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Cantaloupe is one of the most important vegetable crops in Iran. In recent years, due 

to some problems, such as low sweetness and fruit yield, plant death diseases, and the 

indiscriminate introduction of foreign commercial hybrid cultivars, the genetic 

resources of this product have been severely eroded. Therefore, in this research the 

crossing of important local cultivars such as Saveh and Niagara with the commercial 

and selected F1 cultivar Galia was considered to combine the best traits and select the 

best genotypes of the F2 generation by pedigree selection method and continuity of 

generations. This experiment was carried out in the Faculty of Agricultural 

Technology (Aboureyhan Campus) University of Tehran research farm. The selection 

of the best genotypes was done in three stages (natural screening in the field for 

disease, virus, and mite resistance, evaluation based on qualitative traits in the 

laboratory, and final selection of genotypes based on the results obtained from 

multivariate analysis of quantitative traits). The results showed that in Niagara × Gallia 

(NGF2) population, general heritability was high for all the evaluated traits except the 

fruit shape index. In the Saveh × Gallia (SGF2) population flesh thickness, soluble 

solids and fruit harvest date had the highest heritability. The results showed that the 

traits included in the stepwise regression model accounted for 90.3 and 80.3 percent 

of the total changes related to fruit weight in NGF2 and SGF2 populations, 

respectively. Based on the principal component analysis, in NGF2 and SGF2 

populations, two principal components explained 71.88 and 71.31% of the data 

variance, respectively. Based on the results of the bi-plot analysis, 30 NGF2 and 53 

SGF2 genotypes were selected, and cultivated in order to continue generations and 

reach pure parental lines in the F3 generation. 
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Extended Abstract 

Introduction 

    Cantaloupe is one of the most important vegetable crops of Iran. In recent years, due to some problems such 

as low sweetness and fruit yield, high sensitivity to virus contamination and consequent plant death, and 

especially the excessive import of foreign commercial hybrid cultivars, the genetic reserves of this product 

have been eroded. Therefore, the crossing of two important indigenous varieties, Saveh and Samsoori, with the 

severely commercial and selected F1 variety "Cory" in the Galia group, was done to combine the best traits 

and select the best genotypes of the F2 generation.  

 

Materials and methods 

    In this research, parental cross were performed between Samsoori (round fruit, striped and slightly fruiting 

ridges, light cream skin color, fully reticulated, low shelf life, green flesh, medium sweetness, with commercial 

mailto:poormombeini91@gmail.com
mailto:mlotfi@ut.ac.ir
mailto:ramshini_h@ut.ac.ir
mailto:ramshini_h@ut.ac.ir
file:///C:/Users/Dr%20Nazeri/Downloads/10.22059/IJHS.2023.348238.2063
file:///E:/drive%20d/1402-1/علوم%20باغبانی-1402/1402-1باغبانی/باغبانی2-1402/10.22059/IJHS.2023.348238.2063
https://orcid.org/0000-0002-2888-5854
https://orcid.org/0000-0003-2961-2898
https://orcid.org/0000-0001-5588-7962
https://creativecommons.org/licenses/by-nc/4.0/


Use of Multivariate Statistical Analysis for Group Selection of Genotypes …/ Pour Mombeini, et al         302 

name of Niagara), and Saveh (round fruit, orange skin color, fully reticulated, netting, with high transportability 

and shelf life, green flesh and low sweetness, low yield) cultivars both as paternal parents, with F1 hybrid, 

"Cory" (round fruit, fully reticulated, none striped and ridges, yellow skin background color, very high 

transportability and shelf life, green flesh, high and stable sweetness, with the aggregation of some resistance 

genes related to types of damping off and viral diseases, as the maternal parent. The research was carried out 

in the spring of 2016 at the educational-research farm of the faculty of agricultural technology (Aboureyhan 

campus), University of Tehran, Pakdasht. The seeds of the first generation resulting from the crossing were 

planted in the greenhouse in the autumn of the same year and self-pollinated. In order to create a large and 

diverse population to select the best genotypes, in the spring of 2017, seeds from the F2 generation, including 

1000 seeds from the crossing of Samsoori with Galia, and 1500 seeds resulting from the Saveh with Galia 

crossing, along with their parents and also the first generation seeds, were planted in the seed tray. After four 

weeks, the seedlings were transplanted, with an interval of 80 x 170 cm, in a rented farm land located in Filistan 

village, Pakdasht. Controlled pollination (isolation of male and female flowers in the evening before mating 

and inoculation by hand the next morning) was done for all the plants. So that each plant has at least one fruit 

that self-fertilized to next generation. The selection was done by pedigree method. After all the plants were 

sterilized, the health of the plants was evaluated against common and important fungal, viral and mite 

contamination under the natural conditions of the farm by scoring the severity of the infections. Quantitative 

and qualitative fruit traits were measured based on nominal, ordinal, and interval scales. To select the best 

genotypes, in addition to natural selection and recording of quantitative traits in the laboratory, multivariate 

analysis of quantitative traits was also performed. 

