا از نظر دارا بودن ژن درگير در متابوليسم قند 

های باشد. همچنين بهترين خانوادهمي HRMميوه به کمک آناليز 

های خالص ها برای توليد لينهشناسايي شدند و از آن F5نسل 

 برتر استفاده شد. 

 

های بومي های تودهبرای بهبود ويژگي 1396ر بهار سال د

سمسوری و ساوه اين دو توده بومي با رقم تجاری گاليا تلاقي 

عنوان والد پدری و های ساوه و سمسوری بهداده شدند که توده

عنوان والد مادری در نظر گرفته شدند. گياهان حاصل رقم گاليا به

دست به F2گياه نسل  2500از اين تلاقي خود گشن شدند و 

 Ramezaniبوته انتخاب شدند ) F2 85آمدند از بين گياهان نسل 

et al. 2020ای و دوبار کشت در ( و با استفاده از روش شجره

توسعه داده شدند. تعداد خانواده های منتخب در  F5سال تا نسل 

 خانواده بود.   32نسل پنجم 

وه در گاليا و های نسل پنجم حاصل از تلاقي ساخانواده

همراه ارقام والدی )سمسوری، ساوه و گاليا( سمسوری در گاليا به

در قالب طرح بلوک کامل تصادفي با سه تكرار کشت و مورد 

در مزرعه زراعي  1399ارزيابي قرار گرفتند. اين آزمايش در سال 

دانشكده فناوری کشاورزی ابوريحان دانشگاه تهران واقع در شهر 

درجه شرقي و  51درجه شمالي و  35 صاتپاکدشت با مخت

  هاواد و روشم
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از سطح دريا صورت گرفت. ابتدا بذر گياهان در  1013ارتفاع 

گلخانه تحقيقاتي در سيني حاوی کوکوپيت و پرليت کشت و بعد 

 روز نشاها در مرحله سه برگي به مزرعه انتقال يافتند.  14از 

جمعيت مورد مطالعه در مراحل مختلف رويشي نسبت به صفات 

آنجا  از. نترل کننده کيفيت ميوه مورد ارزيابي فنوتيپي قرار گرفتک

شيريني ميوه  نژادی صفتبهکه هدف از اين پژوهش، 

 اهریهای مورد نظر و دستيابي به ژنوتيپ هايي بود که ظتلاقيدر

را  لوبيشبيه ارقام ايراني داشته باشند و با اين وجود شيريني مط

های يگياهاني با ويژگ پنجمنسل  ، بنابراين بايد دردارا باشند

 همطلوب مانند پوست مشبک و خط دار، طول، عرض و وزن ميو

مناسب و همچنين گوشت سبز رنگ و آبدار گزينش شوند. 

همزمان با رسيدن ميوه برداشت صورت گرفت و تعداد و وزن 

گوشت  قطر، طول و عرض ميوهصفات  بررسي ميوه ياداشت شد،

 ازای انجام شد. وه به صورت مشاهدهو خط دار بودن پوست مي

ول ترين اهداف اين آزمايش بررسي شيريني و مواد جامد محلمهم

 باشد، برایميوه بود که يک صفت تعيين کننده در کيفيت ميوه مي

ده ستفاگيری مواد جامد محلول ميوه از دستگاه رفراکتومتر ااندزه

  شد.

 SlERF1ن جهت تأييد حضور و بررسي وجود چندشكلي در ژ

برداری از برگي نمونه 3-2مرتبط با شيريني در گياهان، در مرحله 

گياه( انجام  50پنجم )حدود نسل گياهان  و برگ گياهان والدی

تغييريافته  CTABروش با  DNAو استخراج  شد

(cetyltimethylammonium bromide) (Murray and 

Thompson 1980)  رت صوانتخاب گياهان به .گرفتانجام

ها انجام شد. البته از همه خانواده F5تصادفي از خانواده های نسل 

وجود  SlERF1دست کم يک نماينده برای تعيين ژنوتيپ ژن 

روش به  DNAپس از تعيين کيفيت و کميت  داشت.

