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    m.abdolinasab@kgut.ac.irمسئول مکاتبات: *

  

هاي کامل ی در قالب طرح بلوكمزرعۀ تحقیقاتسازي خاك، در از آمادهآوري و پستلف کشور جمعتوده و رقم مهم هندوانه از مناطق مخ 38تعداد  .چکیده

. شدبهینه  SRAPجفت آغازگر  14اي پلیمراز با استفاده از و واکنش زنجیره استخراجاز برگ  DNAمنظور بررسی تنوع ژنتیکی، کشت شد. به تصادفی با سه تکرار

 هفتبا تعداد  EM16-Me4و   EM16-Me4ازگرهايباند و جفت آغ نوزدهتعداد با  EM10-Me4آغازگر جفت دست آمد، که باند چندشکل به 136تعداد 

 براساسو میزان تنوع ژنی  32/0تا  20/0در این تحقیق بین  )PIC(محتواي اطلاعات چندشکل ند. کردترتیب بیشترین و کمترین تعداد باند چندشکل را ایجاد باند به

تر درصد، مناسب 90 بندي در حدودو با انجام صحت گروه UPGMA اد که روشتابع تشخیص خطی فیشر نشان د ۀتجزی دست آمد.هب 28/0تا  17/0شاخص نی از 

 به مختصات اصلی نشان  تجزیهمطالعه را در پنج گروه مجزا قرار داد.  تحتهاي توده اساس روش جاکاردبراي  خوشه ۀتجزی .استاي خوشهۀ هاي تجزیر روشگیداز 

  .استتوزیع مناسب نشانگرها در کل ژنوم  ةدهندکنند که خود نشانآمده را توجیه میدستهنوع بدرصد از ت 5/92هاي اول و دوم دهد که مؤلفهمی

  

    PCR، صیتابع تشخ هیتجز ،يخوشه ا یۀتجز .کلیدي هايواژه 

  

Evaluation of genetic diversity and classification of watermelon 
(Citrullus lanatus) ecotypes using SRAP molecular markers 
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Abstract. Thirty eight ecotypes of watermelon were collected from different parts of Iran. After the preparation of the 
field, these eotypes were cultivated in a completely randomized block design with three replications. In order to invest-
igate genetic diversity, genomic DNA samples were extracted from leaves and Polymerase chain reactions were 
optimized using 14 SRAP primer pairs. One hundred thirty six polymorphic bands were detected, of which the EM10-
Me4 was the most abundant primer pair with 19 bands and EM16-Me4 and EM16-Me14 were the least primer pairs 
with 7 bands. PIC index varied from 0.20 to 0.32 and genetic diversity was 0.17 to 0.28 on the basis of Nei index. 
Fisher's Linear Detection Analysis showed that the UPGMA method and the grouping accuracy of about 90% are more 
appropriate than other cluster analysis methods. Cluster analysis, using Jakard method, was performed and the ecotypes 
studied were classified into five distinct groups. Based on the PCA, the first and second components included 92.5% of 
the variation, which represents the proper distribution of the markers on the whole genome. 
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    SRAP  Abdoli Nasab & Rahimi. Evaluation of diversity of watermelon using SRAPهاي هندوانه با استفاده از. ارزیابی اکوتیپعبدلی نسب و رحیمی

 

 مقدمه

از ) Citrullus lanatus )Bailey, 1930هندوانه با نام علمی     

،  Cucurbitoidae) و زیر تیرهCucurbitaceaeتیره کدوئیان  (

(Dane & Liu, 2007)  است  يریگرمسمهین ای يریگرمس یاهیگ

)Brickell, 1992هندوانه ( یاصل ۀتی). دو وارC. lanatus var. 

lantatusو ( نیریش ۀنام هندوان ا)  بC. lanatus var. 