 

Results and discussion 

   The results showed that in (Samsoori) Niagara × Gallia (NGF2) population, the general heritability parameter 

was high for all evaluated traits except the fruit shape index. In Saveh×Galia (SGF2) population, flesh 

thickness, soluble solids, and fruit harvest date had the highest heritability values. The results also, showed that 

the traits included in the stepwise regression model accounted for 90.3 and 80.3 percent of the total variation 

related to fruit weight in NGF2 and SGF2 populations, respectively. According to the results obtained from 

principal components analysis, in NGF2 and SGF2 populations, two principal components explained 71.9 and 

71.3 percent of the data variance, respectively. Based on the results obtained from bi-plot analysis, the top 30 

NGF2 genotypes and the top 53 SGF2 genotypes were selected and cultivated to produce the F3 generation, 

continue the generations and finally obtaining inbred lines. 

 

Conclusion 

    The results indicate that, the optimal use of foreign genetic resources should be considered to improve the 

native cantaloupe and melon cultivars, and create superior genotypes. This facilitates the acquisition of 

economically important genes by breeders, which have been eroded over time. Another advantage of this 

process is that these foreign sources are abundantly available. The conspicuous finding of this research was 

that the two top native cantaloupe cultivars of Iran are known to have some undesirable traits, such as relatively 

low sweetness, low yield, and low tolerance to some pests and diseases. Therefore, the introduction of desirable 

alleles of foreign commercial hybrid cultivars, especially those of the "Galia" group and possible "pineapple" 

into Iranian cantaloupe genotypes will be promising. 
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 .به گام

مشکلات از جمله  یبرخ لیبه دل ریاخ یهااست .در سال رانیا یزیمحصولات جال نیاز مهمتر یکی یطالب
 ریذخا ،یخارج یتجار دیبریارقام ه هیرویو ورود ب یریبوتهم یهایماریب وه،یو عملکرد م ینیریبودن ش نییپا

ساوه و  یارقام مهم بوم یتلاقپژوهش  نیدر ا نیشده است. بنابرا دیشد شیمحصول دچار فرسا نیا یکیژنت
 نیبهتر نشیصفات و گز نیبهتر بیجهت ترک ایو منتخب گال یتجار F1( با رقم یسمسور ی)با نام محل اگاراین

در سه مرحله   هاپیژنوت نیبرتر نشیها انجام گرفت. گزو تداوم نسل یبه روش شجره ا F2نسل  یهاپیژنوت
 شگاهیدر آزما یفیبر اساس صفات ک یابیو کنه، ارز روسیو ،یماریمقاومت به ب یدر مزرعه برا یعیطب ی)غربالگر

نشان داد در  جی. نتارفتی( صورت پذیصفات کم رهیچندمتغ زیآنال جیبر اساس نتا هاپیژنوت یینها نشیو گز
 وهیبه جز شاخص شکل م یابیهمه صفات مورد ارز یبرا یعموم یریپذوراثت (NGF2) ایگال×  اگاراین تیجمع

 یدارا وهیبرداشت م خی، ضخامت گوشت، مواد جامد محلول و تار(SGF2) ایگال×ساوه تیبود. در جمع الاب
 3/80و  3/90 بیگام به گام  به ترت یونیصفات وارد شده به مدل رگرس نیبودند. همچن یریپذوراثت نیبالاتر

کردند. بر اساس  هیتوج SGF2و  NGF2 تیدر دو جمع بیرا به ترت وهیمربوط به وزن م راتییدرصد از کل تغ
درصد  3/71و  9/71 بیبه ترت یدو مولفه اصل  SGF2و NGF2 تیدر جمع ،یاصل یهابه مولفه هیتجز جینتا

برتر  پیژنوت 53و  NGF2برتر  پیژنوت 30پلات  یبا هیتجز جینمودند. بر اساس نتا هیها را توجداده انسیاز وار
SGF2 خالص برتر در نسل  یهانیبه لا دنیها و رسشد که جهت تداوم نسل نشیگزF3 .کشت شدند 
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 مقدمه
 Cucumis melo L (Cucurbitaceae; 2n=2x=24)نه گو یاز انواع اقتصاد( Cantalupensis) یبه گروه مهم یطالب

شدن خربزه  یتنوع و اهل یهاز مراکز ثانو یکی یراندارد. ا یراندر فلات ا یطولان سیارکه سابقه کشت و مصرف ب شودیاطلاق م
جزو پنج کشور برتر  (FAO, 2016) و ششصد هزار تن در سالیلیون م یکاز  یشب یدو با تول( (Pitrat, 2008 بود یو طالب