اسپكتوفتومتری با استفاده از دستگاه نانودراپ و همچنين 

گياهان نسل  نمونه از 41تعداد  استخراج شده DNAالكتروفورز 

F5 همراه ارقام والدی برای ادامه آزمايش مورد استفاده قرار به

و عدم تكثير  DNAدليل کيفيت پايين ها بهگرفتند )بقيه نمونه

مناسب حذف شدند(. ارقام شاهد گاليا، ساوه و سمسوری نيز 

از پيش  SNPبرای  عنوان شاهد در آزمايش گنجانده شدند.به

 (SIERFI) ژن کانديددر ا قند ميوه مرتبط ب شناسايي شده

(Leida et al. 2015)افزار ، آغازگر مناسب با کمک نرمPrimer3 

ميان  تفاوت HRMآناليز  (. با کمک1طراحي شد )جدول 

از  HRM د. برای انجام روششتعيين های مورد آزمايش بوته

استفاده شد. Real-time PCR (Roche, Germany )دستگاه 

ميكروليتر  20برای اين منظور در حجم  مرازای پليزنجيرهواکنش 

 HiFiميكروليتر از مستر ميكس  4انجام شد. هر واکنش دارای 

HRM (طب شرکت فارابين،) يكروليتر از هر کدام از يک م

 2ميكروليتر آب مقطر و  13ميكرومولار،  10آغازگرها با غلظت 

ليتر( بود. نانوگرم در ميكرو 30الگو )با غلظت  DNAميكروليتر 

دقيقه جهت  15گراد برای درجه سانتي 95صورت چرخه دمايي به

 .بود(  Hot Start)آنزيم از نوع بود تک پليمراز فعال سازی آنزيم

 15گراد برای درجه سانتي 95بار چرخه زير تكرار شد:  40 سپس

گراد درجه سانتي 72ثانيه و  20گراد برای درجه سانتي 61ثانيه، 

طبق پيش فرض دستگاه،  HRM نيه. در نهايت واکنشثا 20برای 

واکنش محصولات سپس  .ها انجام شدبدون خارج سازی نمونه

بدون خارج سازی از دستگاه با استفاده از  مرازای پليزنجيره

های ذوب هر نمونه بررسي شدند. برای تأييد مقايسه منحني

ها، حنيدر پايان با توجه به من SNPوجود چندشكلي در نشانگر 

 يابي انتخاب شد.چند قطعه تكثير شده حاصل برای توالي

يكسان بودن انتخاب  هايي که دارای نمودار کاملاًعبارتي نمونهبه

يكساني داشتند مخلوط شدند و  شدند و دو نمونه که نمودار کاملاً 

يابي ارسال شدند. به اين ترتيب از هر دو الگو برای توالي

يابي توسط توالي يابي ارسال شد.ای تواليهای جداگانه برنمونه

دست آمده های به، تواليشدکره جنوبي انجام  Bioneerشرکت 

که تفاوت موجود  SNPبررسي شده و  BioEditافزار توسط نرم

همانگونه  شناسايي شد.داد در آلل مطلوب و نامطلوب را نشان مي

م گاليا و شد تفاوت بين قطعه تكثير شده در رقبيني ميکه پيش

ارقام ساوه و سمسوری تنها در يک جفت نوکلئوتيد بود. برای 

شناسايي شده در  SNP تعيين ارتباط آماری بين ژنوتيپ نشانگر

هايي که استخراج و ميزان شيريني ميوه از تک بوته SlERF1 ژن

DNA  انجام شد آخر فصل ميوه برداشت شد و ميزان شيريني ميوه

گيری شد. در مجموع با توجه به اينكه دازهبا دستگاه رفرکتومتر ان

ژنومي  DNAکيفيت مناسبي نداشتند  DNAهای برخي از نمونه

لاين نسل  41گياه شامل ارقام والدی گاليا، سمسوری، ساوه و  44
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F5 ها برای انجام واکنش حاصل از تلاقي آنPCR  و سپس آناليز

HRM دست آمده همورد استفاده قرار گرفت. با توجه به ژنوتيپ ب

های های ژنوتيپي با دادهارتباط بين داده HRMو  PCRبا آزمايش 

افزار فنوتيپي )ميزان قند ميوه( بررسي شد. اين بررسي با نرم

SPSS  آزمون( و آزمون مقايسه ميانگين دو نمونه مستقلt انجام )

 گرفت.

 

 F5صفات مرتبط با کیفیت میوه در نسل 

گاليا دارای کيفيت ميوه مناسب از جمله ميزان  هيبريد تجاری

های ظاهری ميوه و رنگ شيريني بالا است ولي از نظر ويژگي

گوشت و مطبوعيت مورد پسند سليقه مصرف کننده در ايران 

باشد. همچنين اين رقم وارداتي بوده و سالانه مقدار قابل نمي

وارداتي از  دليل واردات بذر اين رقم و ساير ارقامتوجهي ارز به

کشور خارج و همچنين موجب وابستگي در تهيه بذر طالبي مورد 

نژادی و توليد ارقام داخلي با شود. در نتيجه بهنياز کشاورزان مي

های مطلوب ارقام بومي از لحاظ شيريني بالا و همچنين ويژگي

پلاسم طالبي اقتصادی به صرفه بوده و همچنين موجب حفظ ژرم

 بومي خواهد شد.

 یبه طور مستمر در تلاش برا طالبيدر  های اصلاح ژنتيكيبرنامه

 ،ييبر ارزش غذا يميمستق رياست که تأث وهيم يفيبهبود صفات ک

 وهيکامل م یتوان به اجزا يصفات را م نيطعم و ظاهر دارد. ا

 مي( تقساگزوکارپ) ي)مزوکارپ( و خارج يداخل یاجزا شامل

گوشت، بافت، عطر، مزوکارپ شامل رنگ  یها يژگيکرد. و

 یها يژگياز و يکه برخ يقند است، در حال اتيو محتو تهيدياس

( و شكاف) شياراگزوکارپ شامل شكل، اندازه، رنگ پوست، 

 نيا تيبا توجه به اهم. (Oren et al. 2020) )شبكه( است یتور

قطر گوشت، صفات  برای کشاورزان و مصرف کنندگان،صفات 

مورد برداشت شده،  یهاوهيم قطر حفره داخلي، طول و عرض

در اين جدول آماره های توصيفي  .(2بررسي قرار گرفت )جدول

گيری شده گزارش شده است. بيشترين ضريب برای صفات اندازه

درصد( و کمترين  8/45تنوع برای صفت عملكرد در بوته )

 ( ديده شد. 17/9ضريب تنوع برای عرض ميوه )

 

 

  (Leida et al. 2015) ده استشدار آن با شيريني ميوه طالبي پيش از اين گزارش که ارتباط معني SlERF1شده برای تكثير بخشي از ژن توالي آغازگر طراحي  -1جدول 