citroides (اي واریتهگاوي،  خربزةاند. شده یمعرف يگاو ةخربز

براي غذاي دام  عمدتاً  است، وغیر شیرین  اماتلخ غیرچه اگر

در برخی  ،آن ةدلیل خاصیت پوست میوهبشود، اما استفاده می

 Ipek) دشونیز مصرف میصورت کنسرو و ترشی به ،مناطق

Uluturk et al., 2001; Mujaju et al., 2011).  دو تیپ

 mucosopermusو  vulgarisنام  ۀ شیرین بامشخص از واریت

 و شودکشت می ،طور وسیعبه vulgarisشناخته شده است. ارقام 

ارقام  .ددارهایی با رنگ گوشت قرمز و طعم شیرین میوه

mucosopermus  ًیقا کشت شده و به در مناطق غربی آفر عمدتا

 .)Jeffrey, 2001( استبذري منبع روغن خوراکی  هندوانۀنام 

امروزه در  یول ست،یقاآفر يکالاهار يهایابانب یبوم هندوانۀ

 & Levi( است یافتهگسترش  ايو مناطق حاره یترانهمد اسرسرت

Thomson, 2001 .(یقاسال قبل در آفر 4000از  ینوع وحش 

گرم و  هايبا تابستان یترده در مناطقطور گسشده و به یاهل

  ).Robertson, 2004( کندیرشد م یطولان

لیکوپن، جمله اکسیدانی ازهندوانه داراي ترکیبات آنتی   

 ،اسیدیکاي بنام سیترولین، آسکورباسیدآمینه فلاونوئیدها،

نام هکاروتن و لیکوپن و نوعی قند ب با عنوان موادي، توکوفرول

-میلی  1/8-8/7هندوانه از  موجود در یزان لیکوپنم. است مانیتول

 ,.Oms-Oliu et al(گرم وزن تازه متغیر است  100گرم در 

ل زیربنـایی براي که عامـبر اینمنابع ژنتیک گیاهی علاوه .)2005

همچون منبعـی از سازگاري ژنتیکـی و شـوند، توسعه محسوب می

د کننمی یـرات عوامـل محیطی عملبرابـر تغیسـپري در

)Rasoulzadegan, 1991.(  تنوع مبناي گزینش فنوتیپی و

ژنوتیپی و اسـاس اصلاح کمی وکیفی محصولات کشاورزي 

ضمن  ،اسـت. آگـاهی از تنـوع ژنتیکی و مدیریت منابع ژنتیکی

اصـلاحی  ۀحفاظت ذخـایر ژنتیکـی، استفاده از آنها را در برنام

جهت تعیین  امروزه، .(Ghareyazi, 1998)سـازدن مـیممکـ

هاي سنتی بر شیوهشده علاوههاي حفاظتتنوع ژنتیکی بین جمعیت

از ابزارها و  ،(مبتنی بـر خصوصـیات و نشـانگرهاي مرفولوژیک)

استفاده  DNAنشانگرهاي نوین مولکـولی از جمله نشانگرهاي 

 DNAشـکلی طبیعـی در دبـر چنـ DNAشود. نشـانگرهاي می

اي اهـداف کـاربردي برداري براساس بهرههستند که مبتنـی 

بار به اولین  SRAPلینشانگرمولکو ).,.Lavi et al  (1994است

کنیک نشانگر ت(2001). شد معرفی  Quirosو  Li کوشش

SRAPژنوم را ةجدیدي است که توالی کددهند تقریباً ، نشانگر 

کند که گیري مینوکلئوتیدي هدف 19تا  17 آغازگرهايتوسط 

مورد (قالب خواندنی باز)  ORF صوص براي تکثیر توالیخبه

. این استتکثیرکننده  آغازگر دومبناي و بر گرفتهاستفاده قرار 

از پلی زیاديتشخیص میزان  قابلیتمولکولی هم بارز نشانگر 

 که دهدمی نشان هاها دارد. گزارشمورفیسم را در بین گونه

یرات مورفولوژي نسبت بیشترین هماهنگی را با تغی SRAPنشانگر 

-می ORFباعث تکثیر توالی  SRAPزیرا  ،نشانگرها دارد دیگربه 

مورفولوژیکی در  شود که در واقع این توالی هدف با بروز صفات

 .)Ferriol et al., 2004( است در ارتباط مستقیمموجودات 

Ipek Uluturk  90تنوع ژنتیکی و ارتباط  (2011)و همکاران 

 تحت SRAPنشانگر  تعداد 30با استفاده از ا رهندوانه جمعیت 

دیگر نقاط جهان  مابقی از نمونه از ترکیه و 50مطالعه قرار دادند. 

آوري و آمریکا جمع ةکشاورزي ایالات متحددپارتمان  ۀوسیلهب

 UPGMA کمکها بهداده . تجزیه و تحلیلندشدتجزیه و تحلیل 

براي  RFLP ز نشانگرا .قرار داد مجزا ۀدست ها را در پنجنمونه

نتایج . استفاده شده است بندي ارقام مختلف هندوانه نیزگروه

-هاي آزمایشدرصد پروپ 33نشان داد که فقط حاصل از تحقیق 

-هفت گروه هندوانه آزمایششده براي تشخیص حداقل یکی از 

 Cheمطالعات  براساس). (Neuhausen, 1992 هستندشده مفید 

براي بررسی تنوع  AFLP یه و تحلیلتجز، (2012)و همکاران 

ژنوتیپ هندوانه مورد استفاده قرار گرفت. تعداد  30ژنتیکی بین 

انتخاب شدند.  آغازگر 64از  شکل،چند AFLP آغازگرهشت 

کالتیوار مورد آزمایش  28در درصد  9/31تا  درصد 13شکلی چند

 براساس .شدمشاهده ها بین ژنوتیپدرصد  2/64تا درصد  3/45و

 95در میان ژنتیکی  تنوع )2012( و همکاران Shengلعات مطا

نمونه هندوانه ارزیابی و با نمونه هایی از چین، آمریکا، ژاپن، 

) Trichosanthes kirilowiiروسیه و هندوانه وحشی (

)(Robinson & Decker-Walters, 1997 مقایسه شد. 

202/202 

 [
 D

O
I:

 1
0.

21
85

9/
ac

ad
pu

b.
nb

r.
4.

