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Introduction 
Melon (Cucumis melo L.) is a diploid plant with (2n = 2x = 24) chromosomes, dicotyledonous and annual, which 

has been receiving lots of attention for its biological characteristics and economic value for a long time. Iran with 
production of about 1.6 million tons per year ranks third in melon production in the world after China and Turkey. 
Vascular wilt caused by the soil borne fungus Fusarium oxysporum f. sp. melonis is one of the most important 
diseases causing damage to the melon plant. Due to the survival of this fungus in the form of chlamydospores in the 
soil and plant debris its control has been a difficult challenge so that, the only way to deal with this disease is to use 
resistant cultivars. The present study was conducted to characterize morphologically different melon cultivars with 
varying levels of resistance against Fusarium vascular wilt. Furthermore, the presence pattern of two MRGH genes 
belonging to the MRGH21 linkage group was tracked in the genome of the melon line, and their variations were 
defined. Moreover, the potential for using these genes in gene-assisted selection was investigated.  

 

Materials and Methods 
Five different varieties of melon named Charentais T, Charentais Fom1, Charentais Fom2, BG-5384 and the 

local cultivar Khatouni were grown under greenhouse conditions. Different characteristics of the plant, including 
leaf shape, male flowers, female flowers and normal flowers, and after harvesting the fruits, fruit weight, fruit 
diameter and length, diameter of flesh and middle cavity. The differentiation of resistant and sensitive cultivars was 
investigated based on the evaluated morphological traits. Additionally, the presence patterns of resistance genes 
were examined in the genomic data of the aforementioned melon cultivars. The genomic analysis of melons aimed 
to locate the MRGH21 linkage group, which carries several resistance genes. The sequence of this linkage group 
was tracked from two gene bank databases in NCBI and MELONOMICS database.  

 

Results  
Based on the obtained results, although it was possible to differentiate melon cultivars based on morphological 

traits, but since the study of these traits in the evaluation of a large number of samples in selective studies is a very 
time-consuming and costly task. Therefore, the presence pattern of resistance genes were analyzed in the genomic 
data of different melon cultivars. The sequence between two genes MRGH12 and MRGH13 including MRGH21 
linkage group as one of the linkage groups carrying a number of resistance genes on Ch09 chromosome was 
retrieved form two gene bank databases in NCBI and MELONOMICS. Due to the presence of multiple point 
mutations in the genomic data, the MRGH13 gene sequence was selected for investigation in melon cultivars. 
Specific primers, PSh21-F/R, were designed to track part of this gene's sequence. The tracking results showed that a 
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single specific band, corresponding to the expected size, could be detected in the cultivars Charentais Fom1 and BG-
5384. Sequence analysis using the InterPro network tool confirmed the possible role of the protein coded by the 
MRGH13 gene. It was identified as a member of the protein family carrying leucine-rich repeat sequences, 
including the TIR, NB-ARC, and LRR domains. 

 

Discussion 
Attaining suitable markers to distinguish melon cultivars resistant to Fusarium wilt disease can support the 

development of breeding programs with higher accuracy and speed. The results of the present study showed that 
based on the morphological traits such as leaf shape, the presence of full flowers, and the number of petals, some 
differences can be observed between different melon cultivars, but the noteworthy point is that in selection programs 
searching for these morphological traits will be a very time-consuming and expensive task due to the large number 
of investigated samples. Therefore, if molecular markers related to the resistance trait are available, the efficiency of 
breeding programs is expected to increase significantly. In the present study MRGH13 gene was selected to be 
investigated for tracking in melon cultivars and specific primers were designed to track part of the sequence of this 
gene. The tracking results showed that a single specific band could be detected in the cultivars Charentais Fom1 and 
BG-5384. Biological processes related to MRGH13 protein in the QuickGO network tool showed its relevance in 
the signaling pathway that regulates immune responses. In future studies, it is suggested to evaluate the ability to 
distinguish resistant cultivars based on resistance genes, including the MRGH13 gene, in a larger number of 
samples. Moreover, considering to the predicted functions of MRGH13 protein, more investigation on its interaction 
with other resistance proteins as well as proteins of pathogenic agents can be useful for identification of its 
functional role in resistance. 
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بر اساس  Fusarium oxysporum f. sp. melonisتمایز ارقام مقاوم ملون در برابر قارچ 

 های مقاومتصفات ظاهری و الگوی حضور ژن

 
 3صهبا طوسی -2مجتبی ممرآبادی -*1فرهاد شکوهی فر

 07/11/1402تاریخ دریافت: 

 27/03/1403تاریخ پذیرش: 

 

 دهیچک

ثر باشد. بدین ؤهای اصلاحی متواند در پیشبرد برنامهبیماری پژمردگی فوزاریومی ملون می یابی به نشانگرهای مرتبط به صفت مقاومت بهدست
با سطوح  ’BG-5384‘و  ’Charentais T’، ‘Charentais Fom1’، ‘Charentais Fom2‘منظور تعدادی از ارقام استاندارد ملون شامل 

از نظر صفات ظاهری گیاه و همچنین ، ‘خاتونی’و یک رقم محلی به نام، Fusarium oxysporum f. sp. melonisمقاومتی مختلف در برابر قارچ 
چند امکان تمایز ارقام بر اساس صفات ظاهری  ها مورد بررسی قرار گرفتند. بر اساس نتایج بدست آمده هرهای مقاومت در برابر بیماریالگوی حضور ژن

بر است، الگوی حضور ژنبر و هزینهها در مطالعات گزینشی کاری بسیار زمانعداد زیاد نمونهممکن بود ولی از آنجا که مطالعه این صفات در ارزیابی ت
یابی موقعیت گروه لینکاژی های ژنومی ملون با هدف مکانهای ژنومی این ارقام مورد بررسی قرار گرفت. آنالیزهای دادههای مقاومت در داده

MRGH21 های مقاومت انجام شد. توالی این گروه لینکاژی از دو پایگاه بانک ژن در مل تعدادی از ژنهای لینکاژی حاعنوان یکی از گروهبهNCBI 
 MRGH13و  MRGH12 (MELO3C022143.2.1)ردیابی شد و توالی حدفاصل دو ژن  MELONOMICSو پایگاه 

(MELO3C000335.2.1)  در برگیرنده این گروه لینکاژی روی کروموزوم شمارهCh09 ای متعدد در دادههای نقطهد. وجود جهشاستحصال ش
برای ردیابی  PSh21-F/Rجهت ردیابی در ارقام ملون مورد بررسی قرار گیرد. آغازگرهای اختصاصی  MRGH13های ژنومی سبب شد تا توالی ژن 

منطبق با اندازه مورد  ’BG-5384‘و  ’Charentais Fom1‘ارقام  بخشی از توالی این ژن طراحی شد. نتایج ردیابی نشان داد تک باند اختصاصی در
این پروتئین را به InterProبا آنالیز توالی آن در ابزار تحت شبکه  MRGH13انتظار قابل ردیابی است. نقش احتمالی پروتئین کدشونده توسط ژن 

را مشخص  LRRو  TIR ،NB-ARCهای نهای تکراری غنی از لوسین تایید نمود و موقعیت دمیهای حامل توالیعنوان یک عضو خانواده پروتئین
های ایمنی کننده پاسخرسانی تنظیمارتباط آن را در مسیر پیام QuickGOدر ابزار تحت شبکه  MRGH13نمود. فرآیندهای زیستی مرتبط با پروتئین 

ها مورد بررسی در تعداد بیشتری از نمونه MRGH13های مقاومت از جمله ژن نشان داد. در مطالعات آتی ارزیابی قابلیت تمایز ارقام مقاوم براساس ژن
های مقاومت و بررسی نحوه برهمکنش آن با دیگر پروتئین MRGH13شده برای پروتئین بینیگردد. همچنین با توجه به کارکردهای پیشپیشنهاد می

 باشد. تواند در شناسایی نقش کارکردی آن در مقاومت مفیدزا میهای عوامل بیماریهمچنین پروتئین

 
هاای ژناومی ملاون، گازینش     های تکراری غنی از لوسین، دادههای مقاومت حامل توالیبیماری پژمردگی فوزاریومی ملون، ژن کلیدی هایواژه

 مبتنی بر صفات مرتبط با مقاومت    

 

  1  مقدمه
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 (2n = 2x = 24)با  ی دیپلوییداهیگ (L. Cucumis melo) ملون
های بیولوژیکی باشد که به خاطر ویژگیمی هکسالی دولپه و ،کروموزوم

است. خاستگاه این  و ارزش اقتصادی از دیرباز مورد توجه قرار گرفته
است ولی برخی خاستگاه این  گیاه به احتمال زیاد شرق آفریقا بوده

گیاه ملون به همراه گیاهانی  .(Pitrat, 2008)دانند گیاه را آسیا می
 یا انییکدو هندوانه و کدو متعلق به خانواده ،چون خیار

Cucurbitaceae باشد می(Garcia-Mas et al., 2012).  این
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آب  ،پتاسیم ،Cو  Aهای ویتامین ،گیاهان دارای بتا کاروتن بالا
بر  .(Teimouri et al., 2013)فراوان و ارزش گرمایی پایین هستند 

حدود  2017و تولید جهانی گیاه ملون در سال ئاساس آمار سازمان فا
میلیون تن  17با تولید میلیون تن بوده که از این میان کشور چین  32

 8/1بیشترین تولید را داشته و پس از آن کشورهای ترکیه با تولید 
میلیون تن در رتبه دوم و سوم  6/1میلیون تن و ایران با تولید حدود 

  .(FAO, 2017)اند قرار گرفته
خاکزی  قارچزا به گیاه ملون توسط های خسارتیکی از بیماری

Fusarium oxysporum f. sp. melonis شود و سبب ایجاد می
ها می شود. این قارچ اولین بار در سال گیاهچه یآوند یدگیپوس

و در حال حاضر در  (Chupp, 1930)گزارش شد  در نیویورک 1930
 Leach, 1933, Leary et) است بسیاری از کشورها نیز گزارش شده