Candidate gene Primer name Sequence (5ʹ-3ʹ) Annealing temperature (°C) 

SlERF1 SlE1-HRM 
TCGAAACGGCTGAAGATGCT 

CCATACAGCAACGGTGGAGT 
61 

 

 
همراه سه رقم سمسوری در گاليا به وحاصل از تلاقي رقم ساوه در گاليا  F5خانواده نسل  32گيری شده در های توصيفي مربوط به ميانگين صفات اندازهآماره -2 جدول

 ها داخل پرانتز نوشته شده است.نام متغييرمخفف گيری شده در طالبي. تكرار برای صفات مختلف اندازه 3رقم والدی ارزيابي شده در طرح بلوک کامل تصادفي با 

statistics 
Yield per 
plant(Y) 

Fruit 

number 
per 

plant(N) 

Days to 
harvest(H) 

Fruit 
weight(W) 

Fruit 
length(L) 

Fruit 
width(Wi) 

Cavity 
diameter(C) 

Flesh 
thickness(T) 

Flesh to 
cavity(FC) 

TSS(S) 

Unit g No. days g cm cm cm cm - %brix 
Min. 1208.92 1.23 21.77 631.74 9.73 11.36 4.86 2.65 0.45 7.90 

Max. 6827.19 3.17 39.37 2004.77 17.23 16.36 7.75 4.82 1.01 12.32 

Mean 2393.03 2.12 29.88 1100.06 12.99 13.26 6.39 3.69 0.60 10.23 
aSD 1096.16 0.45 3.62 317.80 1.57 1.22 0.68 0.52 0.11 0.98 
bCV 45.81 21.33 12.13 28.89 12.05 9.17 10.65 14.07 18.51 9.58 

.SD is an abbreviation of standard deviation measured from the means of 35 genotypes evaluated in 3 replicationsa 
.ated as the ratio of the standard deviation to the mean of all genotypesCV is an abbreviation of coefficient of variation, which was estimb 

  نتایج و بحث
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توان انتظار داشت برای صفاتي که ضرايب تنوع بالاتری دارند مي

گياهان برتر از نظر ژنتيكي انتخاب شوند. برای اطلاع از تفاوت 

ها با والدين با يكديگر و مقايسه آن F5های نسل بين خانواده

جز صفت تعداد ميوه در بوته، از نظر ه واريانس انجام شد. بهتجزي

دار بين گيری شده تفاوت بسيار معنيبقيه صفات اندازه

ميانگين مربعات تجزيه  3ديده شد. جدول  F5های نسل خانواده

رقم  3خانواده و  32گيری شده در واريانس را برای صفات اندازه

هش اصلاح رقمي است که هدف از اين پژودهد. والدی نشان مي

 و سمسوری ايراني ساوه هایمشخصات مطلوب رقم گاليا و توده

 F2از نسل  صورت نوترکيب و همزمان داشته باشد، بنابراينرا به

 گياهاني گزينش شدند که علاوه بر دارا بودن شيريني 5Fنسل  تا

يج با توجه به نتابالا، صفات ظاهری ارقام ايراني را نيز دارا باشند. 

و صفات مربوط به  SIERFIحاصل از تعيين ژنوتيپ برای نشانگر 

برای نژادی انتخاب شدند. به ها برای ادامه برنامهلاينميوه بهترين 

ها از نظر صفات ين ژنوتيپتنوع در ب یالگوها ييشناسا

افزار های اصلي با استفاده از نرملفهؤگيری شده تجزيه به ماندازه

R زيه روشي است برای کاهش دادن ابعاد انجام شد. اين تج

ها را ها تا بتوان در يک نمودار دو بعدی وضعيت کلي ژنوتيپداده

نسبت به هم مقايسه کرد. بردارهای ويژه در اين تجزيه در نمودار 

ها دوبعدی نشان داده شده است. کسينوس زاويه بين بردار

 (.  1 دهد )شكلها را نشان ميهمبستگي بين آن

 
ر طرح دهمراه سه رقم والدی ارزيابي شده حاصل از تلاقي رقم ساوه در گاليا و رقم سمسوری در گاليا به F5خانواده نسل  32ميانگين مربعات تجزيه واريانس  -3 لجدو

 گيری شده در طالبي.تكرار برای صفات مختلف اندازه 3بلوک کامل تصادفي با 

Source of 

variation 
df 

Yield per 

plant(Y) 

Fruit 

number 

per 
plant(N) 

Days to 

harvest(H) 

Fruit 

weight(W) 

Fruit 

length(L) 

Fruit 

width(Wi) 

Cavity 

diameter(C) 

Flesh 

thickness(T) 

Flesh to 

cavity(FC) 
TSS(S) 

 

Replication 2 2618236* 1.44 17.90 5403.8 1.54 0.86 0.42 0.10 0.01 0.53  

Treatment 34 2298670** 0.55 35.25** 257006.2** 6.32** 3.83** 1.25** 0.69** 0.032** 2.72**  
Error 68 786610 0.56 10.42 44718.5 1.03 0.93 0.29 0.27 0.012 1.12  

C.V.  37.6 35.3 10.80 19.17 7.78 7.24 8.40 13.96 18.9 10.3  

 

 
دهد. هر چه دو بردار با ها را نشان ميهای اصلي. کسينوس زاويه بين بردارها همبستگي بين آنلفهؤبای پلات( دو مولفه اول تجزيه به منمودار دو بعدی )  -1 شكل

