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چکیده
گرمسیري که به خربزه آفریقایی شهرت دارد، در سراسر مناطق گرمسیري و نیمه)Cucumis melo var. agrestis(خربزه وحشی

خربزهاصلاح يبرامناسبیپلاسمژرمهمچنینبوده ویک گیاه دارویی با خواص متعدد درمانیاست. این گیاهجهان پراکنده 
مورد AFLPنشانگر استان مازندران با استفاده از خربزه وحشیهايتودهژنتیکیتنوعیدر این بررس.شودمیمحسوبزراعی

آغازگرجفت10توسطووري آجمعنمونه خربزه وحشی از نقاط مختلف استان مازندران16بدین منظور .ارزیابی قرار گرفت
AFLPنشان دادند. یچند شکلاز آنهادرصد68که بیش از دیدگرامتیازدهی نوار564تعداد در مجموع گرفتند. قرارارزیابیمورد

و بیشترین ندشدمحاسبه 51/15و 22/0تیب به تر)MI(و شاخص نشانگري(PIC)محتواي اطلاعاتی چندشکلی میانگین
, E-CCAگرهاي زترکیب آغاتوسط )19/24(شاخص نشانگري M-GAGون نشاتنوع شاخص بر اساسچنین هم. حاصل شد

,E-CCAآغازگري ترکیب  M-GAG) تشابه با استفاده از ضریب ايتجزیه خوشه.نشان دادتنوع را ترین ) بیش33/0با مقدار
مختصاتپلاتنتایج.کردندم یبه پنج گروه تقسرا ها نمونه،روش بیزینبندي به همچنین گروهو UPGMAالگوریتم وجاکارد 

هاينشانگربوسیلهشدهمشخصژنتیکیتنوع. تطابق کامل داشتايخوشهبیزین و تجزیهمدلبراساسبنديگروهبااصلی
AFLPمطابق با محل جغرافیایی است بندي خوشهها و قادر به تفکیک نمونهنشانگراینکهاستایندهندهنشانر این پژوهشد

.شودفادهاستتبارشناسی مطالعاتدرايگونهدرونهاي تفاوتشناساییبرايتواندمیچنینو هم

AFLPنشانگر روش بیزین، ، خربزه وحشیژنتیکی،تنوع:کلیديهايواژه

قدمهم
Cucumis meloخربزه وحشی ( var. agrestis(متعلق

با است علفی و یکسالهگیاهی، Cucurbitaceaeخانوادهبه
ها جنسی یا ندرتاً دوجنسی که در محور برگهاي تکگل

.)3(داردشهرتنیزآفریقاییخربزهو به شوندتشکیل می
آنخامهايدارد، دانهتلخطعموحشیخربزهخاميمیوه
گیاه هادانه.باشدمیطبوعمعطروطعمباروغنازغنی

و از باشدمیخوراکیروغندرصد 39- 5/12حاويمذکور
یاکدوکرمخروجبرايکرمضديداروعنوانبه هاآن

درآني میوهازامروزه.شودمیاستفادهبدندیگرهايانگل
.شودمیاستفادهنیز ...وهاکنندهپاكها، کنندهمرطوب

بوده و در درمان سنتی آورخلطحديتااین گیاه هايگل
مطالعاتی،با توجه به خواص دارویی ذکر شده.کاربرد دارد

استگردیدهانجامنیزگیاهاینبیوشیمیاییخصوصیاتروي
دوحدودبوده، سنگینفلزاتحاوياین گیاهيدانه. )3، 2(

استCوAهايویتامینازسرشارداشته وپتاسیمموزبرابر
کنندگان خربزه وحشی در ایران از میوه این گیاه مصرف.)1(

هم به صورت تازه و خام در سالاد و ترشی و هم به صورت 
ن، نواده کدوئیاکنند. این گیاه در میان خاخشک استفاده می

هاي قارچی از وس و بیماريمقاومت بالاتري به خشکی، ویر
این رغم خواص ذکر شده علی. )32(داده است خود نشان 