; al., 1976, Quiot et al., 1979).  علائم ظاهری بیماری شامل
های هوایی است که در بافت آوندی در منطقه پژمردگی ساقه و اندام

ها نماید و همچنین سبب تغییر رنگ ریشهطوقه گیاه خسارت وارد می
دامنه تخریب این قارچ در  .(Chilosi et al., 2008)می شود 

درصد تولید  100گیاه در برخی مطالعات به حدود  عملکرد و کیفیت
قارچ فوزاریوم در مناطق  .(Benoit, 1974)است  محصول رسیده

صورت های طولانی بهمعتدل و گرمسیری شیوع داشته و برای مدت
پور در بقایای گیاهی و ریشه گیاهانی که در تناوب با ملون کلامیدوس

بقای این  .(Kantoğlu et al., 2010) یابدهستند در خاک بقاء می
های صورت کلامیدوسپور در خاک و بقایای گیاهی برای مدتارچ بهق

که طوریاست به طولانی مبارزه با آن را به چالشی سخت بدل کرده
باشد تنها راه مقابله با این بیماری استفاده از ارقام مقاوم می

(Kantoğlu et al., 2010). 
توصیف ارقام ملون با مقایسه صفات کمی و کیفی مورد توجه 

 ,.Ajuru & Okoli, 2013, Chikh-Rouhou et al)بوده است 

;2010,; Szamosi et al., 2010, Soltani et al., 2022).  از جمله
های ریشه، ساقه، صفات مورد بررسی می توان به مقایسه ویژگی

برگ، گل، میوه و بذر اشاره نمود که در گیاهان بالغ کشت شده در 
. صفات برخی از (Ajuru & Okoli, 2013)اند مزرعه ارزیابی شده

های بومی نیز مورد مطالعه قرار گفته است ارقام منشاء گرفته از توده
(Sobhani et al., 2015).  بطور معمول تمایز ارقام ملون بر اساس

شود که با های میوه انجام میصفات رشدی، زایشی و ویژگی
های زمانی و محیطی همراه است. استفاده از صفات محدودیت

مورفولوژیکی و مولکولی در تمایز ارقام ملون در چند تحقیق مورد 
های وتیپرقم ملون با ژن 54 ،است. در یک مطالعه بررسی قرار گرفته

های مورفولوژیک )مراحل رشد کشور از نظر ویژگی 23مختلف از 
ترکیب  ،عطر ،های کیفی )مزهگلدهی و میوه رسیده( و ویژگی ،رویشی

( مورد بررسی قرار گرفت. در این مطالعه همچنین با pHشکر و 

 Inter-SSR-PCRهای با استفاده از روش DNAمطالعه چندشکلی 
های ملون فراوانی در بین ژنوتیپ DNAی هاچند شکلی ،RAPDو 

تغییرات  ،در تحقیق دیگری .(Stepansky et al., 1999) یافت شد
رقم  7بلوغ و رسیدگی  ،مورفولوژیکی و فیزیولوژیکی در طی رشد

و  2COملون مورد بررسی قرار گرفت. همچنین رابطه بین تولید 

4H2C  و دیگر علائم رسیدن مورد مطالعه قرار گرفت(Miccolis & 

Saltveit, 1991).  رقم ملون از نظر ویژگی 58در یک مطالعه دیگر
ای و مجارستانی را مورد پلاسم ملون ترکیههای مورفولوژیکی ژرم

ای و پلاسم ترکیهمقایسه قرار داد. نتایج نشان داد که هر دو ژرم
مجارستانی از نظر خصوصیات مورفولوژیکی تنوع زیادی نشان می

ارقام دو کشور از نظر صفات دهند. همچمنین نتایج حاکی از تفاوت 
دیگری با  در مطالعه .(Szamosi et al., 2010)کمی و کیفی بود 

تنوع ژنتیکی در  ،یا میکروساتلایت SSRاستفاده از تعداد هجده 
واریته ملون شامل محدوده وسیعی از ارقام وحشی و  27کلکسیونی از 

زراعی مورد بررسی قرار گرفت. بر اساس این تحقیق با روش تجزیه 
-گروه شناسایی شدند. دو گروه عمده شامل ارقام مدیترانه 5 ،کلاستر

کره و هند بودند. هر دو گروه سطح  ،ژاپن ،ارقامی هم از چینو  ،ای
دادند های دیگر نشان میکمی از تنوع داخل رقمی را نسبت به گروه

که بیانگر وقوع فرسایشی در تنوع ژنتیکی آنها بود. این امر احتمالا 
های دیگر عمدتا بخاطر رانش یا اصلاح درون گروهی بوده است. گروه

عنوان تر بوده و پیشنهاد شده که بهزی و هند متنوعاز آفریقای مرک
 منابع تغییرات ژنتیکی در اصلاح ملون مورد استفاده قرار گیرند

(Monforte et al., 2003).   
مولکولی گزینش منابع های گزینش مبتنی بر نشانگرهای روش

اند های ژنتیکی و ژنومی ممکن ساختهمقاومت را بر اساس ویژگی
(Sudheesh et al., 2021). های مرتبط با با توجه به شناسایی ژن

بسیاری از صفات ظاهری، گزینش برای انتخاب صفات مناسب با 
است  استفاده از نشانگرهای مولکولی مرتبط مورد توجه قرار گرفته

(Lian et al., 2021) .ای کارکردی های نقطهها و جهشگزارش ژن
-های مقاومت را در نمونهها شناسایی و ردیابی آللمرتبط با بیماری

 ,Deokar et al., 2019 )است پلاسمی ممکن ساختههای ژرم

;Singh et al., 2023, Udoh et al., 2021) . 
های در ژنوم ملون بالغ بر چهارصد ژن با ساختاری مشابه با ژن

 ,.Garcia-Mas et al)است  ها شناسایی شدهمقاومت به بیماری

در مقاومت به بیماری فوزاریوم  ،هااز این میان تعدادی از ژن .(2012
تواند مبنای های مقاومت در ارقام مختلف مینقش دارند. حضور ژن

 Fusarium oxysporum f. sp. melonis چبندی نژادهای قارطبقه
 ت. در ارقام ملون دو ژن مقاومت مستقل و غالبقرار گرفته اس

(Fom-1  وFom-2) است که ژن گزارش شدهFom-1  مسئول
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 ینژادها برابر در Fom-2ژن و  ؛2و  صفر ینژادها برابر در مقاومت
 ,Zink & Thomas) کندیم جادیامقاومت  قارچ نیا 2 و صفر

;1990, Zheng & Wolff, 2000) یک ژن منفرد و غالب دیگر به .
تواند عامل است که می گزارش شده Perlita-FRدر رقم  Fom-3نام 

بیماری را  ،. نژاد صفر(Zink, 1985)باشد  2مقاومت نژادهای صفر و 
کند که فاقد هر ژن مقاومت هایی از ملون ایجاد میپتنها در ژنوتی

. تاکنون (Zink & Thomas, 1990)دیگری به این بیماری باشند 
 Fom-2 و Fom-1 (Brotman et al., 2013)های مقاومت ژن

(Joobeur et al., 2004) اند.سازی شدههمسانه 
یت این بیمارگر نژاد در جمع 7های اولیه چند در گزارش هر

ولی در  (Armstrong & Armstrong, 1978)است  گزارش شده
های مقاومت شناسایی شده، مطالعات تکمیلی صرفا بر مبنای ژن

در چهار ملون  یآوند یپژمردگ یماریعامل ب ومیفوزار قارچجمعیت 
 & Risser)اند تقسیم بندی شده 2/1و  2، 1، صفر هاینژاد با نام

DW, 1976).  به دو زیرنژاد  2/1در مطالعات بعدی نژادy2/1  و
w2/1 ترتیب با بروز علایم زردی و پژمردگی از یکدیگر تفکیک به

 چهارمطالعات معمولا  در .(Herman & Perl-Treves, 2007)شدند 
 ،’Charentais T’، ‘Charentais Fom1‘شامل  استاندارد رقم

‘Charentais Fom2’  و‘BG-5384’  با سطوح مقاومتی مختلف در
به  مربوط، Fusarium oxysporum f. sp. melonisبرابر قارچ 

. گیرندمی قرار استفاده مورد نژادهای تمایز برای یسدسته کانتالوپنس
قارچ  2و  صفر یدر برابر نژادها ’Charentais Fom1‘ یفرانسو رقم

 یدر برابر نژادها ’Charentais Fom2‘باشد.  یمقاوم م یومفوزار
از کشور  ’Charentais T‘مقاوم بوده و به همراه رقم  1و  صفر

، صفربه هر سه نژاد  ’Charentais T‘فرانسه منشا گرفته است. رقم 
 Alvarez et al., 2005, Chikh-Rouhou) باشدمی حساس 2و  1

et al., 2008, Oumouloud et al., 2013) . هر سه رقم فوق از
که از  ’BG-5384‘اند. رقم پرتغالی واریته کانتالوپ ملون اصلاح شده

واریته کانتالوپ منشاء گرفته سطح نسبتا بالایی از مقاومت را به نژاد 
همچنین سطوحی از مقاومت به  است.قارچ فوزاریوم نشان داده 2/1

منشاء گرفته از  نژادهای کمتر مهاجم همین قارچ در برخی از ارقام
 ,.Chikh-Rouhou et al)مشاهده شده است  Inodorusواریته 

;2010, Chikh-Rouhou et al., 2007). توانند های مقاومت میژن
هدف مناسبی برای ردیابی با استفاده از نشانگرهای مولکولی در 

های تفکیک های مقاوم در نسلهای اصلاحی و گزینش ژنوتیپبرنامه
شده روی در مطالعه انجام .(Jiang, 2013)مورد توجه قرار گیرند 

های همنام و ارقام مختلف ملون جهشدر  Fom-2توالی ژن 
عنوان یک جهش است، ولی این تنوع به غیرهمنام گزارش شده

ای را برای کننده نتوانسته است روش سریع و سادهکارکردی متمایز

های ملون مقاوم و حساس به بیماری فوزاریوم معرفی تمایز ژنوتیپ
تری از . بررسی تعداد گسترده(Shokouhifar et al., 2016)نماید 

های کارکردی را یابی به جهشتواند شانس دستهای مقاومت میژن
 افزایش دهد.