های ( با رنگSG( و ساوه در گاليا )NGيا )های حاصل از تلاقي سمسوری در گاليكديگر همسوتر باشند همبستگي بين اين دو صفت بيشتر است. ارقام والدی و خانواده

ضخامت گوشت،  :T: وزن ميوه، Wطول ميوه،  :Lعرض ميوه،  :Wiميزان قند،  :Sقطر حفره داخلي،   :Cعملكرد،   :Y: تعداد ميوه، Nاند. متفاوت از يكديگر تفكيک شده

H روز تا رسيدگي و :FC: .نسبت ضخامت گوشت به قطر حفره داخلي
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تر های درشتان داد جمعيت ساوه در گاليا دارای ميوهنتايج نش

 95لفه اول ؤم 5در مجموع  اند.تر بودهبوده و همچنين ديررس

درصد تغييرات  5/46لفه اول ؤدرصد تغييرات را توجيه کردند. م

لفه بيشترين همبستگي را با عملكرد ؤفنوتيپي را توجيه کرد. اين م

(r=0.38 وزن ميوه ،)(r=0.45طو ،)( ل ميوهr=0.41 عرض ميوه ،)

(r=0.44( و ضخامت گوشت )r=0.40نشان )  داد. همراستايي

لفه اول نيز اين ؤبالاتر بردارهای ويژه صفات ياد شده در شكل با م

درصد از تغييرات  5/18لفه دوم ؤدهد. منتايج را گوياتر نشان مي

فنوتيپي را نشان داد و بيشترين همبستگي را با قطر حفره 

(r=0.56 )( و نسبت ضخامت گوشت به قطر حفرهr= - 0.65 )

نشان داد. همراستايي مثبت بردار ويژه صفت قطر حفره و 

همراستايي عكس بردار ويژه ضخامت گوشت به قطر حفره با 

لفه اول ؤگويا است. در مجموع دو م مولفه دوم نيز در شكل کاملاً

 31، 27، 30 ،32های دهد. خانوادهدرصد تغييرات را نشان مي 65

اند دارای دست آمدهکه همگي از تلاقي ساوه در گاليا به 26و 

طول، عرض، وزن و عملكرد بالايي هستند. بيشترين نسبت 

شود. ضخامت گوشت به قطر حفره داخلي در رقم گاليا ديده مي

 اين رقم به ضخامت گوشت بالا و شيريني بالا معروف است.

(2020 )Ramezani et al.  جمعيتF2  حاصل از تلاقي ساوه در

بوته مطلوب از نظر  42گاليا را بررسي کرده بودند. در اين تحقيق 

صفات رويشي و تحمل به بيماری و ويروس از يک جمعيت 

همراه رقم والدی گاليا و ساوه انتخاب شده بود و به F2بزرگ 

بررسي شد. نكته جالب توجه اينجاست که از نظر وزن ميوه در 

ورد بررسي تنوع بسيار بيشتری نسبت به م F2جمعيت 

 F2شود. در جمعيت ديده مي F5های گزينش يافته نسل خانواده

گرم تا  785گزارش شده توسط نويسنده ياد شده وزن ميوه از 

تنوع  F5های گرم متغيير بوده است. در حالي که در خانواده 3061

 4يوه از گرم متغيير است. همچنين ميزان قند م 2004تا  631بين 

های متغير بود در حالي که در خانواده F2در جمعيت  14تا 

دهد در است که نشان مي 3/12تا  2/7گزينش يافته قند ميوه 

اند رفته هايي که شيريني بسيار کمي داشتهفرآيند گزينش، خانواده

توان های اصلي ميلفهؤاند. با کمک تجزيه به مرفته حذف شده

های برتر گزينش کرد. بر اين ا برای توليد لاينها ربهترين خانواده

هايي هستند که خانواده 26و  27، 31، 30، 32های اساس خانواده

های درشت توليد کنند. هايي با ميوهتوان انتظار داشت لاينمي

هايي با ضخامت توان لاينمي 4و  25، 5های همچنين از خانواده

ه کرد. آنچه از اهميت بالايي گوشت بالا برای توليد هيبريد استفاد

لفه اول و دوم ؤثير شيريني بر مأبرخوردار است اين است که ت

ها توان بهترين خانوادهزياد نيست بنابراين با کمک اين نمودار نمي

، 26، 29های ها نشاد داد که خانوادهرا انتخاب کرد. بررسي داده

 3/11و  6/11، 9/11، 3/12ترتيب با شيريني ميوه به 14و  22

هايي با شيريني ميوه بالا ها برای گزينش لاينبهترين خانواده

 هستند. 

 HRMتعیین ژنوتیپ گیاهان نسل پنجم با روش 

  SIERF1ژن 

گياهان طالبي  HRMبا توجه به آغازگر طراحي شده برای آناليز 

گاليا و ساوه در گاليا نمودار × حاصل از تلاقي سمسوری F5نسل 

 A2A2و  A1A1( که تنها دو ژنوتيپ 2نشان داد )شكل  حاصل

با  نيهمچن مشاهده شد و ژنوتيپ هتروزيگوت مشاهده نشد.