بخصوص در شمال کشور بسیار مطالعات تنوع ژنتیکی ، گیاه

بندي ذخایر شناخت تنوع ژنتیکی و طبقهباشد. اندك می
نژاديبهحی واصلاهايبنیادي براي برنامهيامرتوارثی 
مدیریت حفظ و نگهداري این اصل در.باشدمیگیاهان 
فناوري امروزه هاي ژنتیکی نقش بسزایی دارد.مجموعه

بندي وي طبقهابزار مناسبی براي زمینه، DNAنشانگرهاي 
محققین نژادگران وبهذخایر ژنتیکی گیاهی توسط حفاظت 

در تیکی اطلاع از سطوح تنوع ژن.باشدمیژنتیک گیاهی
ر ااز اهمیت بسینژادي و حفظ ذخایر توارثی هاي بهنامهبر

استفاده از. از این رو دنباشمیی برخوردار بالای
لازم دهندسطوح بیشتري از تنوع را نشان میکهنشانگرهایی

نشانگراز امروزه).27(باشد و ضروري می
AFLP)Amplified fragment length polymorphism (

نظیر)18(گیاهانیدر مطالعات تنوع ژنتیکیايگستردهبطور 
) 20)، مارتیغال (24، گندم ()14زرشک ()، 13رازیانه ایرانی (

بررسی تنوع ) به 11گارسیا و همکاران (استفاده شده است. 
ها با استفاده از نشانگرهاي ژنوتیپ مختلف از ملون6ژنتیکی 
AFLP ،RAPD وRFLP که شتندعلام دااپرداختند و
داشته به سایر نشانگرها نسبتکارایی بالاتريAFLPنشانگر 

س وهمکاران توسط و1995در سال AFLPنشانگر .است
تکثیر انتخابی برخی از قطعات برشآنمعرفی شد و اساس

باشدمیمرازاي پلییافته ژنومی با استفاده از واکنش زنجیره
RFLPو PCRاز ترکیبی این نشانگر،).35، 16، 15، 3(

رزي و منابع طبیعی ساريدانشگاه علوم کشاو
پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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هاي برشي را بطور يافته توسط آنزيم كه قطعات برش است
اين نشانگرها بدليل عدم نياز از  .)37( كندتصادفي تكثير مي

مورد تكثير، دقت  DNAبه اطلاعات اوليه درمورد توالي بازي 
هاي پلاسمي ژرمالعهدر مط بطور گستردهتكرارپذيري بالا،  و

هاي اربردهاي نشانگرترين كاز مهم .شودفاده مياستگياهي 
AFLPهاي ژنتيكي، مجموعه ، تجزيهژنتيكي تنوعي ، مطالعه

ژنتيكي و بررسي ژنتيك فرد، شناسايي ي تجزيه فاصله
هاي نشانگري، نقشه اشباعنشانگرهاي پيوسته با صفت، 

تكامل، شناسايي  ها، تجزيه فيلوژني وسازي ژنهمسانه
  ).26( دنباشميي ژنتيك جمعيت ها و مطالعهواريته
را بر اساس  هاملون يكينقشه ژنت، )37( همكاران و وانگ     
. بررسي كردند هاريزماهواره و  AFLP،RAPD نشانگرسه 

 228ها از بين خربزه ژنتيكي براي تجزيه و تحليل ارتباط
نسبتاً پايين، نقشه شكلي  چندبا وجود . نشانگر استفاده شد

 AFLPs ،6 197ل اين نقشه شام و گرديدژنتيكي رسم 
RAPDs  گروه  6 گروه اصلي و 14 بود كه درريزماهوره  1و

 ايتوده بين و درون ژنتيكي تنوع بررسي. قرار گرفتندفرعي 
 AFLP نشانگر از استفاده با طالبي و خربزه تجاري ارقام

 ازاي به 8/31 متوسط با چندشكل نوار 318انجام گرفت كه 
   جمعيت درحاصله بيشتر  تنوع .شد حاصل آغازگري تركيب هر

 امر در با تاريخ كهنكشور ايران . مشاهده گرديد طالبي
 گياهي ژنتيكي تنوعداراي  ،تنوعم اقليمي شرايط و كشاورزي