های مقاومت شناخته شده در ارقام مقاوم به بیماری علاوه بر ژن
 (R genes)فوزاریوم، ژنوم گیاهان دارای تعداد زیادی ژن مقاومت 

های مقاومت به باشد. عمده این ژنامل بیمارگر میبرای مقابله با عو
هایی پروتئینعضو( تعلق دارند که  600-150ها )خانواده بزرگی از ژن

و یک دمین تکرار غنی از  (NBS)ی نوکلئوتید را با یک مکان اتصال
 van Leeuwen et) (NBS-LRR دسته)کنند کد می (LRR)لوسین 

al., 2005). های ژن مقاومت همولوگ(RGHs)  دستهNBS-LRR 
های مقاومت به اند. این دسته از ژندر ژنوم گیاهان مختلف پیدا شده

آنها یک  Nشوند. گروه اول که در دمین پایانه دو گروه تقسیم می
و گروه دوم که در  وجود دارد Toll/Interleukin-1 (TIR)گیرنده 

قرار دارد. اختصاصی  (CC)در پیچ ها یک دمین پیچ آن Nاین پایانه 
تواند بههای مقاومت برای نژادهای مختلف یک پاتوژن میبودن ژن

 LRR  (Van derیا  TIR (Luck et al., 2000)های وسیله دمین

Hoorn et al., 2001 )های ژن تعیین شود. در گیاه ملون همولوگ
هایی در ژنوم سازمان صورت خوشهاغلب به LRRمقاومت گروه 

سازند و های مقاومت جدیدی را میاند. وقایع نوترکیبی که ژنیافته
کنند عمدتا شامل های مختلف القا میمقاومت را در مقابل پاتوژن

باشند از یک خوشه می NBS-LRRهای نوترکیبی بین ژن
(Meyers et al., 2003, van Leeuwen et al., 2005).  

چهار کانتیگ شامل کانتیگ  F2یابی نتاج جمعیت بر اساس توالی
MRGH21  با هشت ژن(، کانتیگ(MRGH63 (کانتیگ ،)با سه ژن

یک با یک ژن، در ملون شناسایی  هر MRGH18و  MRGH7های 
و  Rهای تمرکز ژن  .(van Leeuwen et al., 2005)است شده

یابی های لینکاژی توالیهای تکرارشونده در این گروهوجود توالی
های خاصی برای توالیاست و روش کامل را با مشکل روبرو ساخته

 .(González et al., 2014)است  کارگرفته شدهیابی این مناطق به

یابی ژنوم های مداوم و متعددی برای توالیبا این حال تلاش
 ,.Castanera et al)است  کامل ملون و تفسیر آن گزارش شده

;2020, Ruggieri et al., 2018, Garcia-Mas et al., 2012). 
 13است که از تاریخ  102شده آن نسخه شماره آخرین نسخه منتشر

ه بازیابی با شمار NCBIدر ابزار مرورگر ژنومی در پایگاه  2022اکتبر 
GCF_025177605.1 است. همچنین بطور  در دسترس قرار گرفته

 های ژنومی ملون در پایگاه آرشیو نوکلئوتیدی اروپاموازی داده

(ENA)  با شماره بازیابیPRJEB34181 های ه دادهاز طریق پایگا
 قابل دسترس است.   (www.melonomics.net)ملانومیکس 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/annotation_euk/Cucumis_melo/102
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-hub/genome/GCF_025177605.1
http://www.melonomics.net/
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های مقاومت را یابی ژنهای ژنومی ملون مکانتکمیل داده
ُنه ژن  MRGH21است. در گروه لینکاژی ژن  پذیر ساختهامکان

که دو ژن  است قرار گرفته  NBS-LRRهای کارکردی حامل دمین
ترتیب مسئول مقاومت به نژادهای صفر به (Prv و Fom-1)مقاومت 

 Papayaو ویروس  F. oxysporium f.sp. melonisقارچ  2و 

Ring-Spot Virus (PRSV) شوند. مطالعات نشان را نیز شامل می
ها در این گروه لینکاژی بیان متمایزی در ارقام است بعضی از ژن داده

نشان می  Fruit Blotch (BFB)بیماری باکتریایی ملون مقاوم به 
این گروه لینکاژی روی کروموزوم  .(Islam et al., 2020)دهند 
Chr9  ملون حدفاصل دو ژنMRGH12  وMRGH13  قرار گرفته

ا در مطالعات صورت های در توالی این ژنهای نقطهاست. جهش
 & Morata)است  های مختلف ملون گزارش شدهگرفته روی گونه

Puigdomènech, 2017) همچنین میان ارقام مختلف ملون از نظر .
هایی مشاهده تفاوت Rهای الگوی حضور و عدم حضور بعضی از ژن

ها در از این رو ردیابی این ژن .(González et al., 2014)است  شده
ای است. در مطالعه ها مورد بررسی قرار گرفتهتعدادی از این واریته

یته محلی خربزه ایرانی به نام خاتونی در وار MRGH21حضور ژن 
نظر به. (Abbaspour & Shokouhifar, 2012b)است  گزارش شده

های مقاوم و ها در واریتهرسد ردیابی و بررسی توالی این ژنمی
های مرتبط با مقاومت به تواند در تمایز و شناسایی جهشحساس، می

 رار گیرد. بیماری فوزاریوم در ملون مورد توجه ق
دارای سطح  ،ملون مقاوم ارقام توصیف هدفمطالعه حاضر با 

مقاومتی مختلف در برابر قارچ عامل بیماری پژمردگی آوندی 
ارقام  ظاهری صفاتفوزاریومی انجام شد. در این مطالعه توصیف 

از گروه  MRGHملون با سطوح مقاومتی مختلف و ردیابی دو ژن 
های مناسب برای امکان تعیین ژنانجام شد و  MRGH21لینکاژی 

 های مقاومت مورد بررسی قرار گرفت.انجام گزینش مبتنی بر ژن

 

 هاروش و مواد
 گياهي مواد

 ،’Charentais T‘ یهاملون به نام یرقم افتراق پنج بذور
‘Charentais Fom1’، ‘Charentais Fom2’  و‘BG-5384’ 

 ,cantalupensis (Chikh-Rouhou et al., 2008مربوط به دسته 

Oumouloud et al., 2013)  .اهداء شده توسط پروفسور جی. ام(
دکتر علی )اهدائی  ̒یخاتون̓ یمحل رقم وآلوارز از مرکز سیتا از اسپانیا( 

 استان خراسان طبیعی رضا سبحانی، مرکز تحقیقات کشاورزی و منابع
دانشگاه  یاهیبذر پژوهشکده علوم گ بانکرضوی( نگهداری شده در 

 .شد هیتهمشهد  یفردوس

 

 کشت و ارزیابي صفات ظاهری ارقام ملون

 Chenarani)و همکاران  یبذور بر اساس روش چناران یضدعفون

et al., 2012) حذف شد و  بذوراساس ابتدا پوست  نیانجام شد. بر ا
درصد  کیسدیم  تدقیقه در محلول هیپوکلری 15مدت به سپس

دقیقه با آب  15مدت بذرها سه بار جمعاً به شویی. آبشدند یضدعفون
مقطر استریل و تحت شرایط استریل در زیر هود لامینار فلو انجام شد. 

پتری دارای کاغذ های تشتکل سپس بذور استریل در زیر هود داخ
مدت سه روز در دمای اتاق و به هصافی مرطوب استریل قرار داده شد

با توجه به محدودیت تعداد بذر در اختیار، از هر رقم داری شدند. نگه
زنی استفاده شد و از میان بذر برای مرحله ضد عفونی و جوانه 5تعداد 

به  زدهبذور جوانهشد.  آن سه بذر جوانه دار شده جهت کشت انتخاب
 و تیکوکوپ یحاو یمتریسانت 22دهانه با  یتریل 7 یهادرون گلدان

اتوکلاو شده و شستشو شده با آب مقطر  2 به 1 نسبت هب تیپرل
با  گلخانه بهماه  نیفرورد یابتدا درها . گلدانشدند کشتاستریل، 

درصد  60 حدود رطوبت و وسیسلسدرجه  26تا  16 ییدما طیشرا
 ستایز یاریبا محلول آب اهانیند. در طول دوره رشد گگردید منتقل

 شدند. هی( تغذایران ن،یتروند آر ستی)شرکت ز
 ماده یهاگل نر، یهاگل برگ، شکل جمله از اهیگ مختلف صفات

 وه،یم طول و قطر وه،یم وزن هاوهیم دنیچ از پس و نرماده، یهاگل و
. شد ثبت و یریگاندازهذور طول و عرض ب ،یانیم حفره و گوشت قطر

 های کاملاًها در برگدر خصوص شکل برگ تعداد لوپ ها و عمق آن
ای مورد توسعه یافته )پنجمین برگ از انتهال ساقه( بصورت مشاهده

ها صرفا به قابلیت تولید انواع گلمقایسه قرار گرفت. در خصوص گل
 & Ajuru)ها از نظر جنسیت و از نظر تعداد گلبرگ توجه شد 

Okoli, 2013). یظاهر صفات اساس بر حساس و مقاوم ارقام زیتما 
 ملون ارقام فیتوصکه از آنجایی قرار گرفت. یمورد بررس شده یابیارز
کننده ارقام در زیصفات متما ییشناسا ،است یضرور هاآن زیتما در

کاربرد خواهد داشت. با توجه به تنوع  یانتخاب نتاج حاصل از تلاق
 نیملون در ا یهاگونه ریدر ز یشیو زا یشیرو یهااندام یبالا

مورد  یشیو زا یشیرقم استاندارد ملون از نظر صفات رو پنجمطالعه، 
صفات ظاهری هر رقم از سه گیاه و حداقل سه قرار گرفتند.  سهیمقا