 نيانگينشان داد که م SIERF1ژن  زيحاصل از آنال جيتوجه به نتا

 3/10و  7/12برابر  بيترتبه A2A2و  A1A1 اهانيگ یبرا ينيريش

دی گياهان در درص 93با توجه به خلوص ژنتيكي  دست آمدبه

 A1A1اين نسل، اين نتيجه دور از انتظار نبود. در نمودار حاصل

 شبيه سمسوری و ساوه است.  A2A2شبيه گاليا و 

 و میزان قند  SIERF1ارتباط بین ژن 

 F5های مختلف نسل هاز خانواد بوته 41ميزان قند ميوه در 

فراکتومتر با دستگاه رهمراه ارقام والدی گاليا، ساوه و سمسوری به

منظور پيدا کردن ارتباط بين اين مكان ژني و گيری شد. بهاندازه

تفاوت بين دو گروه از نظر ميزان  انجام شد. tآزمون ميزان قند 

ميانگين شيريني  3شكل  دار بود.شيريني يا قند ميوه بسيار معني

 F5در مجموع در نسل دهد. ميوه در اين دو گروه را نشان مي

گياه دارای ژنوتيپ  26و  A1A1اه دارای ژنوتيپ گي 15تعداد 

A2A2 ها نيز نشان داده بودند. در اين شكل اشتباه معيار ميانگين

و  A1A1شده است. ميانگين قند ميوه در گياهاني که ژنوتيپ 

A2A2 دست آمد. در مطالعهبه 3/10و  7/12ترتيب برابر داشتند به 

(2020) Ramezani et al.  در جمعيتF2 طالعه شده سه ژنوتيپ م

A1A1 ،A1A2  وA2A2  شناسايي شد. در مطالعه ياد شده ميزان

حاصل از تلاقي گاليا در  F2قند ميوه اين سه ژنوتيپ در جمعيت 
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دست آمد. تفاوت بين به 68/6و  85/10، 75/11ترتيب ساوه به

که اين دو دار نبود در حاليمعني A1A2و  A1A1های ژنوتيپ

داری ميزان قند بالاتری نسبت به ژنوتيپ معني طورژنوتيپ به

A2A2  نشان دادند. بنابراين کارآيي نشانگرSlERF1  در دو نسل

F2  وF5  در يک جمعيت اصلاحي مشترک به اثبات رسيد و اين

دهد که مي توان با اطمينان از اين نشانگر برای نتيجه نشان مي

( استفاده MASگزينش گياهان برتر يا گزينش به کمک نشانگر )

 .    کرد

 

 
 

ساوه  يا،)گال یوالد ياهانهمراه گبه F5نسل  گياهان در( ييندما )پا يشافزا یفلورسنس به ازا ييراتتغ منحنيدما )بالا( و  يشافرا یفلورسنس به ازا يزانم منحني -2 شكل

که رنگ آبي نشان دهنده دارند در حالي GCمورد نظر توالي  SNPيعني در هستند  A1A1هايي است که دارای ژنوتيپ رنگ قرمز مربوط به نمونه .(یو سمسور

 است. A2A2و ژنوتيپ سمسوری و ساوه  A1A1را دارا هستند. ژنوتيپ گاليا  ATمورد نظر توالي  SNPها در است. اين ژنوتيپ A2A2های ژنوتيپ

 

 
های )ستون 5Fياه نسل گ 41گياه طالبي شامل ارقام گاليا، سمسوری و ساوه و تعداد  44بي شده در ارزيا SNPيزان قند در دو ژنوتيپ نشانگر ممقايسه ميانگين  -3شكل 

  t=-5.62و   0.42تفاوت دو ميانگين  و اشتباه معيار 2.36-تفاوت بين دو ميانگين دار دارند(. از نظر قند ميوه تفاوت معني 01/0دارای حروف متفاوت در سطح احتمال 

 دار بود.بسيار معني p=0.01ر سطح احتمال دست آمد که دبه
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تكثير شد که طولي برابر  SlE1-HRMارد. اين قطعه نوسط آغازگر وجود د SNPدر دوژنوتيپ گاليا و ساوه، در اين بازه يک  SIERF1بخشي از توالي ژن  -4 شكل

ه ژنوتيپ بتوان ين روش ميفراد دارای شيرين کم هموزيگوت متفاوت بود که به االگوی منحني در افراد شيرين هموزيگوت و ا SNPباز داشت. به دليل وجود جفت 165

 گياه مورد نظر پي برد.

 

 یابیتوالی

دست آمده چند های بهبا توجه به منحني SNPبرای تاييد نشانگر 

يابي انتخاب شدند. قطعه تكثير يافته از هر الگو برای توالي

بررسي شد. يک  BioEditافزار های حاصل با استفاده از نرمتوالي

باز شناسايي شد که در اين ناحيه تفاوت جفت 165ناحيه به طول 

ها و والدين شيرين و دارای شيريني کم يک نوکلئوتيد بين لاين

و در  GCباز بود که در آلل رقم شيرين گاليا در اين نقطه جفت

 ATآلل رقم ساوه و سمسوری با شيريني کم در اين نقطه باز 

با نتيجه  يابي نيز دقيقاً(. نتيجه اين توالي4شاهده شد )شكل م

 .Ramezani et al(2020) که توسط F2دست آمده از جمعيت به

 گزارش شد يكسان است. 