 هايتودهاما متأسفانه در مورد  باشد،ايي ميگسترده بسيار
بومي و وحشي هنوز اطلاعات كامل و دقيقي موجود نيست 

هاي تنوع ژنتيكي ژنوتيپ طالعه به شناختاز اينرو اين م ).7(
 AFLPاستان مازندران با استفاده از نشانگر خربزه وحشي 
  .پرداخته است

  
  ها روش مواد و
  آوري نمونهجمع
و زيست فناوري  ژنتيك اين تحقيق در پژوهشكده     

 منابع و كشاورزي علوم واقع در دانشگاهكشاورزي طبرستان 
 16انجام شد كه از  92 تا 91 هايسالطي ساري  طبيعي

  كه حاصل ياه خربزه وحشي گ هاييپژنوتي نمونه برگ
در مرداد  گلستان و از نقاط مختلف استان مازندران يآورجمع
 هايبردارنمونه يتمام. )1جدول ( استفاده شد، بود 1391ماه 

بلافاصله  هامونهن وگرفته انجام  ياهاندر همان محل رشد گ
  .ندار داده شددر مخزن ازت قر

  
 هاي خربزه وحشينمونه كد و محل جغرافيايي -1 جدول

Table 1. Accession no. and Geographic location of wild melon genotypes  
  شماره نمونه  مشخصه نمونه آوري نمونهمحل جمع ارتفاع از سطح دريا )طول جغرافيايي(شرقي  )عرض جغرافيايي( شمالي
˝24.34 ´50 ˚36 ˝50.23 ´48 ˚50 49- تنكابن Cma-01 1  
˝01.39 ´38 ˚36 ˝01.87 ´15 ˚52 81- محمود آباد Cma-02  2 
˝36.50 ´27 ˚36 ˝32.17 ´19 ˚52 316 آمل Cma-03  3  
˝24.50 ´31 ˚36 ˝26.28 ´36 ˚52 6 بابل Cma-04  4 
شهرقائم  182 52˚ 51´ 41.68˝ 36˚ 27´ 44.29˝ Cma-05  5 
˝12.42 ´38 ˚36 ˝39.84 ´54 ˚52 27- جويبار Cma-06  6  
˝48.32 ´33 ˚36 ˝45.83 ´03 ˚53 94 ساري Cma-07  7 
˝51.80 ´35 ˚36 ˝25.13 ´12 ˚53 109 سورك Cma-08  8 
˝38.74 ´38 ˚36 ˝26.18 ´17 ˚53 141 نكا Cma-09  9 
˝30.49 ´40 ˚36 ˝49.12 ´25 ˚53 105 رستم كلا Cma-10  10 
˝55.89 ´40 ˚36 ˝09.45 ´35 ˚53 376 )از توابع بهشهر(علي تپه  Cma-11  11 
˝27.25 ´41 ˚36 ˝30.38 ´32 ˚53 78 بهشهر Cma-12  12 
˝08.91 ´41 ˚36 ˝47.68 ´38 ˚53 374 خليل شهر Cma-13  13 
˝56.84 ´42 ˚36 ˝23.78 ´53 ˚53 183 ليوان شرقي Cma-14  14 
بندرگز  -64 53˚ 56´ 52.85˝ 36˚ 46´ 26.59˝ Cma-15  15 
˝31.00 ´47 ˚36 ˝35.45 ´06 ˚54 2 كردكوي Cma-16  16 

  
  DNAاستخراج 

با اندكي ) CTAB )8گياه به روش  DNAاستخراج      
گرم پودر برگ خربزه وحشي  05/0مقدار . تغييرات انجام شد

مولار،  NaCl 5/2(تر بافر استخراج ميكرولي 700همراه   به
Tris 1 8: مولار=pH ،EDTA 5/0 8: :مولار=pH،(w/v) 

%3 CTAB ،(w/v)%4 PVP، (w/v) %2 β-
Mercaptoethanol ،  دقيقه  60مدت به درجه  65در دماي