برداری شد. در خصوص صفات کیفی مانند گیاه یادداشت نمونه از هر
های ای دادههها صرفا بصورت مشاهدهای گلشکل برگ و ویژگی

مورد مقایسه قرار گرفتند. در خصوص صفات کمی مانند میوه و بذر 
تایی انجام شد و برای هر ها در تکرارهای حداقل سهبردارییادداشت

ها بطور مستقل معیارهای مرکزی )میانگین( و پراکنش دسته از داده
(Error Bar)  .محاسبه و بصورت جدول ارائه شد 
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 MRGHهای یابي ژنی ژنومي ملون و مکانهاآناليز داده

 شده های گزارشبر اساس داده MRGHهای توالی ژن
(Oumouloud et al., 2015)  در توالی ژنومی رفرنس ملون با شماره

 آزاد 102شماره  annotatedنسخه  GCF_025177605.1بازیابی 
های ردیابی شد و توالی در برگیرنده ژن 2022اکتبر  13شده در تاریخ 

MRGH12 و MRGH13 های پیوسته مرتبط به قرار گرفته در گروه
 Garcia-Mas et)های قبلی ها بر اساس گزارشمقاومت به بیماری

al., 2001, van Leeuwen et al., 2005, Abbaspour & 

Shokouhifar, 2012b)  از بانک ژن استحصال شد. همچنین توالی
و  MRGH12با ردیابی توالی دو ژن  MRGH21گروه لینکاژی 

MRGH13 شده در پایگاه  رائههای ژنومی ادر داده
MELONOMICS 

(https://www.melonomics.net/melonomics)  نیز ردیابی و
توالی کامل این گروه لینکاژی استحصال شد. انطباق دو توالی در نرم

انجام و اطلاعات کامل مناطق کدکننده  SnapGene V5.2افزار 
افزار ها روی نسخه نهایی توالی در این نرمها اینترونامل اگزونش

های شده در محدوده ژنای گزارشهای نقطهتکمیل شد. جهش
MRGH12  وMRGH13  در مرورگر ژنومی ملون در پایگاه

MELONOMICS  .آغازگرهای اختصاصی برای این ژنبررسی شد
راحی شد. آغازگرهای ط SnapGene V 5.2افزار ها با استفاده از نرم

 PSh21-F (5’-ATG ACT CGA CTT CCC GAAاختصاصی 

CCG AA-3’ )و PSh21-R (5’-TTG GCC ATC TCT CTG 

GAT GGC AT-3’ ) برای ردیابی ژنMRGH13  های آغازگرو
 PSh27-F (5’- TTC TCC TGC AAG GAC ACC اختصاصی

AAG CC -3’ )و PSh27-R (5’- GCT CTG AGG CGA 

CAA GGC ATC AT -3’ )برای ردیابی ژن MRGH12  بر
 (Abbaspour & Shokouhifar, 2012a) های قبلیاساس گزارش

 مورد استفاده قرار گرفت.

 

  DNA استخراج

ی جوان در مراحل پنج برگی از سه بوته هابرداری برگنمونه
مربوط به هر رقم انجام شد و برگ های هر قم با یکدیگر پودر و 

 یبرگ های. نمونهمورد استفاده قرار گرفت DNAجهت استخراج 
 پودر عیو با استفاده از ازت ما ینیشده با استفاده از هاون چهیته

 شدانجام  D & Dبا استفاده از روش  DNA. استخراج گردیدند

(Doyle & Doyle, 1987). تیّفیو ک تیّکم DNAشده استخراج ی
 قرار گرفت.  یمورد بررس درصد 1با استفاده از ژل آگارز 

 

  PCR انجام

 50 مقدارجداگانه  یهاواکنش درهدف،  یتوال ریتکث جهت

 5/2 یحاو یتریکرولیم 10 واکنشی در حجم ژنوم DNAنانوگرم از 
و یک  dNTPs (Parstous)میکرومولار  2MgCl، 400 مولاریلمی

هر یک از  از کومولیپ 10X PCR (Parstous)، 5میکرولیتر بافر 
 کی، (Macrogene, South Korea شده توسطساخته) آغازگرها

اضافه شد و  (GeNetBio, South Korea) مرازیپل تک میآنز واحد
 درجه 94در  قهیدق 3صورت کردن به نهیپس از به یبرنامه حرارت

 هیثان 30، سلیسیوس درجه 94در  هیانث 45چرخه با ) 35و  سلیسیوس
( و مرحله سلیسیوس درجه 72در  قهیدق کیو  سلیسیوسدرجه  61در 
با استفاده از دستگاه  سلیسیوسدرجه  72در  قهیدق 5با  یینها ریتکث

. دیانجام گرد (Eppendorf, Co. Germany)گرادیانت  کلریترموسا
 رنگصد از در 1/0 یدرصد حاو کیمحصول واکنش در ژل آگارز 

Green viewer (Parstous) یالگو ریتصو و دیگرد الکتروفورز 
 شد. هیبا استفاده از دستگاه ژل داک ته نمونه از شدهریتکث یباند

 

افزاری توالي پروتئين کدشونده توسط ژن آناليز نرم
MRGH13 

در ابزار تحت  MRGH13توالی پروتئین کدشونده توسط ژن 
آنالیز شد.  InterPro (https://www.ebi.ac.uk/interpro)شبکه 

های تعیین شد. دمین MRGH13خانواده پروتئینی مربوط به پروتئین 
شده و روی توالی ها تعیینهای کدکننده آنکارکردی و توالی

منطبق گردیدند. فرآیندهای  SnapGeneافزار شده در نرماستحصال
زیستی مرتبط با این پروتئین با استفاده از ابزار تحت شبکه پایگاه 

QuickGO (https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/)،  در مرکز
ا  ،EBI)-(EMBL 1بیوانفورماتیک اروپ

(https://www.ebi.ac.uk/interpro) .بررسی شدند 

 

 جینتا
 ظاهری ارقام ملون توصيف صفات

در شکل ظاهری سطح برگ ارقام ملون مورد مطالعه تفاوت 
دیگر  با سهیمقا در ’Charentais T‘. در رقم (1 شکلمشاهده شد )

 قابل برگ هیحاش در نیریسا به نسبت تر قیعم یفرورفتگ چهار ارقام
 مقابل در. دینمایم زیمتما گرید ارقام از را رقم نیا که است مشاهده

 شکل است یسطح یفرورفتگ چهار ’Charentais Fom2‘ رقم در
 واسط حد ’BG-5384‘ و ’Charentais Fom1‘ رقم دو در برگ
 نسبتا و کیبار هیحاش یارهایش برگ از یمین در. است یقبل ارقام

 در .بود یسطح و ءانحنا صورتبه یفرورفتگ برگ گرید مین و فرورفته
 و بوده یمثلث و زیتنوک ،مشخص راس واجد هابرگ خاتونی رقم

 (.1 شکل) باشدیم کمتر ارقام ریسا از آن یسطح یهایفرورفتگ

                                                           
1- The European Bioinformatics Institute 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-hub/genome/GCF_025177605.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/annotation_euk/Cucumis_melo/102
https://www.melonomics.net/melonomics
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
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Khatooni BG-5384 Charentais Fom2 Charentais Fom1 Charentais T 

     
، و ارقام استاندارد ’Khatooni‘ترتیب از راست به چپ شامل رقم محلی به نامبه) مورد مطالعه ملون رقم پنجدر ها و فرم لوپ شکل برگ -1 شکل

، ’BG-5384’ ،‘Charentais Fom2‘های به نام Fusarium oxysporum f. sp. melonisملون با سطوح مقاومتی مختلف در برابر قارچ 

‘Charentais Fom1’  و‘Charentais T’ باشند(می 
Figure 1- The leaf shape and lopes form in the five studied melon cultivars (fom left to right: ‘Khatooni’, ‘BG-5384’, 

‘Charentais Fom2’,  ‘Charentais Fom1’and ‘Charentais T’, respectively) 

 
 (IPGRI, 2003)بر اساس کلید مشخصات برگ در ارقام ملون 

، (Entire)می توان شکل برگ را در رقم خاتونی از نوع برگ کامل 
با  (Entire)گ در گروه برگ کامل شکل بر BG-5384در رقم 

 های رقمگیرد. برگقرار می (shallow)شیارهای کم عمق 
Charentais Fom1 ( شکل برگ حدواسط برگ کاملEntire و )

گیرند که شیارهای کم عمق ( قرار میPentalobateپنج لوپ )
(shallowدر آن دیده می ) شود. در ارقامCharentais T  و

Charentais Fom2 ( از نوع پنج لوپPentalobateکه به ) ترتیب
( و شیارهای متوسط deep leaf lobesدارای شیارهای عمیق )

(Intermediate leaf lobesدسته )نشانمشاهدات شوند. بندی می 
 درهستند.  یچندبخش وضوحها به برگ Charentais T رقم در داد

 باشد هداشت وجود برگ هیحاش در یقیعم یفرورفتگ که یموارد
 شکل از مرکبات در. نامندیم (Lobed) یبخشچند را برگ اصطلاحا

 استاستفاده شده  دیبریها و نتاج هیتلاق دییجهت تا برگ نوک
(Traband et al., 2023). توان از صفات ظاهری در ملون نیز می

مانند شکل برگ و میوه در تمایز تنوع ژنتیکی و ارقام استفاده نمود 
(Stepansky et al., 1999).  

 توانیم برگ هیحاش یهایفرورفتگ اساس بر داد نشان جینتااین 
برگ. نمود زیمتما گریکدی از را مطالعهارزیابی در این  موردارقام ملون 

های چهار رقم استاندار مورد مطالعه همگی به دسته کانتالوپنسیس 
ها و فرورفتگی حاشیه برگ ها از نظر لوپشوند. این برگمربوط می
متمایز هستند. رقم خاتونی تنها رقم مربوط به دسته  با یکدیگر
است که در این مطالعه مورد بررسی بوده  (inodorus)اندوروس 

باشد ای برگ میهای حاشیهاست، برگ این رقم فاقد لوپ و فررفتگی
 فیتوص در برگ شکلو بخوبی از چهار رقم دیگر قابل تمایز است. 