3.
20

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
96

.4
.3

.1
.6

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

br
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

27
 ]

 

                               2 / 8

http://dx.doi.org/10.21859/acadpub.nbr.4.3.201
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1396.4.3.1.6
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-3009-fa.html


                                                                  Nova Biologica Reperta 4(3) 201-208 (2017)    201- 208: 3شمارة  ،4 زیستی، جلدهاي نوین در علوم یافته

 

 

 دتعدا نر، به گل مادهتعداد شامل نسبت مورفولوژیک خصوصیات

 برآورد منظوربه SSRنشانگر  و میوه عملکرد میوه، ةانداز شاخه،

و  Gamaمطالعات  براساس گرفت. قرار استفاده مورد ژنتیکی تنوع

بررسی الگوهاي آللی و شباهت ژنتیکی در میان  )2013(  همکاران

اي بر .با استفاده از نشانگر ریزماهواره انجام شد رقم هندوانه هفده

توسط ماتریس  UPGMAیکی، دندروگرام تجسم شباهت ژنت

 آلل، ده جایگاه ریز ماهواره 34 براساسشباهت ضریب جاکارد 

DNA .کافی براي تمایز  ةشدجایگاه تجزیه و تحلیل تولید شد

 34براي  هاها و جفت بازالگوي آلل رقم کافی نبود. هفدهتمام 

ها براي تلاش براي استفاده از ریزماهوارهاولین  ،جایگاه10آلل در 

و  Mujaju ۀمطالع .بودحفاظت از ارقام تجاري هندوانه در برزیل 

 هندوانۀدر بررسی تنوع ژنتیکی ارقام بومی  (2010)همکاران 

اکوتیپ  گاوي و سه خربزة اکوتیپنهال از پنج  81زیمباوه (

، SSRو  RAPD مولکولیشیرین) با استفاده از دو نشانگر  هندوانۀ

محتواي اطلاعات و گروه مجزا قرار گرفتند. در د شدهارقام مطالعه

-39/0 ازو RAPDبراي آغازگر  77/0-47/0از ) PICشکل (چند

 تجزیه و تحلیل مبنايبر .متغیر بود SSRآغازگربراي  97/0

آمده دستهبیشترین میزان تنوع ب ،)AMOVAواریانس مولکولی (

قبلی،  ايهنسبت  داده شد. مغایر با گزارش ايواریتهبه تنوع  درون

هاي اکوتیپ با برابر یشیرین میزان تنوع هندوانۀ هاياکوتیپ

و همکاران  Raghami .نشان دادندگاوي مورد مطالعه  خربزة

 یکیتنوع ژنت یابیارز يبرا SSRجفت آغازگر  هجدهاز  )2013(

 یمختلف باغبان يهاتوده از گروه 24شامل  هندوانهة تود 52در 

مختلف  ياز کشورها یخارج ةتود 28همراه با  یرانا هندوانۀ

شده آزمون ةیزماهوارر یژن هايیگاهجا کردند. تمام استفاده

 هاهندوانه یکیژنت تجزیۀ يها براآن نبودیدچندشکل بودند که مف

 شدهیبررس هايیپژنوت یهکل یانآلل در م 141. تعداد شد تأیید

 در یگاهآلل در هر جا 38/4 یانگینآلل با م 79شد که  یافت

و حفظ و  . شناسـایی تنـوع ژنتیکیشد یدهد یرانیا يهاتوده

برنامۀ ها در ضروري و یکی از اولین قدم نگهداري ذخایر توارثی

تنوع ژنتیکی  ۀ. مطالع)Ghareyazi, 1998( نژادي موفق استبه

-فاظت مواد گیاهی، بلکه براي بهرهح دهی وتنها براي سازماننه

تولید بذر هیبرید هندوانه با هتروزیس و  ةبرداري از پدید

شتر با محیط و تحمل هتروزیس بالا از لحاظ عملکرد، سازگاري بی

از  نظر سطح  هاي زیستی و غیرزیستی نیز اهمیت دارد.برابر تنشدر

هزار هکتار را به خود اختصاص داده  131زیر کشت، ایران حدود 

 NaroueiRad( استتن در هکتار  27و متوسط تولید آن حدود 

et al., 2009.( ها و ارقام دهتنوع ژنتیکی تو ،حاضر ۀدر مطالع

ع با اطلا است. شدهشیرین از سراسر کشور بررسی  هندوانۀمختلف 

-می هاي مختلف،اکوتیپها و از وضعیت پراکندگی ژنتیکی گونه

ر جهت تولید بذر ها دگونهریزي آتی تلاقی بین توان با برنامه

هاي رک در جهت خودکفایی بذچند کوچهیبرید، گامی هر

  .کشور برداشت مصرفی هندوانۀهیبرید 

  