ميكروليتر محلول كلروفرم  450سپس . انكوبه گرديد
دقيقه در  15مدت به به آن اضافه و ) 1:24(لكل الايزوامي

سپس فاز رويي . دور در دقيقه قرار گرفت 1300سانتريفيوژ با 
 CTABل ميكروليتر محلو 200تا  50محلول برداشته مقدار 

ميكروليتر محلول  450همراه  به) رنگ محلول بسته به% (10

الكل به محلول اضافه كرده و به مانند قبل -لميكلروفرم ايزوآ
بعد از اتمام سانتريفيوژ فاز رويي برداشته و بار . سانتريفيوژ شد

. آميل الكل شستشو گرديدمانند قبل با كلروفرم ايزو  ديگر به
ميكروليتر ايزوپروپانول سرد  450از DNAبراي تشكيل پلت 

حاصله به دو  DNAكميت و كيفيت سنجي . شد استفاده
  رقيق. انجام گرفت %7/0روش اسپكتوفتومتري و ژل آگارز 

يابي به غلظت مناسب براي واكنش دستمنظور ه سازي ب
PCR ت نيز با بر اساس غلظDNA  استخراج شده صورت
 .گرفت

   AFLPروش اجراي مراحل 
و  سوبر اساس روش   AFLPنگاري انگشتتكنيك      

در اين . با اندكي تغييرات صورت پذيرفت) 36(همكاران 
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هاي برشي واحد آنزيم 5ژنومي با  DNAنانوگرم  500 مطالعه
EcoRІ  وMseI  سپس آداپتورهاي  و گرفته قرارمورد هضم

هاي برشي به انتهاي برش خورده ژنومي مرتبط با آنزيم
تركيب  63با استفاده از  AFLP نگاري انگشت. تنداتصال ياف

با سه ) MseI آغازگر 7 و EcoRІ آغازگر 9(آغازگري 
تركيب آغازگري  10انجام شد و  3نوكلئوتيد اضافه در انتهاي َ

  براي  نشان دادند،وضوح و چندشكلي را  بهترينكه 
بر  قطعات تكثير شده .آماري انتخاب گرديدند هايررسيب

ساعت در بافر  2ت مد به% 6اكريل آميد    روي ژل پلي
×5/0TBE بهآميزي و رنگ) 1شكل (ده لكتروفورز گرديا 

  ).12،23،33(روش نيترات نقره صورت گرفت 
  

  

  
  

  E-CCA / M-GAGهاي خربزه وحشي بوسيله آغازگرنمونه AFLPهاي نوار الگوي -1شكل 
Figure 1. AFLP banding patterns with primer combinations M-GAG/E-CCA of wild melon genotypes 

 
  DNAالكتروفورز 

 50دقيقه در دماي  40 آميد تهيه شد واكريلپلي %6ل ژ     
ميزان ه ب(شده  ايرشتهتك  قطعات تكثير و .درجه قرار گرفت

دستگاه با قدرت . گرديد گذارينمونه روي ژل ) يتريكرولم 3
   پس از الكتروفورز،. اندازي شدوات راه 65ثابت 
   هاژلآميزي با نيترات نقره صورت گرفت و از رنگ

  . شدبرداري عكس
 هاداده تجزيه

 در للآعنوان يك هتكثير شده ب DNAهر يك از قطعات      
 )صفر( عدم حضور و )يك( حضوربر اساس گرفته شد و  نظر

براي محاسبه ضرايب تشابه ميان  .گرديدنوارها امتيازدهي 
افزار ها، آزمون مانتل و رسم دندروگرام از نرمژنوتيپ

NTSYS 2.02 براي اطمينان از صحت . استفاده شد
تكرار و  1000با  Bootstrapروگرام رسم شده از تجزيه ددن

 Win bootافزار موسيله نرهبدرصد  99فاصله اطمينان 
  بررسي ساختار ژنتيكي كل جمعيت و تاييد . استفاده شد

  استفاده از با  و 1بر اساس روش بيزين UPGMA بنديگروه
 Noدر حالت ) STRUCTURE v2.3.4 )25،26 افزارنرم