 ,Ajuru & Okoli) است بوده هتوج مورد ملون یهاگونه از یتعداد

 یها به خوببرگ Charentais T رقم در داد نشان جینتا. (2013

-برگ بههم  و برگ نوع بههم  مطالعه نیا در یولهستند.  یچندبخش

 شکل از استفاده. است شده توجه ارقام فیتوص جهت یبخشچند یها
 دیمف یتلاق از حاصل نتاج هیاول انتخاب در تواندیم آن توارث و برگ
 .باشد

(. 2شکل شد ) در ارقام مورد مطالعه گل نر و گل کامل مشاهده
در  عدد پنج تعداد بههای سبز بطور مشابه و کاسبرگ زرد یهاگلبرگ

تظاهر یافت. در گیاهان رشد یافته در شرایط گلخانه از نظر  ارقام
در شدند.  ظاهر های کاملگل از قبلدر تمام ارقام  نر یهازمانی گل

گل نر و گل کامل  Charentais Tو  Charentais Fom1ارقام 
تواند در برنامه اصلاحی و های متفاوت می. مشاهده گلندظاهر شد

 ای مورد توجه قرار گیرد.ها با اهمیت ویژهانجام تلاقی
 رقم در. بود متفاوت مطالعه مورد ارقام درنیز  هاگلبرگ شیآرا

Charentais T  وBG-5384 ینر همپوشان یهاگل یهاگلبرگ 
 Charentaisدر رقم  کهینداشته و کاملا از هم مجزا بودند، در حال

Fom1  وCharentais Fom2 ینر همپوشان یهاگل یهاگلبرگ 
گلبرگ یهمپوشانماده  یهادر گل خاتونیرقم  در .(2شکل ) داشتند

 یهاگل یشده روانجام یهایرقم اندک بود. در بررس چهار در ها
و است  ها اشاره شدهگلبرگتعداد  انیملون تنها به ب یهاگونه گرید

 .است ها ذکر نشدهالگوی همپوشانی آن
( نیز A-3شکل )ماده گل  ،گل نرعلاوه بر  BG-5384در رقم 

و علاوه ماده و گل  نرگل  Charentais Fom2شد. در رقم مشاهده
نر، ماده و  یهاگلبرگ در گل تعداد شد. نیز مشاهدهگل کامل بر آن 

ر رقم . تنها دو پنج عدد بود کسانیکامل در ارقام مختلف 
Charentais Fom2 های نر پنج گلبرگی، تعدادی از علاوه بر گل

در (. B-3 شکلمشاهده شد ) زگلبرگ نینر با تعداد شش  یهاگل
های نر پنج عدد ها در گلمطالعات مشابه دیگر نیز تعداد گلبرگ

ها مقایسه الگوی گل .(Ajuru & Okoli, 2013)است  هگزارش شد



 585     …بر اساس صفات  Fusarium oxysporum f. sp. melonisتمایز ارقام مقاوم ملون در برابر قارچ شکوهي فر و همکاران، 

امکان ماده و گل کامل  ر،ن یهاگلدهد که از نظر حضور نشان می
 تمایز ارقام وجود دارد. 

از نوع پپو است. مشخصات و  وهیم یمورد بررس استانداردارقام  در
 یبررسی فیک و یبه دو صورت کمّ استاندارددر ارقام  وهیم یهایژگیو

رنگ پوست، نقش پوست، رنگ گوشت  وه،یشکل م ،یفیشد. از نظر ک
ارقام با  هم وهیار گرفت. از نظر ممورد توجه قر یانیو شکل حفره م

 وهیم خاتونی و BG-5384م ارقا(. در 4شکل هم تفاوت داشتند )
 در وهیم پوست رنگبودند. شکل  یارقام کرو ریو در سا ی شکلضیب

 روشن سبز ارقام ریسا در کهیدرحال است رهیت سبز BG-5384 رقم
. باشدیم سبز خطوط با کمرنگ زرد پوست رنگ خاتونی رقم در .است

 Charentaisو  Charentais Fom1 ارقام در وهیم پوست نقش

Fom2 رقم در ،ینوار صورتبه BG-5384 رقم در دار،خط صورتبه 
Charentais T باشد.خاتونی بصورت راه راه می رقم در و لکه یدارا 

 BG-5384 رقم در که است ینارنج صورتبه وهیم گوشت رنگ
 شکل. باشدیم کمرنگ سبز خاتونی رقم در وبوده  تررنگکم یدارمق

 Charentaisمثلثی شکل، و در ارقام  BG-5384 رقم در یانیم حفره

T  ،Charentais Fom1  وCharentais Fom2 ای شکل بود. دایره
های مختلف از جمله برخی از صفات ظاهری مربوط به رقم ویژگی

ز مورد بررسی قرار گرفته است خاتونی در مطالعات دیگری نی
(Sobhani et al., 2015). 

 
Khatooni BG-5384 Charentais Fom2 Charentais Fom1 Charentais T  

     

Male 
Flower 

     

Complete 
Flower 

 مورد مطالعه ملونمختلف  مارقادر  (Perfect flower) گل کامل و( Male Flower)نر  گلشکل  -2 شکل

Figure 2- The shape of male flower and perfrct flower in different studied melon cultivars 

 
A                                                           B 

 
 ’Charentais Fom2'.رقم  ملون در (B)و گل نر شش گلبرگی  (A)ماده  گل -3 شکل

Figure 3- Female flower (A) and six-petalled male flower (B) in melon cv. ‘Charentais Fom2’ 
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Charentais T 

  

Charentais Fom1 

  

Charentais Fom2 

  

BG-5384 

 
 

Khatooni 

های مقاومت به قارچ شکل برش عرضی و طولی میوه، حفره محل بذور در ارقام استاندارد ملون حامل ژن،هری، شبکه سطح میوهشکل ظا -4 شکل

 ̒خاتونی̓عامل بیماری پژمردگی آوندی فوزاریومی در مقایسه با رقم محلی 
Figure 4- The Fruits type, longitudinal and transverse diameter of fruits, fruit surface nets, seed hole shape in standard 

melon cultivars harboring resistance genes to Fusarium vascular wilt disease compared to the local ‘Khatooni’ cultivar 

 

 وزن و یانیم حفره و وهیم قطر وزن، مانندمیوه،  یکم صفات
-BGرقم  وهی. م(1جدول د )متفاوت بو مطالعه، مورد ارقام در ،بذور

 قرار یدر رتبه بالاتر گرینسبت به سه رقم د زیاز نظر وزن ن 5384
طور متوسط به وهیطول م نیو کمتر نیشتریب در ارقام استاندارد داشت.

متر در یانتس 8/16 و BG-5384متر در رقم یسانت 8/22با  بیترتبه
 وهیقطر م نیو کمتر نیشتری. بشاهده شدم Charentais Fom1رقم 

 2/17 و BG-5384متر در رقم یسانت 3/21 بیترتبهبطور متوسط 
و رقم  BG-5384است. رقم  Charentais Tمتر در رقم یسانت

Charentais T  به خود را  وهیوزن م نیکمتربطور متوسط بیشترین و
 Charentaisو  Charentais Fom1دو رقم  وهیم وزن. اختصاص داد

Fom2 سه  وهیمگوشت نشان ندادند. از نظر قطر  یداریاختلاف معن
 Charentais Fom2و  Charentais T، Charentais Fom1رقم 

 تر بود.میضخ وهیقطر م یاندک BG-5384مشابه بودند و تنها در رقم 
با اختلاف حدود سه برابری از  BG-5384بذور در رقم دانه  10وزن 

  .(1جدول تر بود )دارد مورد مطالعه سنگیندیگر ارقام استان
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های میوه در ارقام مختلف ملون مورد ارزیابی قرار تفاوت ویژگی
ها گزارش شده است گرفته و است و تنوع بسیار بالائی در این ویژگی

(Ajuru & Okoli, 2013, Sobhani et al., 2015, Soltani et 

al., 2022)های وزن هزار دانه بذر و . در اکثر مطالعات شاخص
همچنین وزن بذر هر میوه مورد ارزیابی بوده است ولی در مطالعه 

د ارزیابی و انجام مراحل دلیل محدودیت در بذور ارقام مورحاضر به
های تولید شده ها و میوهکشت و پرورش گیاه در گلخانه تعداد گیاهچه

عنوان دانه بذر شمارش و به 10عنوان مثال وزن بسیار محدود بود و به
 شاخص برای مقایسه ارقام مورد توجه قرار گرفته است.