  هامواد و روش

رابر، گرد، چترود، ارزوییه، بافت، علی رقم (توده و  38تعداد    

، دشتخاك 2، سفید1سفید، A3آبادزرند، سرکارآقایی، صوغان، 

راور، ژاپنی، رفسنجان، ، Crimson sweetسیاه زرند، زرند، 

، سفید زرند، سفید B ،C ،D ،Eسبزوار، بی نام،  روستاي هجرك،

، سفید، تربت حیدریه، محلی نیشابور، Gده علی داور،  خارجی،

سیاه یزد، بوشهر، خراسان رضوي، سیستان بلوچستان، اصفهان، 

ذر کرج و برخی از سسه اصلاح نهال و بؤبرخی از م) قزوین و یزد

تصادفی در  قالب طرح بلوك کاملدرآوري و سراسر کشور جمع

تحقیقاتی دانشگاه تحصیلات تکمیلی صنعتی  ۀسه تکرار در مزرع

هر  کشت، ازاز پس روز 12. شدکشت  کرمانیشرفته و فناوري پ

ژنومی  DNA برگی، برگ براي استخراجژنوتیپ، در مرحلۀ چند

 CTABبا استفاده از روش  DNAبرداشت شد. استخراج 

Murray & Thompson, 1980)( م و کمیت و کیفیت انجا

DNA و الکتروفورز ژل  استخراجی با استفاده از اسپکتروفتومتري

با استفاده از اي پلیمراز  واکنش زنجیره .شدآگاروز ارزیابی 

 11در حجم ) 1(جدول  SRAP يآغازگر ترکیب چهارده

مولار میلی 50، ژنومی DNAنانوگرم  50میکرولیتر شامل 

2MgCl، 10 و  میکرومولار آغازگرUnit 1  آنزیمTaq پلیمراز 

 سازي اولیه در دقیقه واسرشته 4ل حرارتی شام ۀچرخ .شدانجام 

°C94 سازي در ثانیه واسرشته 40صورتهب سیکل  35، سپس  

°C94، 40  دقیقه 2، دماي مناسب اتصال آغازگر در مرحلۀثانیه 

آخرین چرخه هم وصورت گرفت  C72° بسط در دماي  مرحلۀ

براي  .انجام گرفت C72° قیقه بسط انتهایی در دماي د 5 صورتبه

 5/1از ژل آگارز  باندها يو آشکارساز PCRالکتروفورز محصول 

دستگاه ژل داك  از برداريو براي عکساستفاده شد درصد 
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  .مطالعه ینمورد استفاده در ا SRAP هايمشخصات آغازگر  -1جدول   

imers used in this study.Characteristics of the SRAP pr .Table 1  

 ردیف  آغازگرنام  اتصال آغازگردماي  توالی

5′-GACTGCGTACGAATTAAT-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGACC-3′ 

49 EM1-Me4 1 

5′-GACTGCGTACGAATTAAT-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGCTA-3′ 

49 EM1-Me14 2 

5′-GACTGCGTACGAATTGCA-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGCTA-3′ 

49 EM6-Me14 3 

5′-GACTGCGTACGAATTTAG-3′    
5′-TGAGTCCAAACCGGTGT-3′ 

 

49 EM10-Me8 4 

5′-GACTGCGTACGAATTGCA-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGTGT-3′ 
 

49 EM6-Me8 5 

5′-GACTGCGTACGAATTTAG-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGACC-3′ 
 

49  EM10-Me4 6 

5′-GACTGCGTACGAATTTAG-3′     
5′-TGAGTCCAAACCGGCTA-3′ 
 

49 EM10-Me14 7 

5′-GACTGCGTACGAATTCGG-3′  
5′-TGAGTCCAAACCGGGAC-3′ 

 

49 EM16-Me10 8 

5′-GACTGCGTACGAATTAAT-3′    
5′TGAGTCCAAACCGGGAC-3′ 

49 EM1-Me10 9 

5′-GACTGCGTACGAATTTAG-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGGAC-3′ 

 

53  EM10-Me10 10  

5′-GACTGCGTACGAATTGCA-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGGAC-3′ 

53  EM6-Me10 11  

5′-GACTGCGTACGAATTCGG-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGTGT-3′ 

51  EM16-Me8 
 

12  

5′-GACTGCGTACGAATTCGG-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGCTA-3′ 

49  EM16-Me14 
 

13  

5′-GACTGCGTACGAATTCGG-3′ 
5′-TGAGTCCAAACCGGACC-3′ 

47  EM16-Me4 
 

14  

)Bio-Rad براساس وجود (یک) یا  شد. الگوي باندي) استفاده

از  تنوع ژنتیکیبراي محاسبه دهی شد.فقدان (صفر) نوارها نمره

شود، در این رابطه، استفاده می رابطه 

امین  iفراوانی  Piهاست و شده هموزیگوتمشاهده 

 ,Nei)بیانگر تعداد آلل است  nآلل در یک جایگاه معین و 

 انجام شد. SASافزار با نرم هاي مولکولیدهدا تحلیل. (1972

که براي  است نی یکی از چندین شاخص تنوع ژنی شاخص شانون

رود. کار میهونی و تنوع ژنتیکی درون جمعیت بارزیابی گوناگ

آمد که دست هب  ۀشاخص شانون از رابط

Pi  فراوانی آللi  ام وS شده استهاي مشاهدهتعداد کل آلل 

Nei, 1972)( با  ، شاخص شانون، تنوع ژنیمؤثر. تعداد آلل

 MAPMAKER V و   V 1/31  POPGENافزاراستفاده از نرم

با مختلف  هايپیاکوتژنتیکی بین  ۀفاصل .شدتعیین  3.25

عیارهاي مختلف م همچنیناي و خوشه تجزیۀمختلف  يهاروش

اي به خوشه ۀبندي ارقام با تجزینهایت گروهشباهت محاسبه و در

افزار کمک نرمبهجاکارد  ۀبا معیار فاصلو  UPGMAروش 

NTYSIS  .جهت تجزیه به مختصات اصلی صورت گرفت

)PCOA (افزارتابع تشخیص از نرم تجزیۀو براي انجام  افزاراز نرم 

MAPMAKER V 3.25   (Lincoln & Lander, 1993; 

)Muse, 2005 &Liu   شداستفاده.   