Admixture  تكرار  10000باBurn-in  بار تكرار  50000و
MCMC  در مقادير مختلفK عدد  .انجام شدK هينه نيز به ب

 شكلي محتواي اطلاعات چند. بدست آمد delta Kروش 
PIC2  براي هر تركيب آغازگري از رابطهPIC = ∑ [2 pi 

(1- pi)]/n حاسبه شد كه در آن مPi ا فراواني الل رابر ببI ام
تجزيه به . شده است برابر با تعداد باندهاي مشاهده nو 

 مولكوليو تجزيه واريانس  PCOA(3( مختصات اصلي
)AMOVA (افزارنرم نيز با استفاده از GenAlex 6.5  انجام

  .)28( گرفت
  

1- Bayesian                                            2- Polymorphic Information Content                              3- Principal Coordinate Analysis      
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 بحث نتايج و
وار ن 564 مجموعاً در اين مطالعه كار رفتههآغازگرهاي ب     

جفت  1000الي  100ي تقريبي توليد كردند كه در محدوده
 يك شكلنوار  178و شكل  چندنوار  386كه  بازي واقع شدند

. مشاهده شدند نوار براي هر تركيب آغازگري، 6/38ط با متوس
 6/68 هاآغازگربراي  چندشكلي ميزانط سكلي متوطورهب

-Mبيشترين ميزان چندشكلي را تركيب آغازگري . بود درصد
GAG/E-CCA )84 بيشترين ميزان . ن دادنشا )درصدPIC 

 PICو كمترين ميزان  M-CCC / E-TCCمربوط به نشانگر
 PIC مقدارمتوسط . بودM-GAG / E-CTCانگرمربوط به نش

   ).2 جدول( گرديد محاسبه 24/0 در اين آزمايش
  

  
 تعداد نوار چندشكل و درصد چندشكلي براي هر آغازگر نوار، كل تعدادتركيب آغازگري،  -2 جدول

Table 2. Primer combinations, number of Total bands, number of polymorphic bands, polymorphism percentage of 
               each primer 

PIC  تركيب آغازگري  داد كل نوارتع  تعداد نوارهاي چندشكل  درصد چندشكلي  
28/0  843238 M-GAG , E-CCA 
25/0  814555 M-AAG ,   E-CTA 
38/0  692739 M-CCC , E-TCC 
25/0  785064 M-AAG ,  E-GTG 
19/0  755269  M-AAG , E-CTC 
25/0  58  3763 M-AAG , E-TCC 
16/0  573256 M-GAG , E-CTC 
26/0  704564  M-CCC , E-CTC 
17/0  533769 M-GAG  , E-TCC 
18/0  612947 M-CCC , E-GTG  

 مجموع  564  386    
 ميانگين  4/56  6/686/38  24/0

  
نيز در بررسي خود نتيجه ) 12(پناه و همكاران حق     

 در استفاده مورد تركيب آغازگرهاي .مشابهي را اعلام كردند
  نسبتاً بالايي برخوردار نبودند كه  PICاين آزمايش از 

 در اين آنها نسبتاً كمتر كارايي و چندشكلي دهندهنشان
دهد كه نشانگرهايي با مقايسات نشان مي. باشدمي آزمايش

PIC  بالا قدرت تفكيك بالاتري دارند و اين ويژگي ناشي از
 ).9( باشدها ميآلل بيشتر و فراواني كمتر آلل دارا بودن تعداد

 M-CCCآغازگري  هايبر اساس نتايج اين بررسي، تركيب
/E-TCC وM-GAG /E-CCA كار هبهتر از ساير تركيبات ب

د و نهاي مورد مطالعه را تفكيك سازژنوتيپ ندتوانست رفته
هاي توان از آنها در بررسي ژرم پلاسم ساير ارقام و تودهمي

نظير  Cucumisهاي نزديك به ملون و جنس
Dicaelopermum ،Mukia ،Mymecosicyes  و

Oreosyce )30 (هاي نمونهمولكولي  هايتجزيه .استفاده كرد
ون تركيب نشاخص شا بر اساسكه  ددندامورد آزمون نشان 