 

 در توالي ژنومي ملون MRGHهای ردیابي ژن

در ژنوم  MRGH21های گروه لینکاژی الی ژننتیجه بلاست تو
نسخه شماره  GCF_025177605.1رفرنس ملون با شماره بازیابی 

های ژنومی در پایگاه داده 2022اکتبر  13شده در تاریخ آزاد 102
NCBI 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/browser/) 
 1809952باز تا  1692592نشان داد این گروه لینکاژی در محدوده 

به طول  NW_007546318.1باز روی قطعه ژنومی با شماره بازیابی 
ها در این منطقه در اند. در حدفاصل ژنکیلوباز قرار گرفته 117تقریبی 

های این (. داده5شکل یابی نشده وجود دارد )حدود پنج منطقه توالی
ربرگیرنده این گروه لینکاژی روی اسکافولدی پایگاه نشان داد منطقه د

 12است که در این نسخه از ژنوم روی توالی هیچ یک از  قرار گرفته
 است.    یابی نشدهکروموزوم ملون مکان

 & Morata)های قبلی نتایج نشان داد مطابق با گزارش

Puigdomènech, 2017) های توالی ژنMRGH  روی ژنوم ملون
و  MRGH12حد فاصل دو ژن  MRGH21نشان داد گروه لینکاژی 

MRGH13 است. در این گروه لینکاژی ژن قرار گرفتهMRGH9  نیز
همان ژن  MRGH9شده ژن قرار دارد. براساس مطالعات انجام

Fom-1  است(Brotman et al., 2013)  که مقاومت در برابر
 .(Risser & DW, 1976)شود را سبب می 2نژادهای صفر و 

های ژنومی ملون روی داده MRGHهای بررسی توالی ژنلذا با 
 MELONOMICSذخیره شده در پایگاه  V4.0نسخه 

(https://www.melonomics.net/melonomics)  اطلاعات
(. در این نسخه علاوه بر اینکه این 6شکل تری حاصل شد )دقیق

یابی شده بود، مکان Chr09گروه لینکاژی روی کروموزوم شماره 
 های خالی میان توالی این منطقه نیز تکمیل شدهاصلهبسیاری از ف

کیلوباز در برگیرنده ژن 9/168ای به طول تقریبی بود. ردیابی منطقه
در این نتایج نشان داد که در  MRGH21ه لینکاژی های گرو

 و MRGH12 (MELO3C022143.2.1)حدفاصل دو ژن 
MRGH13 (MELO3C000335.2.1) های مجموعه از ژنR مانند 

 MRGH21 و ژن MRGH9 (MELO3C022146.2.1)ژن 

(MELO3C022148.2.1) .قرار دارند 

 
 مشخصات میوه و بذر چهار رقم استاندارد ملون حامل سطوح مقاومتی مختلف در برابر بیماری پژمردگی فوزاریومی -1جدول 

Table 1- Fruit and seed characteristics of four standard melon cultivars with different resistance levels 

against Fusarium wilt disease 

 مشخصات میوه و بذر

 Fruit and seed characteristics 

 ارقام ملون 
 Melon cultivars 

Charentais T Charentais F1 Charentais F2 BG-5384 
 وزن میوه 

(g)Fruit weight  
288.5 ± 34.8 335.4 ± 56.1 361.5 ± 51.2 1099.3 ± 62.7 

 قطر میوه 
Fruit diameter (cm) 

17.2 ± 1.6 18.4 ± 2.7 19.2 ± 2.5 21.3 ± 3.1 

 طول میوه 
(cm)Fruit length  

16.8 ± 1.7 17.7 ± 2.7 18.5 ± 2.5 22.8 ± 3.3 

 ضخامت گوشت میوه 
  (cm) Flesh thickness  

6.5 ± 0.8 6.8 ± 1.2 7 ± 1.1 7.7 ± 1.4 

 قطر حفره 

Fruit cavity diameter (cm) 
4.2 ± 0.2 4.8 ± 0.3 5.2 ± 0.3 5.6 ± 0.4 

 عدد بذر  10وزن 
Weight of 10 seeds (g) 

1.3 ± 0.02 1.6 ± 0.3 1.5 ± 0.02 4.1 ± 0.05 

 های مربوط به سه تکرار بعلاوه و منهای خطای استاندارد میانگین هر سه داده ارائه شده است.* متوسط داده
*Average data of three replicates ± the standard error of the average of all three data are presented. 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-hub/genome/GCF_025177605.1
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/annotation_euk/Cucumis_melo/102
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/gdv/browser/
https://www.melonomics.net/melonomics
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کیلوباز  117به طول تقریبی  NW_007546318.1بازی روی قطعه ژنومی با شماره بازیابی  1809952تا  1692592توالی محدوده  -5شکل 

 آزاد شده در 102نسخه شماره  GCF_025177605.1روی ژنوم رفرنس ملون با شماره بازیابی  MRGH21های گروه لینکاژی دربرگیرنده ژن

 2022اکتبر  13تاریخ 
Figure 5- The sequence range of 1692592 to 1809952 bp on the genomic fragment with the retrieval number of 

NW_007546318.1 and an approximate length of 117 kb including MRGH21 linkage group genes on the Melon reference 

genome with the retrieval number of GCF_025177605.1 version number 102 released on October 13, 2022 

 

 
  V4.0ژنومی ملون نسخه های شده از دادهملون استحصال Ch09بازی از کروموزوم شماره  783580تا  686883محدوده  -6شکل 

Figure 6- The sequence range of 686883 to 783580 bp from chromosome number Ch09 of Melon, retrieved from Melon 

genomic data version V4.0 

 

  MRGH13 ژن

های ژنومی ملون در های موجود در بانک ژن و دادهبررسی داده
با شماره بازیابی  MRGH13در خصوص ژن  NCBIپایگاه 

LOC107991675  جفت باز است  3654نشان داد که طول این ژن
جفت باز توالی آن  907به طول  3549تا  2643که در محدوده 

، 542-1های هنامشخص است و برای آن سه ناحیه اگزونی در محدود
که بررسی است. درحالی معرفی شده 3654-3637و  1382-2474

 MELONOMICSآمده از پایگاه  دستهای بهداده

(https://www.melonomics.net/melonomics)،  ژن نشان داد
MRGH13  های رفتن توالی)بدون در نظر گجفت باز  4344به طول

در محدوده دست آن( شونده بالادست و پائینتنظیمی و غیر ترجمه
قرار  Chr09روی کروموزوم  783580تا  779244نوکلئوتیدهای 

(. در این داده چهار ناحیه اگزونی توسط توالیA-7شکل است )گرفته
، 542-1های ودهاند و در محدهای اینترونی از یکدیگر جدا شده

های ترتیب به طولبه 4344-3196و  2572-2877، 1382-2482
است  بینی شدهجفت باز در این ژن پیش 1146و  306، 1101، 561

باشد نوکلئوتید می 3114که در مجموع توالی کدکننده آن به طول 
 (. B–7شکل )

ون به شناسایی جهشمقایسه توالی این ژن در ارقام مختلف مل
است که در  های مختلفی در نواحی اگزونی و اینترونی منتج شده

است  مشاهدهقابل  MELONOMICSهای ژنومی در پایگاه داده
رود ردیابی این ژن در ارقام (. بر این اساس انتظار میA-7شکل )

ردگی فوزاریومی ملون با سطوح مقاومتی مختلف در برابر بیماری پژم
 نیز بتواند به تمایز این ارقام کمک نماید.   

 

 در ارقام استاندارد ملون MRGH13ردیابي توالي ژن 

ی استخراج شده از ارقام مورد مطالعه DNAالگوی الکتروفورزی 
( نتایج ردیابی ژن A-8شکل کیفیّت و کمّیت مناسبی نشان داد )

MRGH13 ام ملون دارای سطوح مقاومتی مختلف در برابر در ارق
نشان داد که آغازگرهای  F. oxysporum f. sp. melonisقارچ 

شده قادرند تک باند اختصاصی را در اندازه مورد انتظار در طراحی
برخی از ارقام ردیابی نمایند. در الگوی الکتروفورزی ارقام 

Charentais Fom1  وBG-5384 میان دو باند  تک باند در محدود
kb 1  وkb 5/1 که این باند در ارقام مشاهده شد در حالی

Charentais T  وCharentais Fom2  با جفت آغازگر اختصاصی
PSh21-F/R ( 8شکل قابل ردیابی نبود-B.) 

 

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/data-hub/genome/GCF_025177605.1
https://www.melonomics.net/melonomics


 589     …بر اساس صفات  Fusarium oxysporum f. sp. melonisتمایز ارقام مقاوم ملون در برابر قارچ شکوهي فر و همکاران، 

 

A 

 

B 

 
 

 

 
کیلوباز روی  34/4 و اندازه  783550تا 779244در محدوده MRGH13 (000335.2.1MELO3C )نمای شماتیک موقعیت ژن  (A) -7شکل 

رشده با مرورگر ژنومی ملون های مختلف ملون رسمدر واریته Chr09کروموزوم شماره 
(https://www.melonomics.net/melonomics.html#/jbrowse) 

ها دهنده موقعیت اگزوننشان MRGH13نمای شماتیک ژن ( B)شده در محدوده ژنومی در واریته مختلف ملون هستند. ای شناساییهای نقطهدهنده جهشرنگ نشاننقاط آبی
شده با آنالیز توالی پروتئین در ابزار تحت شبکه های شناساییدمینتکثیر از محتوی ژنومی ارقام ملون و جایگاه شده، قطعه قابلو جایگاه اتصال آغازگرهای اختصاصی طراحی

InterPro (https://www.ebi.ac.uk/interpro/) دهند.را نشان می   

Figure 7- (A) Schematic representation of MRGH13 gene position (MELO3C000335.2.1) in the sequence range of 779244 to 

783550 and size of 4.34 kb on the chromosome number Chr09 in different varieties of melon drawn with Melon Genome 

Browser (https://www. melonomics.net/melonomics.html#/jbrowse) 
The blue dots represent point mutations identified in the genomic range of different melon varieties. (B) Schematic representation of 

MRGH13 gene showing the position of exons, the annealing site of the designed specific primers, the amplifiable fragment of the 
genomic content of melon cultivars and the location of domains identified by protein sequence analysis in the InterPro web tool. 

https://www.ebi.ac.uk/interpro/). 