  

  بحث و نتایج

 به میزان زیادي به انتخابافزایش تولید و بهبود کیفیت هندوانه    

 هاي برتر، روش تولید و تقاضاي بازار بستگی داردژنوتیپ
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- در نمونه  هاي مولکولحاصل از داده شاخص شانون)، تنوع ژنی نی و PICمورفیسم، محتواي اطلاعات چند شکل (ها، درصد پلیتعداد و فراوانی آلل -2جدول 

  تحت مطالعه. هندوانۀهاي 

Table 2. The number and frequency of alleles, the percent of polymorphism, Polymorphism Information Content (PIC), 
Nei's gene diversity and Shannon information index generated from molecular data in studied watermelon samples. 

 
 PIC Average GD شاخص شانون شاخص نی مؤثرتعداد آلل  درصد پلی مورفیسم کل باند باند پلی مورف  آغازگر نام

value 

EM1-Me4 7 11 64/63  24/1  17/0  29/0  25/0  18/0  

EM1-Me14 6 11 55/54  37/1  25/0  4/0  21/0  27/0  

EM6-Me14 7 12 33/58  34/1  22/0  36/0  19/0  22/0  

EM10-Me8 12 14 71/85  41/1  26/0  42/0  22/0  27/0  

EM4-Me8 15 17 24/88  57/1  32/0  47/0  25/0  33/0  

EM4-Me8 14 19 68/73  53/1  31/0  47/0  25/0  32/0  

EM10-Me4 12 14 71/85  54/1  32/0  48/0  25/0  33/0  

EM10-Me14 14 15 33/93  60/1  36/0  54/0  29/0  37/0  

EM16-Me10 13 14 86/92  51/1  31/0  47/0  25/0  32/0  

EM1-Me10 7 10 70 62/1  37/0  56/0  30/0  38/0  

EM10-Me10 6 13 15/46  49/1  31/0  48/0  25/0  31/0  

EM6-Me10 13 16 25/81  71/1  40/0  58/0  31/0  40/0  

EM16-Me8 4 7 14/57  72/1  40/0  59/0  32/0  41/0  

EM16-Me14 6 7 71/85  47/1  28/0  43/0  23/0  29/0  

71/9 میانگین  86/12  02/74  51/1  31/0  47/0  25/0  32/0  

  

  
 EM6-Me10.  آغازگربا  هندوانهمختلف اکوتیپ هاي  حاصل از تکثیر SRAPالگوي باندي  - 1 شکل

Fig. 1. SRAP banding pattern generated by different watermelon ecotypes amplification using EM6-Me10 primer 
  

 )Gvozadanovic-Varga et al., 2011(. هاي جمعیت

دهند. مختلف هندوانۀ کشور منبعی غنی از تنوع ژنتیکی را نشان می

توان از تنوع موجود در جهت ضمن توجه به حفظ و حفاظت می

ها در جهت خودکفایی و قطع تولید بذر هیبرید در برنامۀ تلاقی

 1در شکل گونه که وابستگی به بذور هیبرید بهره برد. همان

اند ضمن ایجاد نشانگرهاي مذکور توانسته ،شودمشاهده می

تولید کنند. بل ملاحظه، الگوي باند واضح و باکیفیتی قاچندشکلی 

 180مجموع در SRAPآغازگر  14استفاده از  ،پژوهشدر این 

و  باند چند شکل بودند 136باند را نشان داد که از  بین آنها 

-هب 71/9به ازاي هر آغازگر معادل شکل هاي چندمیانگین مکان

از بین آغازگرهاي مورد استفاده، ). 2دست آمده است (جدول 

باند چندشکل و بعد از آن،  19با تعداد  EM10-Me4آغازگر 

باند چندشکل  14با  EM10-Me14و  EM4-Me8آغازگرهاي 

   و  EM16-Me14بیشترین تعداد باند چندشکل و آغازگرهاي 

EM16-Me4 د هفت باند کمترین تعداد باند چند شکل را با تعدا

تفکیک براي هر )، بهPICمحتواي اطلاعات چندشکل (داشتند. 

ارائه  2مطالعه محاسبه و نتایج در جدول  یک از آغازگرهاي تحت

در این تحقیق بین  )PIC(شد. محتواي اطلاعات چندشکل 
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  .مورد مطالعه هندوانۀاکونیپ مختلف   38براي  ب تشابه تطابق سادهو ضری UPGMAدندروگرام ترسیم شده براساس روش  - 2 شکل

Fig. 2. Dendrogram of 38 studied watermelon ecotypes using UPGMA clustering method and simple matching 
similarity coefficient

  

. بود 25/0محتواي اطلاعات چندشکل  و میانگین 32/0تا  19/0

به میزان  EM16-Me14 در جفت آغازگر PICیزان بالاترین م

 31/0به میزان   EM16-Me8 آغازگر جفت  و بعد از آن 32/0

دهندة کارایی زیاد این آغازگرها در تمایز تعیین شد که نشان

هاي هاي مورد استفاده در این تحقیق است. تعداد آللژنوتیپ

انگین تعداد میشده متفاوت بود. مؤثر در بین نشانگرهاي مطالعه

تا  24/1 ازدست آمد و هب 51/1در کل جمعیت  مؤثرهاي آلل

ترتیب به مؤثرتعداد آلل  ). بیشترین2متغیر بود (جدول  47/1

و  EM16-Me14 ،EM16-Me8مربوط به آغازگرهاي 

EM10-Me10 که یکی از در بین کل ارقام بود. ازآنجایی

ودمند، تعداد معیارهاي مهم در انتخاب آغازگرهاي مناسب و س

توان از این )، میZho et al., 2004(است  مؤثرهاي آلل

منظور بررسی تنوع ژنتیکی ارقام آغازگرها براي مطالعات بعدي به

ها براي ارزیابی ترین شاخصیکی از مهمهندوانه استفاده کرد. 