و تركيب ) 33/0(با مقدار  E-CCA/M-GAGآغازگري 
مترين تنوع ك وبيشترين ) E-TCC/M-CCC )14/0آغازگري 

و  PIC، هم چنين بيشترين مقدار )2جدول ( نددادنشان را 
 E-CCA/M-GAGتوسط تركيب آغازگري  چندشكلي

دندروگرام شباهت ميان افراد مورد ). 1شكل (مشاهده شد 
بندي مطالعه بر پايه ضريب تشابه جاكارد و الگوريتم خوشه

UPGMAگروه قرار داد  5ي را در هاي مورد بررس، ژنوتيپ
از لحاظ محل  مولاًها معهاي درون گروهژنوتيپ. )4شكل (

) 29(همكاران آوري نزديك به هم بودند، رحمان پور و عجم
هاي ملون با استفاده از نشانگر نيز در بررسي خود بر روي توده

ISSR هاي تشكيل شده اغلب شامل گروهكه  عنوان كردند
بر  .دنباشآوري مشابه و يا نزديك ميبا محل جمع يهايتوده

بيشترين تشابه ژنتيكي بين  1جاكارداساس ضريب تشابه 
و ) 76/0(شهر و جويبار ائمآوري شده از قهاي جمعژنوتيپ

آوري شده از عهاي جمميان نمونه بيشترين فاصله ژنتيكي
تجزيه واريانس مولكولي  .بود) 55/0(تنكابن و ليوان شرقي 

ها درصد از تنوع كل مربوط به تنوع درون خوشه 81نشان داد 
از دلايل مهم  .باشددرصد مي 19ها باشد و تنوع بين گونهمي

جنسي، مثل غير دتوان به نحوه توليها ميوهتنوع درون گر
ها گشني، فعاليت حشرات و انتقال دانه گرده بين تودهدگر

هاي باعث ايجاد فنوتيپ دنتوانمي هااينو ) 29( اشاره كرد
منظور تاييد هب .)34( دنشوها جديد و افزايش تنوع درون گروه

 بر يجزيه ساختار ژنتيكاز ت ،بندي انجام شدهو صحت گروه
 STRUCTUREافزار با استفاده از نرم بيزيناساس روش 

v2.3.4 دست آوردن هب. شد استفادهK  با استفاده از بهينه
ترين عدد مناسب =5Kمقدار  كهنشان داد  delta Kروش 

Fst )5و بر اين اساس ) 29( باشدمي) متوسط شاخص تثبيت 
ساس بر ا .)الف و ب -2 شكل( گروه رسم شده نيز تاييد شد

هاي ها با رنگگروه Structure افزاررائه شده نرما 2بارپلات
ها تنها با يك رنگ از ژنوتيپ مختلف متمايز گرديدند، برخي

تنكابن، هاي مناطق بطور مثال ژنوتيپ مشخص شدند
محمودآباد، آمل و بابل در يك گروه تعيين شده با رنگ 

بندي ميستق اين هايي كه دراما ژنوتيپ ،صورتي تفكيك شدند
حاكي از وجود رانش  كه شامل چندين رنگ مختلف بودند

عنوان  به) 5(باشد مي هاي مختلفدر ميان گروهژنتيكي 
 آوري شدهكه از منطقه جويبار جمع 6ژنوتيپ شماره مثال، 

نوتيپ ژ. مشخص شده است مختلف ، توسط چهار رنگبود
در اما  ،بندي شدبطور كامل توسط رنگ قرمز گروه ساري
هاي نوتيپژين رنگ قرمز در بعضي براساس مدل بيز Q نقشه

 شكل( ژنتيكي است قرابت دهنده شود كه نشانديگر ديده مي
گذاري تجزيه به مختصات اصلي يك روش مقياس .)ج -2

هاي بين افراد تفاوت است كه براساس ماتريس شباهت و
ز يك نمودار گرافيكي اآوردن شود و براي بوجود انجام مي

1- Jaccard                                                                                                                                                                     2- Bar plot 
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 اساس اين بر )31( گذاري شده استها با ابعاد كمتر هدفداده
ا توجيه ها ردرصد واريانس كل داده 63 اول اصلي مؤلفه دو