 

 
به 4و  PSh21-F/R. 1 ،2 ،3گرهای اختصاصی با آغاز PCRمحصول  (B)از ارقام ملون، شده استخراجی  DNA یالکتروفورز یالگو (A) -8 شکل

-می DNAنشانگر یک کیلوبازی  Mباشند. می ’BG-5384‘و  ’Charentais T’، ‘Charentais Fom1’ ،‘Charentais Fom2‘ارقام ملون  بیترت

 باشد.
Figure 8- (A) DNA electrophoresis pattern extracted from melon cultivars, (B) Amplified PCR product with PSh21-F/R 

specific primers. 1, 2, 3 and 4 are melon cultivars ‘Charentais T’, ‘Charentais Fom1’, ‘Charentais Fom2’ and ‘BG-5384’, 

respectively. M represents 1kb DNA size marker. 

https://www.melonomics.net/melonomics.html#/jbrowse
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
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شونده توسط ژن های کارکردی پروتئيني کدتوالي و دمين
MRGH13 

های اساس آنالیز داده شده بربینیپیش MRGH13ار ژن ساخت
 MELONOMICSآمده از پایگاه  دستبه

(https://www.melonomics.net/melonomics)، دهد نشان می
اسیدآمینه را کد نماید  1038پروتئینی به طول تواند که این ژن می

 MRGH13(. آنالیز توالی پروتئین کدشونده توسط ژن B–7شکل )
 InterProدر ابزار تحت شبکه 

(https://www.ebi.ac.uk/interpro/)  نشان داد این پروتئین عضو
ل توالیحام (IPR044974) 1های مقاومت گیاهیخانواده پروتئین

گونه باشد. همانمی (PTHR11017) 2های تکراری غنی از لوسین
در آن  LRR و TIR، NB-ARCهای رفت حضور دمینکه انتظار می

 (. 9شکل یید شد )تأ
یک دمین سیتوپلاسمی محافظت TIR (IPR000157)دمین 

است.  کیل شدهاسیدآمینه تش 200رود که حدوداَ از شده به شمار می
است، جایگاه این دمین  نشان داده شده B–7شکل گونه که در همان

 36های در محدوده موقعیت اسیدآمینه MRGH13در طول پروتئین 
شود. های اول و دوم کد میاست و توسط اگزون قرار گرفته 208تا 

-پیامقال انتدخیل در  موتیفیک  NB-ARC (IPR002182)دمین 

های ها است که در پروتئینها و یوکاریوتباکتریدر های دفاعی 
است. جایگاه دخیل در مقاومت گیاهان به بیمارگرها نیز مشاهده شده

در محدوده موقعیت  MRGH13این دمین در طول پروتئین 
است و توسط اگزون شماره دو قرار گرفته 443تا  236های اسیدآمینه

 شود.کد می

در طول پروتئین  LRR (IPR013210)دو نسخه از دمین حضور 
MRGH13 است که نسخه اول آن در محدوده  بینی شدهپیش

، و نسخه دوم آن در محدوده 752تا  567های موقعیت اسیدآمینه
است. نسخه اول به وسیله  قرار گرفته 994تا  753های اسیدآمینه

وسیله بخش انتهایی طور کامل بهاگزون سوم و چهارم و نسخه دوم به
 شود.اگزون چهارم کد می

 

های زیستي مرتبط با پروتئين بيني فرآیندپيش
MRGH13 

تواند در شناسایی های مختلف سلولی مییافتن روابط میان فعالیت
سزایی ایفا نماید. ابزار ها تأثیر بهسازی آنفرآیندهای سلولی و مدل

 3یوانفورماتیک اروپاشده توسط مرکز بارائه QuickGOتحت شبکه 
(EMBL-EBI)، ها و شناسی ژنابزاری سریع برای مرور هستی

                                                           
1- Disease resistance protein 

2- Leucine-Rich Repeat-Containing Protein 

3- The European Bioinformatics Institute 

رود بررسی کارکردهای پروتئین محصول یک ژن به شمار می
(Consortium, 2015).  نتیجه بررسی توالی پروتئینMRGH13  در

تواند نقش انتقال پیام تئین مینشان داد که این پرو QuickGOابزار 
(GO0007165) ( این 10شکل را در فرآیندهای زیستی ایفاء نماید .)

ثر ؤتواند در ایجاد تغییر در فعالیت و یا وضعیت یک سلول مپیام می
ها مثل ارتباط لیگاند به باشد. انتقال پیام با دریافت آن توسط گیرنده

شود و با تنظیم یک فرآیند سلولی مانند تنظیم م میگیرنده، انجا
ای از ژن ها و یا تنظیم یک فرآیند متابولیک در رونویسی از دسته

نشان می GOآمده از آنالیز یابد. نتایج بدستپائین دست خاتمه می
تواند در فرآیندهای با کارکرد خود می MRGH13دهد که پروتئین 

مشاهده  10شکل گونه که در همان باشد. متعدد سلولی نقش داشته
تواند بخشی از فرآیندهای تبادل شود عملکرد این پروتئین میمی

 (GO:0023052)، پیام رسانی (GO:0007154) سلولیاطلاعات بین
 ، به شمار آید.  (GO:0051716)ها دهی سلولی به محرکو پاسخ

ال پیام مرتبط با کارکرد زیستی از جمله مسیرهای زیر شاخه انتق
های کننده پاسخرسانی تنظیمتوان به مسیر پیاماین پروتئین می

ی رسانی مبتنی بر ، مسیرهای پیام(GO:0002764) 4ایمن
دسالیسیلیک رسانی مرگ و مسیر پیام (GO:0009863) 5اسی

 اشاره کرد. (GO:0097527) 6نکروزشدگی
 

 بحث
یابی به نشانگرهای مناسب جهت تمایز ارقام ملون مقاوم به دست

های اصلاحی را با برنامه تواند پیشبردبیماری پژمردگی فوزاریومی می
 صفاتدقت و سرعت بالاتری تقویت نماید. در این مطالعه با بررسی 

 پس و نرماده، و ماده نر، یهاگل برگ، شکل جمله ازظاهری  مختلف
 حفره و گوشت قطر ، وهیم طول و قطر وه،یم وزن ها،وهیم دنیچ از
 یهانامن به در ارقام استاندارد ملو بذور یو عرض یطول زیسا ،یانیم

Charentais T، Charentais Fom1، Charentais Fom2 و BG-

که دارای سطوح مقاومتی متفاوتی در برابر بیماری پژمردگی  5384
فوزاریومی هستند، امکان تمایز این ارقام را از یکدیگر مهیا نمود. از 
این صفات ظاهری در تعدادی از مطالعات جهت تمایز ارقام ملون 

نتایج مطالعه حاضر  .(Ajuru & Okoli, 2013)است دهاستفاده ش
طالعه مانند شکل برگ، اساس صفاتی ظاهری مورد منشان داد بر

توان اختلافاتی بین ارقام مورد ها، میحضور گل کامل، تعداد گلبرگ
های توجه این است که در برنامه، ولی نکته قابلمطالعه مشاهده نمود

یابی به این صفات ظاهری با توجه به تعداد زیاد نمونهگزینشی دست

                                                           
4- Immune Response-Regulating Signaling Pathway 

5- Salicylic Acid Mediated Signaling Pathway 

6- Necroptotic Signaling Pathway 

https://www.melonomics.net/melonomics
شکل%207–B
https://www.ebi.ac.uk/interpro/
شکل%207–B
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0002764
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009863
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0097527
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واهد بود و در بر خبر و هزینههای مورد بررسی کاری بسیار زمان
صورت دراختیار بودن نشانگرهای مولکولی مرتبط با صفت مقاومت 

های اصلاحی بطور چشمگیری افزایش رود راندمان برنامهانتظار می
 یابد.

ها در های لینکاژی آنو گروه MRGHهای مقاومت ردیابی ژن
چنین در های انبوه زیستی فراهم شده و همژنوم ملون با توجه به داده

تواند در شناسایی اختیار بودن توالی ژنومی تقریبا کامل این گیاه، می
نشانگرهای مولکولی مناسب مورد توجه قرار گیرد. در مطالعه حاضر 

های مقاومت از جمله حامل تعدادی از ژن MRGH21گروه لینکاژی 
های ژنومی ملون شناسایی شد و با در داده FOM1ژن مقاومت 
شده در بانک ژن محدوده قرارگیری این گروه ئههای ارامقایسه داده

روی آخرین نسخه  NW_007546318.1لینکاژی با شماره بازیابی 
های یابی شد.  بررسی دادهمکان NCBIشده در پایگاه توالی آزاد
نشان داد این گروه لینکاژی  MELONOMICSدر پایگاه ژنومی در 

 12MRGHحدفاصل دو ژن  Chr09روی کروموزوم شماره 

(MELO3C022143.2.1)  وMRGH13 

(MELO3C000335.2.1) ست قرار دارد. براساس توالی کامل به
شده در توالی های متنوع گزارشآمده از این پایگاه و با توجه به جهش

در ارقام مختلف ملون بررسی روی توالی این ژن  MRGH13ژن 
در  متمرکز شد. طراحی آغازگرهای اختصاصی برای ردیابی این ژن

گرفته نشان داد ارقام ملون موردمطالعه  انجام شد و آنالیزهای صورت
توان با دقت بسیار بالایی ارقام با استفاده از یک جفت آغازگر می

Charentais Fom1  وBG-5384  را از دو رقمCharentais T  و
Charentais Fom2  .متمایز نمود 

در برابر  BG-5384و  Charentais Fom1الگوی مقاومتی ارقام 
دهد این دو نشان می F. oxysporum f. sp. melonisنژادهای قارچ 

 .(Alvarez et al., 2005)مقاوم هستند  R2رقم هر دو در برابر نژاد 
 & Zink)گرفته های صورترود مطابق با گزارشانتظار می

Thomas, 1990, Zheng & Wolff, 2000)  عامل ژنتیکی مقاومت
 Charentaisدر این قارچ در ارقام  2Rو  1Rدر برابر نژادهای 

Fom1  وBG-5384 دلیل حضور ژن بهFom2 حال باشد. با این
در ارقام مختلف از جمله ارقام استاندارد مقاوم و  Fom2حضور ژن 

میان  Fom2هایی در ژن هرچند جهشاست.  حساس گزارش شده
وم و حساس گزارش شده است ولی میان الگوی حضور ارقام مقا

است  و الگوی مقاومت ارقام انطباق مشاهده نشدهها جهش
(Shokouhifar et al., 2016).  ،با توجه به تنوع بالای ارقام ملون

های های دارای ساختارهای مشابه ژنتاکنون تعداد زیادی از ژن
 ,.Garcia-Mas et al) مقاومت شناسایی و گزارش شده است

های نماید که ژناین احتمال را مطرح میها این گزارش .(2012
دهای تواند در  برهمکنش میان ارقام ملون و نژادیگری نیز می
و بروز الگوی  F. oxysporum f. sp. melonisمختلف قارچ 

 Rژن  314گرفته روی های صورتمقاومتی آن مؤثر باشد. بررسی
های سازوکار مختلف با توجه به دمین 9شده نشان داده است که کلون

های ها جهت القاء و یا تقویت سامانهکارکردی مختلف، توسط این ژن
 & Kourelis)بیمارگرها شناسایی شده است  دفاعی گیاه در برابر

van der Hoorn, 2018) منفرد و غالب . گزارش ژن مقاومتFom-

در بروز مقاومت در که  Perlita-FR (Zink, 1985)از کولتیوار  3
ین احتمال را تقویت تواند اثر است میؤم 2برابر نژادهای صفر و 

 نماید.
 