. استها، شاخص تنوع ژنی نی تنوع ژنی در بین ارقام و جمعیت

 28/0تا  17/0شان داد که میزان تنوع ژنی از برآورد شاخص نی ن

و  EM16-Me14 ،EM16-Me8و آغازگرهاي  استمتغیر 

EM10-Me10   بیشترین تنوع ژنی را نشان دادند. آغازگرEM1-

Me4  میزان تنوع ژنی را نشان داد. میانگین تنوع ژنی در کمترین

ضریب شانون بیانگر میزان  بود. 31/0مطالعه  تحتجمعیت 

نگین ضریب ها است. در این تحقیق میای در بین ژنوتیپچندشکل

تحت هاي تنوع متوسط در ژنوتیپ ةدهندبود که نشان 47/0شانون 

 EM16-Me14 ،EM16-Me8آغازگرهاي بررسی است. 

این نشان  .بودند شاخص شانونداراي بیشترین  EM10-Me10و

-تواند تنوع ژنتیکی درونشده میدهد که آغازگرهاي اشاره می

کمترین  EM1-Me4جمعیتی را بهتر توجیه کند و آغازگر 

نشان  UPGMAروش اي بهتجزیۀ خوشه .را داردشاخص شانون 

بهترین روش  ،ضریب تطابق ساده براساسبندي داد که گروه

بررسی است و میزان تشابه بین  تحتهاي بندي از بین روشگروه

که روش متوسط جاییآنبراساس ضریب تطابق متغیر بود. ازارقام 

جاکارد ضریب  ۀ) با معیار فاصلUPGMAبین کلاستر ( ۀفاصل

بندي بهترین نتیجه را در گروه )=r 89/0( همبستگی کوفنتیگ

 .شدنتایج این روش گزارش  فقطمطالعه ارائه داد،  تحتارقام 

برش صورت از نواحی مختلف  ها نیز،براي تعیین تعداد گروه   

 تجزیۀشده با یک از نواحی بریده بندي هرو صحت گروه گرفت

بررسی قرار گرفت که تعداد پنج گروه با  تابع تشخیص تحت
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  SRAP.ترکیب آغازگري 14بر مبناي  به مختصات اصلیهندوانه با استفاده از تجزیه  اکوتیپ 38تنوع ژنتیکی نمودار  - 3 شکل

Fig. 3. Graphic representation of 38 watermelon ecotypes’ genetic diversity, using PCA, based on 14 primer 
combinations of SRAP. 

 