دهنده عدم پوشش كل ژنوم توسط كه نشان نمودند
 بر اساس .)21( ،)3كل ش(آغازگرهاي مورد مطالعه است 

 )6(همكاران  و چالمرز ،ي بر روي نشانگرهاي مختلفامطالعه
متقارن  AFLPعنوان كردند كه توزيع و پراكنش نشانگر 

بعدي  دونمودار . ي تلومري گرايش دارندنبوده و بيشتر به نواح
ي هانمونه محاسبه شده، نشان داد كه اول بر اساس دو مؤلفه

نزديك بودند، در اين  جغرافيايي هايمحلمورد بررسي كه در 
شباهت ژنتيكي و نزديكي  .باشندتجزيه نيز نزديك به هم مي

ي تغييرات دهندهتواند نشانهاي موجود در يك گروه مينمونه
اقليمي شرايط ژنتيكي مشابهي در طول ساليان دراز در برابر 

اشاره نمودند كه ) 10(فنگ و همكاران  بطوريكهباشد،  مشابه
بندي ارتباط مستقيمي با منشأ و پراكنش الگوي گروه
مدل و  ي پلات مختصات اصليمقايسه .دجغرافيايي دار

 ها در محور دونمونهي مطابقت پراكنش دهندهنشان ين،بيز
 .)3و  2شكل (بود  ينساس مدل بيزا بندي برگروهبعدي با 

وع براي برآورد دقيق ميزان تن كه دهداين مطالعه نشان مي
كارگيري تعداد بيشتر  هبدرون جمعيت بايد عواملي مانند 

توان مي و نيز در نظر گرفترا بيشتر نشانگرها  دتعدا ها ونهنمو
 و سازميان  ژنتيكي روابط برآورددر  مختلفي عوامليبه 

  شده  تنوع محاسبه زيربناي واقع در كه تكاملي كارهاي
 كه داشت بيان) 19( ملشينگر ).36، 22( نمود اشاره باشند،مي
 مورد نشانگر دتعدا به افراد ژنتيكي تشابه در تخمين دقت

 نشانگرها ژنومي پوشش ميزان و ميزان چندشكلي استفاده،
يكي ديگر از اهداف اين تحقيق،  كه از آنجايي. بستگي دارد
در ارائه تصويري  AFLPكارگيري نشانگرهاي هبهينه كردن ب

  ، هاي خربزه وحشينتيكي ژنوتيپروشن از وسعت زمينه ژ

 با بود و صلاح خربزه زراعيارزش در ا عنوان منبع ژني بابه
 تركيب 10 توسط شكل چند مكان 318 به مشاهده توجه

 اعتماد قابل توان مي را حاصل نتايج استفاده آغازگري مورد
 شده، مشاهده نوارهاي درصد 70نزديك به  از طرفي. دانست

 هاجمعيت ميان ژنتيكي تشابه ميزان دادند و نشان چندشكلي
اين روش مبتني بر قطعات بريده . بود متغير درصد 83تا  53 از

تواند اي پليمراز است كه ميشده ژنومي توسط واكنش زنجيره
. رودهر موجودي با هر مقدار پيچيدگي بكار  DNAبراي 

با اين روش كه نيازي به  DNAهمچنين تكثير قطعات 
اطلاع قبلي از توالي ندارد، با تعداد محدودي جفت آغازگر 

 يكي،تژن تنوع هايشاخص بالابودن). 17( گيردصورت مي
 /E-CCAبراي آغازگر  PIC و MI ميزان و شانون شاخص

M-GAG تمايز در آغازگر اين تربالا كارايي دهندهنشان 
 اين از توانمي و بود تحقيق اين در خربزه وحشي هايژنوتيپ
خربزه جنس در  ايهگون درون ژنتيكي تنوع بررسي در آغازگر
 در استفاده مورد آغازگرهاي اينكه به توجه با . نمود استفاده

   ،بودند قبولي قابل چندشكلي قادر به شناسايي تحقيق اين
 AFLP نشانگرهاياز  هاملون روي آينده مطالعات در توانمي