ب طعم مطلو و کیفیتهای داخلی طالبی از ارقام و توده (.FAO, 2019) رودمی محصول در جهان به شمار ینا ید کنندهتول
 Shahriary) های قارچی و ویروسیانواع بیماریو حساسیت بالا نسبت به برخوردار هستند. با این حال، به دلیل عملکرد پایین 

& Torabi, 2012; Shirali, et al., 2015) سیر صعودی و روز افزون واردات ارقام خارجی به کشور وجود دارد، که از ،
 و ایجاد طبیعی ارزشمند یربه عنوان ذخا گیاهی، ژنتیک حفظ منابع .پلاسم این محصول استهای آن از بین رفتن ژرمپیامد
باشد. بدین می آن قابل دسترس بودن و حفظ به ایجاد، منوط غذایی، امنیت به دستیابی به منظور بالا عملکرد با گیاهی ارقام

بندی و بررسی تنوع آوری، طبقههای بومی و ارقام برتر خارجی، جمعهای بزرگ ناشی از تلاقی نمونهایجاد جمعیتجهت، 
بسیار ضروری است. ناگزیر باید ترتیبی اتخاذ این خزانه بزرگ ژنتیکی  ازحفاظت و  بومی جهت تقویت گسترده ارقامژنتیکی 

های بومی با ارقام اصلاح شده تجاری نمود تا ضمن حفاظت از منابع موجود، تنوع ژنتیکی این محصول را از طریق تلاقی نمونه
 های جدید بالا برد.و تولید لاین
های در حال تفرق پیش نیاز اصلی و اولین گام در نژادی، وجود تنوع کافی و آگاهی از آن در جمعیتهای بههدر برنام

بهتر است میزان تنوع ژنتیکی  2Fهای در حال تفرق مانند ها و اصلاح گیاهان است. لذا، در اولین نسلگزینش بهترین ژنوتیپ
 تنوع ژنتیکی پایه و اساس گزینشیپی در این خصوص اهمیت بالایی دارد. برآورد شود. برآورد ضرایب تنوع ژنوتیپی و فنوت

های گیاهی برای انتخاب والدین گونه آگاهی از تنوع ژنتیکی در .گیاهی است هایهفنوتیپی، ژنوتیپی و اصلاح کمی و کیفی گون
 ی که هیبرید آنها ارزش تجاری دارند،ویژه در محصولات به بینی بنیه هیبرید،هیبریدهای مناسب و پیش یابی بهدست در جهت

ارتباط  وزن متوسط میوه و عملکرد به عنوان مهمترین صفات اقتصادی و (.Mohammadi & Prasanna, 2003)مهم است 
 مستقیم گیریها برای تولید ارقام هیبرید و اندازهتعیین والدها و گزینش ژنوتیپ ارقام، گزینش جهت در صفات سایر با آنها بین

ارقام  گزینش در تواندمی میوه عملکرد با آنها رابطه شناسایی اجزاء عملکرد و. است برخوردار کمی از سودمندی عملکرد و وزن
 اجزای و میوه عملکرد ویژه به صفات مختلف، بین همبستگی شود. تعیین واقع موثر های پر محصول و استفاده از تنوعو ژنوتیپ

 عملکرد به منتهی که را اجزاء ترکیب ترینکه مناسب دهدمی را فرصت این نژادگرانبه به آنها، معلول علت و روابط تعیین و آن
پلاسم بومی این محصول ها برای حفظ و تقویت ژرمنمایند. بنابراین، یکی از بهترین روش شود، انتخابو ایجاد تنوع می بالا

 ها است.  مت به آفات و بیماریو ایجاد تنوع، اصلاح آنها برای صفات مهم اقتصادی و مقاو
 

 پژوهش ۀنیشیپ

های آماری تک ها وجود دارد. با تجزیه براساس روش گزینش بهترین ژنوتیپگیری تنوع و اندازه های زیادی برایروش
گیری اندازههای مورد بررسی را زمانی که صفات شود ولی میزان تفاوت ژنوتیپمتغیره، هر صفت به طور جداگانه تجزیه می

متغیره مانند تجزیه به  های چندروش (.(Yeater et al., 2004 کندشده با یکدیگر همبستگی داشته باشند توصیف نمی
ها حجم داده های اصلی، کاهشتوانند در این زمینه کمک کنند. یکی از اهدف استفاده از تجزیه به مؤلفههای اصلی میمولفه

ها، رابطة توان به روابط بین صفات پی برد. در تجزیه به مؤلفههمبستگی بین متغیرها میاست. در این روش، با بررسی 
شود. نقش هر یک از صفات در تنوع موجود همبستگی بین تعداد زیادی متغیر وابسته، به وسیلة چند مؤلفة مستقل بیان می