منزلۀ بهترین تعداد گروه درصد به 90در حدود بندي صحت گروه

 براي این روش انتخاب شد که به ترتیب، گروه اول شامل توده

آباد زرند، هاي چترود، ارزوییه، علیقزوین، گروه دوم شامل توده

، 14، 1، بوشهر، سفیدA3ند، سرکار آقایی، سبزوار، سیاه زر

، سفید، Gنام، ژاپنی، رفسنجان، ، راور، روستاي هجرك، بی2سفید

، دشتخاك زرند، سیستان و بلوچستان، Bمحلی نیشابور، سیاه یزد، 

، تربت حیدریه، سفید خارجی، سفید زرند، ده C ،D ،Eاصفهان، 

بافت و   وم شامل تودةگروه س ،علی راور، خراسان رضوي و یزد

و در گروه پنجم شامل  ،هاي رابر و گردگروه چهارم شامل توده

گرد و  ةبین تود ۀ). بیشترین فاصل2سرکار آقایی است (شکل  ةتود

تجزیه  .مشاهده شد Gسفید و  ةبافت و کمترین فاصله هم بین تود

درصد  5/92هاي اول و دوم به مختصات اصلی نشان داد که مؤلفه

دهندة توزیع کنند که خود نشانآمده را توجیه میدستتنوع بهاز 

 ).3(شکل  مناسب نشانگرها در کل ژنوم است

 امنیت شده،اصلاح ارقام گسـترش اثـر در ژنتیکی فرسایش   

-هب و حفظ به نیاز. کندمـی مواجـه تهدید با را جهان در غذایی

-پیش مشکلات دربرابر محـافظی زلۀنم به ژنتیکی منابع کارگیري

 تضعیف از نگرانی .است آشـکار همگان بر آینده در نشدهبینی

 آنها منابع، این به روزافزون تقاضاي همـراه بـه ژنتیکـی منـابع تنـوع

 گزینش مبناي تنوع. است داده قرار جهـانی توجـه مرکـز در را

 محصولات وکیفی کمی اصلاح اسـاس و ژنوتیپی و فنوتیپی

 منابع مدیریت و ژنتیکی تنـوع از آگـاهی. اسـت کشاورزي

 در را آنها از استفاده ژنتیکـی، ذخـایر حفاظت ضمن ،ژنتیکی

با توجه  .)Ghareyazi, 1998( سـازدمـی ممکـن اصـلاحی برنامۀ

گیري کرد که تلاقی بین توان نتیجهبه مقادیر تشابه بین ارقام می

تیجه را اصله)، بهترین نارقامی که کمترین تشابه را دارند (بیشترین ف

هاي ر تفکیک در نسلیا دستیابی به حداکث در دستیابی به هیبریدها

 دتواناده از فناوري نشانگر مولکولی میاستف. بعدي خواهد داشت

در موارد اصلاحی  راهندوانه تنوع ارقام در دقت تجزیه و تحلیل 

ولی . انتخاب براساس نشانگرهاي مولکبهبود بخشد طور بسزاییهب

-دستهو اطلاعات ژنتیکی باست اصلاحی  برنامۀسریع در  یروش

هاي اصلاحی نقش مهمی را آمده از نشانگرهاي مولکولی در برنامه

ارزش زیادیی  براي انتخاب ژنوتیپ برتر ،بنابراین کنند؛ایفا می

جهت مطالعه  مؤثرطور به SRAPاستفاده از نشانگرهاي  ند.دار

، مؤثربودن معیارهاي تعداد آلل بالا شوند.یم  تنوع ژنتیکی استفاده

جفت آغازگر  براي PICمیزان  تنوع ژنی نی، شاخص شانون و

EM16-Me14 ،EM16-Me8  وEM10-Me10 ةدهندنشان 

هاي هندوانه در این این آغازگرها در تمایز ژنوتیپ کارآیی زیاد

در بررسی تنوع ژنتیکی از این آغازگرها  توانو می تحقیق بود

  .کرددوانه استفاده هن

 

  يسپاسگزار

تکنولوژي پیشرفته و علوم محیطی دانشگاه  از پژوهشگاه علوم،   

مین أت برايتحصیلات تکمیلی صنعتی و فناوري پیشرفته کرمان 

  7/ص/1203/95مالی این تحقیق از محل طرح پژوهشی به شماره  

  .سپاسگزاریم

  

 
REFERENCES 
Brickell, C. 1992. The Royal Horticultural Society 

Encyclopedia of Gardening. – London: Dorling 
Kindersley. p. 333 

207/207 

 [
 D

O
I:

 1
0.

21
85

9/
ac

ad
pu

b.
nb

r.
4.

3.
20

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
96

.4
.3

.1
.6

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

br
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

27
 ]

 

                               7 / 8

http://dx.doi.org/10.21859/acadpub.nbr.4.3.201
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1396.4.3.1.6
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-3009-fa.html


    SRAP  Abdoli Nasab & Rahimi. Evaluation of diversity of watermelon using SRAPهاي هندوانه با استفاده از. ارزیابی اکوتیپعبدلی نسب و رحیمی

 
Che, K., Liang, C., Wang, Y., Jin, D., Wang, B., Xu, Y., 

Kang, G. and Zhang, H. 2012. Genetic assessment of 
watermelon germplasm using the AFLP technique. – 
Hort. Science. 137: 311-315. 

Dane, F. and Liu, J. 2007. Diversity and origin of 
cultivated and citron type watermelon (Citrullus 
lanatus). – Genet. Resour. Crop Ev. 54: 1255-1265.  

Ferriol, M., Pico, B., Cordova, P. and Nuez, F. 2004. 
Molecular diversity of a germplasm collection of sq-
uash (Cucurbita moschata) determined by SRAP and 
AFLP markers. – Crop Science 44: 653–664.  

Gama, R., Santos, C.F., Dias, R. and Souza, F. 2013. 

Molecular characterization of watermelon cultivars 
using microsatellite markers. – Hortic. Bras. 31: 522-
527.  

Ghareyazi, B. 1998. The application of DNA markers in 
plant breeding. – Proceedings of the Fourth Confer-
ence on Agronomy and Plant Breeding. Sanati 
Isfahan University. 42: 328-381.  

Jeffrey, C. 2001. Cucurbitaceae. In: Hanelt 
P. (ed.), Mansfeld's encyclopedia of agricultural and 
horticultural crops. – Vol. 3 Springer, Berlin 
Heidelberg New York. pp: 1510-1557.  

Lavi, U., Cregan, P. Schaap, T., and Hillel, J. 1994. 
Application of DNA markers for identification and 
breeding of perennial fruit crops. – Plant Breeding 
Rev. 12: 195-226.  

Ghareyazi, B. 1998. The application of DNA markers in 
plant breeding. – Proceedings of the Fourth 
Conference on Agronomy and Plant Breeding. Sanati 
Isfahan University 42: 328-381. 

Gvozdanovic-Varga, J., Vasic, M., Milic, D. and Cerv-
enski, J. 2011. Diallel cross analysis for fruit traits in 
watermelon. – Genetika 43: 163-174. 