 .كرد استفاده
  

 تشكر و قدرداني
 پژوهشكدهمصوب پژوهشي در قالب طرح اين پژوهش      

در دانشگاه علوم برستان كشاورزي ط زيست فناوريژنتيك و 
هاي و حمايت گرديدتامين  كشاورزي و منابع طبيعي ساري

ژنتيك  پژوهشكده رياست محترم از .مالي آن انجام شده است
و كارشناسان محترم  كشاورزي طبرستان زيست فناوريو 

 .گرددميقدرداني  نيشاا هايبه پاس مساعدت هاآزمايشگاه
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  )ب

  
  )ج

بهينه به روش  Kمقدار ) ، بstructure harvesterافزار نرم توسط بيضين مدل اساس بر تنوع بررسي براي بهينه k مقدار) الف -2 شكل
delta K5تصوير رسم شده براساس مدل بيزين در مقدار ) ، جk=  هاي حاصل از نشانگرهاي هنمونه خربزه وحشي بر مبناي داد 16براي

AFLP 
Figure 2. a) The optimum K for genetic diversity analysis based on Bayesian model, generated by structure harvester 

software, b) Optimum K based on delta K, c) Image of 16 wild melon genotypes based on Bayesian model k=5 
 

  
 PCoAژنوتيپ مورد آزمون با استفاده  16رابطه ميان  -3 كلش

Figure 3. The relationship between 16 genotypes based on PCoA 

k Rep MeanLnP(K) stdvLnP(K) Lnꞌ(K) [Lnꞌꞌ(K)] Delta K 
2 3 26666/5679- 366158/4 - - - 
3 3 00000/5225- 784634/76 2666/454 56666/13 176685/0 
4 3 16666/4757- 242705/23 8333/467 10000/75 231121/3 
5 3 43333/4364- 807115/43 7333/392 366/6059 3192/138 
6 3 0666/10031- 34801/5811 633/5666- 366/8873 526989/1 
7 3 83333/6823- 69425/2992 233/3907 9333/631 211159/0 
8 3 53333/4248- 01011/1007 300/2575 03/14145 04656/14 
9 3 2666/15818- 3061/19951 73/11569- 800/3533 177121/0 
10 3 8000/30921- 0493/15686 53/15103- - - 
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بندي م خوشهمورد بررسي بر اساس ضريب تشابه جاكارد و الگوريت Cucumis melo var. agrestisهاي دندروگرام ژنوتيپ -4 شكل

UPGMA  تركيب آغازگري نشانگر  10با استفاده ازAFLP 
Figure 4. Cluster analysis of Cucumis melo var. agrestis based on Jaccard's similarity matrix and UPGMA algorithm 

using 10 AFLP primer combinations 
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Abstract
Wild melon (Cucumis melo var. agrestis) commonly known as African melon grows in

tropical and semi tropical regions of the world. It also known as a valuable medicinal plant has
numerous pharmaceutical properties and is considered as a valuable germplasm in cultivated
melons breeding. In the present study, genetic variation of sixteen wild melons, collected from
Mazandaran province, was examined by 10 AFLP markers. In total, 564 bands were generated
and more than 68% were polymorphic. Mean Polymorphic Information Content (PIC) and
Marker Index (MI) values were 0.22 and 15.51, respectively and primer (E-CCA/M-CAG)
indicated the highest MI, accounting 24.19. In addition, primer (E-CCA/M-CAG) showed the
highest diversity with a Shannon Index 0.33. Cluster analysis using Jaccard similarity method
and UPGMA algorithm, and Bayesian method, grouped all genotypes in five main groups.
Results of Principal Coordinate Analysis were similar with the results based on Bayesian model
and the cluster analysis. Genetic diversity determined based on AFLP markers confirmed the
efficiency of AFLP for classifying wild melon genotypes according to the geographical origins
and such markers can be used to identify differences within species in the genealogy studies.

Keywords: Amplified Fragment Length Polymorphism (AFLP) marker, Bayesian method,
Genetic Diversity, Wild melon