 
دهنده خانواده نشان InterPro (https://www.ebi.ac.uk/interpro/)به وسیله ابزار تحت شبکه  MRGH13نتیجه آنالیز توالی پروتئین  -9شکل 

 باشد.های معرف این خانواده ها میمشابه و دمینهای پروتئینی شده، بزرگ خانوادههای شناساییژنی، دمین
Figure 9- The result of MRGH13 protein sequence analysis using the InterPro web tool (https://www.ebi.ac.uk/interpro/) 

showing the gene family, identified domains, large similar protein families and domains represent these families. 

https://www.ebi.ac.uk/interpro/
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 InterPro GOگرفته در پایگاه براساس نتیجه بررسی صورت MRGH13شده برای پروتئین بینیفرآیند زیستی پیش -10شکل 

(https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0007165) 
 دهند.شده مسیرهای اثرگذاری پروتئین را در فرآیندهای زیستی مختلف نشان میسیمخطوط تر

Figure 10- Predicted biological process for MRGH13 protein based on the result obtained from InterPro GO database 

(https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0007165) 
 Drawing lines show the pathways of protein involved in different biological processes. 

 

بینی کارکردهای پروتئین کدشونده منظور بررسی بیشتر و پیشبه
 انجام InterProتوالی این پروتئین در پایگاه  MRGH13توسط ژن 

های مقاومت یید نمود که این پروتئین به خانواده پروتئینأشد و نتایج ت
متعلق می (PTHR11017) 1های تکراری غنی از لوسینحامل توالی
را شامل  یدرون سلول یمنیا رندهیگهای پروتئینخانواده باشد. این 

 یهاگنالیس ای زایماریب یهاحضور مولکولشوند که قادرند می
در  .(Wang et al., 2019) دهند صیرا تشخ بانزیمشتق از م

توسط  زایماریعوامل ب میرمستقیغ ای میمستق ییشناسا اهان،یگ
NLRاز جمله مرگ  ی متعددیدفاعهای سبب فعال شدن پاسخ، 2ها
تواند شوند که میو یا پاسخ فوق حساسیت می ی،سلول شدهیزیربرنامه

شروع عفونت محدود توسعه پاتوژن را در گیاه تنها به همان محل 
میان گیاهان و  NLRsهای پروتئین .(2013et al. Dangl ,)نماید 

شده های مرکزی محافظتوسیله دمینجانوران مشترک هستند و به

                                                           
1- Leucine-Rich Repeat-Containing Protein 

2- Nucleotide-binding (NB) Leucine-rich repeat (LRR) 

Receptor 

NB  و دمین الیگومرکننده(NOD)
یک دمین غنی از لوسین  ،3

شوند توصیف می Nو یک دمین متغییر در انتهای  C 4انتهای 
(, 2011et al. Maekawa). ها بر اساس در گیاهان این پروتئین

 NLRs–TIR6 وNLRs–CC 5در دو گروه اصلی  Nتوالی انتهای 
 .(2011et alekawa Ma ,.)شوند بندی میتقسیم

7های در گیرنده TIRدمین 
TLRs ها یافت میو آداپتورهای آن

های گیاهی حامل آن نقش آنزیمی برای این دمین در پروتئین .شود
های خود در پروتئینخانوادهتواند همانند هماست که می مشاهده شده

 NADaseشود و این فعالیت  +NADهای حیوانی سبب هیدرولیز 
زایی در برابر بیمارگرها ضروری است های ایمنیرای تقویت پیامب
(Bayless & Nishimura, 2020, Wang et al., 2019, 

Horsefield et al., 2019). 

                                                           
3- Oligomerization Domain 

4- C-terminal LRR domain 

5- Coiled coil (CC)–NLRs 

6  - Toll Interleukin-1 Receptor (TIR)–NLRs 

7- Toll-Like Receptors 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0007165
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/GTerm?id=GO:0007165
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های های حامل ان در سلویدر پروتئین NB-ARCدمین 
 ,van der Biezen & Jones)کند جانوری مرگ سلولی را تنظیم می

های ساختاری این دمین در یک پروتئین آپوپتوز بررسی .(1998

(انسانی به نام 
1

1-(Apaf است که این دمین حامل سه نشان داده
منتهی  αاست که به یک منطقه چرخش   α-βهایلایه از پیچش

به   AAA+ ATPaseهایشود که از ویژگی خانواده بزرگ دمینمی
باشد. را دارا می ATPشدن با باند قابلیترود. این دمین شمار می

توسط این دمین و هیدرولیز آن  ATPاست که اتصال  بینی شدهپیش
تواند به بروز تغییرات ساختاری منتج شود. این می TIRدمین توسط 

گیری آپوتوز در نتیجه دریافت سیگنال توانند به شکلتغییرات می
 Cدر انتهای  LRRدمین  .(Riedl et al., 2005)منتهی شود 

است و از تکرارهای غنی از  گیاهی قرار گرفته NLRهای پروتئین
اند که به ای تشکیل شدهاسیدآمینه 30تا  20موتیف  45تا  2لوسین از 

 ,.Enkhbayar et al)گیرند شکل یک کمان یا نعل اسب آرایش می

گیری . این مجموعه یک چهارچوب ساختاری را برای شکل(2004
 .(Enkhbayar et al., 2004)نماید ها فراهم میبرهمکنش پروتئین

احتمال  MRGH13ستی مرتبط با پروتئین آنالیز فرآیندهای زی
رسانی مرتبط با مسیرهای ارتباط این پروتئین با چندین مسیر پیام

رسانی دفاعی را در گیاه نشان داد. یکی از این مسیرها، مسیر پیام
 (GO:0002764)با شماره بازیابی  2های ایمنیکننده پاسختنظیم

رود که با برهمکنش است. این مسیر یک فرآیند آبشاری به شمار می
شود و تغییراتی را در سطح فعالیت یک یک عامل با گیرنده آغاز می

RNA شود و رسان یا اهداف پائین دست دیگری را سبب میپیام
ه منتج سازی، تداوم و یا مهار یک پاسخ ایمنی در گیاسرانجام به فعال

اسید رسانی مبتنی بر سالیسیلیکمسیر پیام .(Lanier, 2005)شود می
(SA)

3 (09863GO:00)  یکی دیگر از مسیرهای مرتبط با پروتئین
MRGH13 است. هورمون  معرفی شدهSA  یک هورمون کلیدی در

شامل مقاومت موضعی و سیستمی در برابر حملات  4ایمنی ذاتی گیاه
حساسیت و مرگ سلولی به شمار میهای فوقعوامل زیستی و پاسخ

-این دو مسیر کاملا با کارکرد پیش .(Ding & Ding, 2020)رود 

-منطبق است و با کارکرد دمین MRGH13بینی شده برای پروتئین 

 شده در این پروتئین در ارتباط است.های مشخص

 

 گیرینتیجه

                                                           
1- Protease-activating factor 1 
2- Immune Response-Regulating Signaling Pathway 

3- Salicylic Acid Mediated Signaling Pathway 

4- Plant Innate Immunity 

در این مطالعه با بررسی تعدادی از صفات ظاهری ارقام استاندارد 
 Fusariumبا سطوح مقاومتی مختلف در برابر قارچ ملون 

oxysporum f. sp. melonis  ،عامل بیماری پژمردگی فوزاریومی
یابی منظور دستدست آمد. بهتوصیف ظاهری کاملی از این ارقام به

ها به نشانگرهای مولکولی جهت گزینش منابع مقاومت به بیماری
در داده MRGH21های نبرگیرنده گروه لینکاژی حامل ژ منطقه در

با  MRGH13های ژنومی انجام شد و با استفاده از ردیابی ژن 
استفاده از یک جفت آغازگر اختصاصی امکان تمایز ارقام 

Charentais Fom1 و BG-5384  .با حضور یک تک باند مهیا شد 
نشان داد  MRGH13آنالیز توالی پروتئین کدشونده توسط ژن 

های عضوی از خانواده پروتئینی حامل توالیعنوان این پروتئین به
و  TIR، NB-ARCهای تکراری غنی از لوسین دربرگیرنده دمین

LRR باشد که کارکردهای مرتبط با مسیر دفاعی گیاهی نشان می
نیز  MRGH13دهند. بررسی مسیرهای زیستی مرتبط با پروتئین می

رسانی مرتبط با تواند در مسیرهای پیامنشان داد که این پروتئین می
رسانی این های دفاعی گیاه دخیل باشد. با توجه به نقش پیامپاسخ

پروتئین، انجام مطالعات آتی برای شناسایی برهمکنش آن با دیگر 
 ثر باشد.  ؤتواند در شناخت نقش آن در مقاومت مهای ملون میپروتئین
 

 سپاسگزاری
م پژوهشی دانند از معاونت محترنگارندگان بر خود لازم می

دانشگاه فردوسی مشهد و مدیریت پژوهشکده علوم گیاهی برای مهیا 
ای در انجام این پژوهش نمودن امکانات آزمایشگاهی و گلخانه

سپاسگزاری نمایند. ضمناَ بودجه انجام این تحقیق از محل اعتبار 
توسط معاونت محترم پژوهشی  18948یافته به طرح شماره اختصاص

 مین شده است.أمشهد تدانشگاه فردوسی 

https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0002764
https://www.ebi.ac.uk/QuickGO/term/GO:0009863
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