Ipek Uluturk, Z., Frary, A. and Doganlar, S. 2011.  
Determination of genetic diversity in watermelon 
[Citrullus lanatus (Thunb.) Matsum & Nakai] 
germplasm. – Austr. Jour. Crop Sci. 5: 1832-1836. 

Levi, A. and Thomas, C.E.  2001. Low genetic diversity 
indicates the need to broaden the genetic base of 
cultivated watermelon. – Hortscience 36: 1096-1101. 

 Li, G., and Quiros, C.F. 2001. Sequence-related 
amplified polymorphism (SRAP), a new marker 
system based on a simple PCR reaction: Its 
application to mapping and gene tagging in Brassica. 
– Theor. Appl. Genet. 103: 455-461. 

Lincoln, S.E., Daly, M.J. and Lander, E.S. 1993. 
Constructing genetic maps with MAPMAKER/EXP 
version 3.0, a tutorial and reference manual. In: 
Whitehead Inst. Biomed Res. Tech. Rpt. (3rd ed). – 
Whitehead Institute for Biomedical Research, 
Cambridge. 

Liu, K. and Muse, S.V. 2005. PowerMarker: an 
integrated analysis environment for genetic marker 
analysis.  – Bioinformatics 21: 2128-2129. 

Mujaju, C., Sehic, J., Werlemark, G., Garkava-
Gustavsson, L., Fatih, M. and Nybom, H. 2010. 
Genetic diversity in watermelon (Citrullus lanatus) 
landraces from Zimbabwe revealed by RAPD and 
SSR markers. – Hereditas. 147: 142-153 

Murray, M.G. and Thompson, W.F. 1980. Rapid 
isolation of high molecular weight plant DNA. – 
Nucl. Acid. Res. 8: 4321-4326. 

NarouiRad, M., AllahDo, M., Ghasemi, A. and    
Fanaei, H. 2009. Investigation of Genetic Diversity 
and Broad Sense Heritability in Watermelon Access-
ions of Sistan. – Iranian Journal of Horticultural 
Science 44: 95-103. 

Nei, M. 1972. Genetic distance between populations. – 
Am. Nat. 106: 283-292. 

Neuhausen, S.L. 1992. Evaluation of restriction fragment 
length polymorphism in Cucumis melo. – Theor. 
Appl. Genet. 83: 379-384. 

Oms-Oliu, G., Odriozola-Serrano, I., Soliva-Fortuny, R. 
and Martin-Belloso, O. 2005. Use of distribution for 
describing kinetics of antioxidant potential changes in 
fresh-cut watermelon. – J. Food Eng. 95:  99-105. 

Raghami, M., Hasandokht, M., Fatahi-Moghadam, M., 
Kashi, A. and López-Sesé, A. 2013. Genetic diversity 
between and within Iranian melon accessions, and their 
relationships with melon germplasm of diverse origins, 
using microsatellite markers. – Iranian Journal of 
Horticultural Science 44: 287-300 

Rasoulzadegan, Y. 1991. Fruit tree cultivation in 
moderate climates. 1st Ed. Sanati Isfahan University 
Publications, p: 57-87. 

Robertson, H. 2004. Citrullus lanatus (Watermelon, 
Tsamma). – Museums Online South Africa. Iziko 
Museums of Cape Town Online Publication, 
http://museums.org.za/bio/index.htm. 

Robinson, R.W. and Decker-Walters, D.S. 1997. 

Appendix: Common Cucurbit Names and their 

Scientific Equivalents. in: –  Cucurbits. CAB 

International, USA.  

Sheng, Y., Luan, F., Zhang, F. and Davis, A.R. 2012. 

Genetic diversity within Chinese watermelon 

ecotypes compared with germplasm from other 

countries. – J. Amer. Soc. Hort. Sci. 3: 144-151.  

Zhu, J., Gale, M.D., and Guarrie, S. 1998. AFLP 

markers for the study of rice biodiversity. – Theo. 

App. Genet. 96: 602-611. 

 

***** 
How to cite this article: 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Abdoli Nasab, M. and Rahimi, M. 2017. Evaluation of 
genetic diversity and classification of watermelon (Citrullus 
lanatus) ecotypes using SRAP molecular markers. – Nova 
Biologica Rep. 4: 201-208. 

- اکوتیپبندي ارزیابی تنوع ژنتیکی و گروه .1396 .رحیمی، م و م.نسب، عبدلی

هاي نوین یافته –. SRAP نشانگرهاي مولکولیاز هندوانه با استفاده  هاي مختلف 

 .201-208: 4 در علوم زیستی

 

208/208 

 [
 D

O
I:

 1
0.

21
85

9/
ac

ad
pu

b.
nb

r.
4.

3.
20

1 
] 

 [
 D

O
R

: 2
0.

10
01

.1
.2

42
36

33
0.

13
96

.4
.3

.1
.6

 ]
 

 [
 D

ow
nl

oa
de

d 
fr

om
 n

br
.k

hu
.a

c.
ir

 o
n 

20
26

-0
6-

27
 ]

 

Powered by TCPDF (www.tcpdf.org)

                               8 / 8

http://dx.doi.org/10.21859/acadpub.nbr.4.3.201
https://dor.isc.ac/dor/20.1001.1.24236330.1396.4.3.1.6
https://nbr.khu.ac.ir/article-1-3009-fa.html
http://www.tcpdf.org