بود همه  A1A1 صورتخالص که به نيريش پيدر ژنوت نيبنابرا

. از خواهند بود GCدارای نقطه نيدر ا PCR شده در ريقطعات تكث

که  و متوسط به پايين کم ينيريش یدارا پيوتدر ژن يطرف

 یدارا PCR شده در ريبود همه قطعات تكث 2A2A صورتبه

ذوب مخصوص  ينقطه هستند که منحن نيدر ا AT بازجفت

ذوب  يها با منحنذوب آن يو منحن تخود را خواهند داشبه

هر  بيترت نيمتفاوت خواهد بود. به ا هايي با شيريني بالاپيژنوت

 کرد. نييبا دقت بالا تع توانيرا م پيژنوت دوم از کدا

 
ا نسل ت F2ترتيب مربوط به شماره گياه انتخاب شده از نسل دهد. اعداد به. ستون اول شجره هر لاين را نشان ميA1A1های دارای ژنوتيپ مشخصات لاين -4جدول 

F5 .در هر رديف کشت هستند 

Line code 

 

Yield per 

plant 

Fruit 

number per 

plant 

Days to 

harvest 

Fruit 

weight 

Fruit 

length 

Fruit 

width 

Cavity 

diameter 

Flesh 

thickness 

Flesh 

to 

cavity 

TSS 

NG14-2-2-1 3071.8 2.8 26.7 1117.0 13.5 14.2 7.8 3.4 0.5 13.1 

NG14-3-2-2 3090.7 3.3 25.4 927.2 12.9 12.8 6.2 3.6 0.6 12.9 

NG18-1-2-2 1262.5 1.5 23.0 841.7 11.3 13.3 6.0 4.2 0.7 14.4 

NG18-4-3-3 4272.7 3.7 28.4 1068.2 13.1 12.4 5.6 3.7 0.7 12.7 

NG26-2-2-1 1028.0 1.8 25.4 571.1 11.4 11.0 5.5 2.9 0.6 11.1 

NG5-3-1-3 2119.0 1.8 32.4 1177.2 13.9 13.9 6.2 4.1 0.7 12.7 

SG25-1-1-3 2331.1 3.1 31.7 741.7 12.0 11.5 5.7 3.3 0.6 11.6 

SG25-3-1-2 1842.8 1.8 38.4 1023.8 12.9 12.4 5.5 3.6 0.7 13.3 

SG26-1-2-1 2131.0 1.3 30.0 1598.3 14.3 15.5 5.8 4.8 0.8 12.6 

SG26-2-1-3 1945.5 1.3 32.8 1556.4 15.6 15.6 8.5 3.9 0.5 15.4 

SG26-3-2-2 4406.0 2.3 32.3 1888.3 15.1 17.0 8.8 5.6 0.7 11.8 

SG29-2-2-2 2327.2 2.3 27.0 872.7 14.1 13.1 6.5 3.4 0.5 12.0 

SG32-1-1-1 1256.6 1.2 18.0 1047.2 12.2 12.7 6.8 3.7 0.5 14.1 

SG38-1-2-2 3729.8 2.0 29.4 1864.9 17.9 14.6 6.4 4.2 0.7 10.7 

SG38-2-1-4 4420.7 3.0 29.3 1473.6 15.3 15.3 6.6 4.8 0.8 12.2 
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قند  زانيکه م QTL نيچند نياز ا شي، پSNP نيدر نقطه وجود ا

 ;Dai et al. 2011) شده است يابيکنند، نقشهيرا کنترل م وهيم

Diaz et al. 2015; Harel-Beja et al. 2010.)  که  مطالعه کيدر

انجام  ايمختلف از سراسر دن پيژنوت 175 یرو يارتباط هياز تجز

 یرونشانگر  نيمشخص شده است که ا قيصورت دق، بهبود شده

درصد  11از  شيب ييقرار دارد و به تنها 3کروموزوم شماره 

 Leida) ساکارز را به خود اختصاص داده است زانيدر م راتييتغ

et al. 2015.)  نشانگرSIERF1  در واقع ارتولوگ ژن عامل پاسخ

 اهيدر گ (ethylene responsive factor) لنيدهنده به ات

رسد ينظر م( است. بهLycopersicom esculentum) يفرنگگوجه

 Leida et) و تجمع قند نقش داشته باشد وهيم يدگيژن در رس نيا

al. 2015). 

 های برتر معرفی لاین

هستند را  A1A1لايني که دارای آلل  15مشخصات  4جدول 

ه هر لاين دهد. ستون اول اين جدول مربوط به شجرنشان مي

توان ها ميگونه که مشخص است در بين لايناست. همان

هايي را پيدا کرد که علاوه بر شيريني بالای ميوه، ضخامت لاين

و  SG26-1-2-1های عنوان مثال لاينگوشت بالايي دارند. به

SG38-2-1-4 های برتر برای توليد هيبريد عنوان لاينتوانند بهمي

متر است. سانتي 8/4وشت اين دو لاين استفاده شود. ضخامت گ

کيلوگرم در  4/4بالای  SG-38-1-2-4علاوه بر اين عملكرد لاين 

ها اين است که بوته است. نكته مهم در مورد انتخاب بهترين لاين

-SG26-2توان تنها به يک صفت توجه داشت. اگر چه لاين نمي

ر واحد دارای بيشترين شيريني ميوه است ولي عملكرد آن د 1-3

تواند با يک لاين با کيلوگرم است. بنابراين مي 2بوته کمتر از 

 عملكرد بالا تلاقي داده شود تا اين نقطه ضعف جبران شود. 

 گیری کلینتیجه

در اين تحقيق ارزيابي های فنوتيپي نشان داد که ميزان قند ميوه در 

ادی و نژطالبي بومي ساوه وسمسوری بسيار پايين بوده و نياز به به

نشان داد والد گاليا برای اصلاح ژنتيكي نتايج همچنين  بهبود دارد.

در  SIERFIشيريني ميوه بسيار مناسب بوده است چرا که آلل ژن 

به مقدار بسيار زيادی بالا برد.  F5درجمعيت اين رقم ميزان قند را 

با دست آمد. بسيار بالا به( TSS=4/12) ايرقم گال وهيم ميزان قند

ميزان  SIERF1ژن شيريني  HRMبه نتايج حاصل از آناليز توجه 

به ميزان قابل توجهي افزايش يافت.  F5های انتخابي نسلقند لاين

علت نبودن ژنوتيپ هتروزيگوت در نتايج حاصل به اين دليل 

ميزان خلوص بسيار بالاست اگر چه اگر  F5است که در نسل 

وزيگوت شناسايي تعداد گياهان بيشتر بود ممكن بود گياه هتر

 ×گاليا های حاصل از تلاقي F5تعيين ژنوتيپ گياهان نسل شود. 

کارايي بالای ( SIEl-HRMنشانگر )ساوه با  ×سمسوری و گاليا 

های داری ميزان قند مطلوب را تائيد اين نشانگر در گزينش لاين

 باشدميصددرصد نزديک به تكرارپذيری دارای اين نشانگر  نمود.

کارگيری اين در نتيجه به. از آن راحت و سريع استاستفاده و 

های نژادی طالبي را تسريع خواهد نمود. لاينهای بهنشانگر برنامه

برتر گزينش شده در اين مطالعه مي توانند در درآينده برای توليد 

ارقام هيبريدی که صفات ظاهری مشابه طالبي ساوه وسمسوری و 

با اشند مورد استفاد قرار گيرند. شيريني مشابه رقم گاليا داشته ب

با استفاده  ندهيتوان در آ يها مآن يو خودگشن اهانيگ نيا نشيگز

تری نسبت به کيفيت مطلوبکرد که  ديتول از تلاقي ارقام هيبريد

ارقام ساوه و سمسوری داشته باشد و رقمي توليد کرد داشته 

 باشد. 

 

 
Argyris JM, Díaz A, Ruggieri V, Fernández M, Jahrmann 

T, Gibon Y, Picó B, Martín-Hernández AM, Monforte AJ, 

Garcia-Mas J (2017) QTL analyses in multiple populations 

employed for the fine mapping and identification of 

candidate genes at a locus affecting sugar accumulation in 

melon (Cucumis melo L.). Frontiers in Plant Science 8:1-

20.  

Benedetti BC, Gómez P, Martins M, Conesa A, Artés F 

(2008) Effect of Pre-processing Controlled Atmosphere 

Storage on the Quality of Fresh-cut Galia Melons. Food 

Science and Technology International 14:13-19.  

Burger Y, Saar U, Katzir N, Paris HS, Yeselson Y, Levin 

I, Schaffer AA (2002) A single recessive gene for sucrose 

accumulation m cucumis melo fruit. Journal of the 

American Society for Horticultural Science 127:938-943.  

Burger Y, Schaffer AA (2007) The contribution of sucrose 

metabolism enzymes to sucrose accumulation in Cucumis 

melo. Journal of the American Society for Horticultural 

Science 132:704-712.  

  منابع

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

                            10 / 11

https://mg.genetics.ir/article-1-1796-fa.html


 رامشینی و همکارانحسین   ...مرتبط با SlERF1ارزيابی فنوتيپی و رديابی ژن 

 

 1402تابستان  /2شماره  /هجدهمژنتيک نوین/ دوره  149

 

Cohen R, Burger Y, Horev C, Porat A, Edelstein M (2005) 

Performance of Galia-type melons grafted on to Cucurbita 

rootstock in Monosporascus cannonballus-infested and 

non-infested soils. Annals of Applied Biology 146:381-

387.  

Collard BCY, Mackill DJ (2008) Marker-assisted 

selection: An approach for precision plant breeding in the 

twenty-first century. Philosophical Transactions of the 

Royal Society B: Biological Sciences 363:557-572.  

Croxford AE, Rogers T, Caligari PDS, Wilkinson MJ 

(2008) High-resolution melt analysis to identify and map 

sequence-tagged site anchor points onto linkage maps: A 

white lupin (Lupinus albus) map as an exemplar. New 

Phytologist, 180:594-607.  

Dai N, Cohen S, Portnoy V, Tzuri G, Harel-Beja R, 

Pompan-Lotan M, Carmi N, Zhang G, Diber A, Pollock S, 

Karchi H, Yeselson Y, Petreikov M, Shen S, Sahar U, 

Hovav R, Lewinsohn E, Tadmor Y, Granot D, … Schaffer, 

A A (2011) Metabolism of soluble sugars in developing 

melon fruit: A global transcriptional view of the metabolic 

transition to sucrose accumulation. Plant Molecular 

Biology 76:1-18.  

Diaz A, Fergany M, Formisano G, ZiarsoloP, Blanca J, Fei 

Z, Staub JE, Zalapa JE, Cuevas HE, Dace G, Oliver M, 

Boissot N, Dogimont C, Pitrat M, Hofstede R, van Koert 

P, Harel-Beja R, Tzuri G, Portnoy V, … Monforte AJ 

(2011) A consensus linkage map for molecular markers 

and Quantitative Trait Loci associated with economically 

important traits in melon (Cucumis melo L.). BMC Plant 

Biology 11:1-17.  

Diaz A, Forment J, Argyris JM, Fukino N, Tzuri G, Harel-

Beja R, Katzir N, Garcia-Mas J, Monforte AJ (2015) 

Anchoring the consensus ICuGI genetic map to the melon 

(Cucumis melo L.) genome. Molecular Breeding 35:1-7.  

Díaz A, Zarouri B, Fergany M, Eduardo I, Álvarez JM, 

Picó B, Monforte AJ (2014) Mapping and introgression of 

QTL involved in fruit shape transgressive segregation into 

“Piel de Sapo” melon (Cucucumis melo L.). PLoS ONE 

9:1-12.  

Eduardo I, Arús P, Monforte AJ, Obando JM, Fernández-

Trujillo JP, Martínez JA, Alarcón AL, Álvarez JM, Van 

Der Knaap E, Esteras C, Formisano G, Roig C, DíazA, 

Blanca J, Garcia-Mas J, Gómez-Guillamón ML, López-

Sesé AI, Lázaro A, Monforte AJ, … Pitrat M (2018) SNP 

genotyping in melons: Genetic variation, population 

structure, and linkage disequilibrium. Theoretical and 

Applied Genetics 121:1017-1034.  

Fernández-Trujillo JP, Picó B, Garcia-Mas J, Álvarez J M,  

Monforte AJ (2011) Breeding for Fruit Quality in Melon. 

Breeding for Fruit Quality. John Wiley and Sons, Inc., 

261-278.  

Gal S, Alkalai-Tuvia S, Pertzelan Y, Elkind Y, Ravid U, 

Fallik E (2008) Sensory evaluation of ’Galia’-type melons 

treated with 1-methylcyclopropene after prolonged 

storage. Journal of Horticultural Science and 

Biotechnology 83:589-594.  

Han Y, Khu DM, Monteros MJ (2012) High-resolution 

melting analysis for SNP genotyping and mapping in 

tetraploid alfalfa (Medicago sativa L.). Molecular 

Breeding 29:489-501.  

Harel-Beja R, Tzuri G, Portnoy V, Lotan-Pompan M, Lev 

S, Cohen S, Dai N, Yeselson L, Meir A, Libhaber SE, 

Avisar E, Melame T, van Koert P, Verbakel H, Hofstede 

R, Volpin H, Oliver M, Fougedoire A, Stalh C, … Katzir 

N (2010) A genetic map of melon highly enriched with 

fruit quality QTLs and EST markers, including sugar and 

carotenoid metabolism genes. Theoretical and Applied 

Genetics 121:511-533.  

Jones ES, Sullivan H, Bhattramakki D, Smith JSC (2007) 

A comparison of simple sequence repeat and single 

nucleotide polymorphism marker technologies for the 

genotypic analysis of maize (Zea mays L.). Theoretical 

and Applied Genetics 115:361-371.  

Leida C, Moser C, Esteras C, Sulpice R, Lunn JE, de 

Langen F, Monforte AJ, Picó B (2015) Variability of 

candidate genes, genetic structure and association with 

sugar accumulation and climacteric behavior in a broad 

germplasm collection of melon (Cucumis melo L.). BMC 

Genetics 16: 1-17.  

Li J, Wang X, Dong R, Yang Y, Zhou J, Yu C, Cheng Y, 

Yan C, Chen J (2011) Evaluation of High-Resolution 

Melting for Gene Mapping in Rice. Plant Molecular 

Biology Reporter 29:979-985.  

Murray MG, Thompson WF (1980) Rapid isolation of 

high molecular weight plant DNA. Nucleic Acids 

Research 8:4321-4326.  

Oren E, Tzuri G, Dafna A, Meir A, Kumar R, Katzir N, 

Elkind Y, Freilich S, Schaffer AA, Tadmor Y, Burger J, 

Gur A (2020) High-density NGS-based map construction 

and genetic dissection of fruit shape and rind netting in 

Cucumis melo. Theoretical and Applied Genetics 

133:1927-1945. 

Périn C, Hagen LS, De Conto V, Katzir N, Danin-Poleg Y, 

Portnoy V, Baudracco-Arnas S, Chadoeuf J, Dogimont C, 

Pitrat M (2002) A reference map of Cucumis melo based 

on two recombinant inbred line populations. Theoretical 

and Applied Genetics 104:1017-1034.  

Pitrat M (2005) Melon. 1993 1-2. 

Pitrat M (2013) Phenotypic diversity in wild and cultivated 

melons (Cucumis melo). Plant Biotechnology 30:273-278.  

Ramezani F, Ramshini H, Lotfi M, Mohammad S, 

Mortazavian M, Pour-mombeini S (2020) SNP marker 

assisted selection for improving the sugar content in the 

cantaloupe. Iranian Journal of Horticultural Science 

51:165-176. (In Farsi).  

Stepansky A, Kovalski I, Perl-Treves R (1999) 

Intraspecific classification of melons (Cucumis melo L.) in 

view of their phenotypic and molecular variation. Plant 

Systematics and Evolution 217:313-332.  

Yu RH, Shan XH, Wang S, Li XH, Jiang Y, Tan H, Li YD 

(2011) A screening method for detecting simple sequence 

repeat (SSR) polymorphism of Zea mays using high-

resolution melting-curve analysis. African Journal of 

Biotechnology 10:16443-16447.  

Zhang C, Yu X, Ayre BG, Turgeon R (2012) The origin 

and composition of cucurbit “Phloem” exudate. Plant 

Physiology 158:1873-1882.  

 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 m

g.
ge

ne
tic

s.
ir

 o
n 

20
25

-1
2-

08
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                            11 / 11

https://mg.genetics.ir/article-1-1796-fa.html
http://www.tcpdf.org