های برتر ه گزینش و تشخیص ارقام و ژنوتیپتوان اقدام بهای مهم و کارآمد میشود. سپس براساس رسم مولفهمشخص می
 نمود. 
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عملکرد میوه یک ویژگی پیچیده است و به تعدادی از صفات بستگی دارد. روابط متقابل بین عملکرد و اجزاء آن باعث 
مطالعات همبستگی به  .(Feyzian et al., 2009)بهبود کارایی یک برنامه اصلاحی با مبنای انتخاب مناسب خواهد شد 

نهایی نشان دهنده روابط متقابل بین صفات وراثتی نیست و ممکن است منجر به نتایج منفی شود. تحلیل همبستگی فقط ت
تحت تأثیر اجزای  ،یک صفت چند ژنی مانند عملکرد میوه .(Prajapati et al., 2022) دهدماهیت و میزان آن را نشان می

برای انتخاب  گراصلاحای را در مقابل یک ایر صفات که شرایط پیچیدهمختلف آن به طور مستقیم و غیرمستقیم از طریق س
ضرایب علیت برای نشان دادن روابط علت و معلولی یک بنابراین،  .(Prajapati et al., 2022) گیردقرار می ایجاد می کند

مستقیم  اثرات )توان با استفاده از تجزیه علیت، به اطلاعات تکمیلی میو  رودمجموعه از متغیرهای مستقل و وابسته به کار می
 شوند. های ساده مشاهده نمیها دست یافت که عموما در همبستگیجهت گزینش بهتر ژنوتیپ (و غیرمستقیم صفات

از  ه شد.مشاهد بیشترین همبستگی مثبت بین طول و قطر میوه، S1لاین طالبی و خربزه در سطح  192بررسی تنوع در 
بررسی تنوع ژنتیکی  .(Kayak &Türkmen., 2022)گزارش گردید  TSSو  pHسوی دیگر، بیشترین همبستگی منفی بین 

درصد تجمعی از کل تغییرات را  5/97ها نشان داد هفت مولفه اول بیش از ژنوتیپ کدو گرد تلخ، بر اساس تجزیه به مولفه 91
درصد از کل تغییرات را به خود اختصاص دادند که نشان دهنده درجه بالایی  50اول  در دو مولفه  .ستبه خود اختصاص داده ا

ارزیابی تنوع ژنتیکی  با قیتحق کیدر  .(Mahapatra et al., 2022) از همبستگی بین صفات مورد تجزیه و تحلیل است
و قطر میوه در  حفره عرضیوزن میوه، تعداد میوه، قطر میوه )طول(، قطر  صفات میانگین داده شد کهطالبی و خربزه نشان 

د دار بر عملکرد از مدل حذف شدنسایر صفات به دلیل عدم تأثیر معنی کهدر صورتی مدل رگرسیون گام به گام قرار گرفتند.
(Soltani et al., 2022).  

در ساقه، تعداد میوه  فرعی ط مثبت طول ساقه با تعداد شاخه، ارتباهم در مورد همبستگی و تحلیل ضرایب مسیر در خربزه
. شددر خوشه، طول حفره بذری و عملکرد میوه و ضخامت گوشت با قطر میوه، عرض حفره میوه و ضخامت پوست گزارش 

ه، میو عرضی حفره ضخامت گوشت میوه، قطر با بین وزن میوه داده است کهنشان  (Cucurbita pepo)و رقم کد 21 بررسی
بین  . هدف از این تحقیق، انجام تلاقی(Darrudi et al., 2018)دارد داری وجود همبستگی مثبت و معنیمیوه عرض و  طول

، داخلیو منتخب  برترپدری،  والد( و توده بومی و ناهمگن ساوه به عنوان دو نیاگارانام تجاری با ) سمسوریرقم طالبی بومی دو 
( و نهایتا گالیا× گالیا و ساوه × نیاگارا ( آنها تنوع ژنتیکی دو جمعیت در حال تفکیک بررسی گالیا، 1Fبا رقم هیبرید تجاری 

های پوست، شبکه پوست، شیرینی بالا، خطوط و رگه)های مهم والدین های برتر دارای ترکیبی از ویژگیبه ژنوتیپدست یابی 
 ( بود.هاها و ویروسبه بیماریبودن وزن و عملکرد بالا و مقاومت نسبی دارا، زودرسی

 

 پژوهش يشناسروش

ای روشن، کاملا مشبک و سفت با رقم بومی ساوه با میوه اندکی پهن تا گرد، خط دار، رنگ زمینه پوست نارنجی تا قهوه
مشخص  (Pouyesh et al. 2017) و دیررس ،بافت مطلوب و شیرینی پایین ،قابلیت حمل و نقل و ماندگاری بالا، گوشت سبز

دار، رنگ زمینه پوست کرمی روشن، کاملا مشبک، دار و اندکی شیارمیوه اندکی پهن، خط نیز دارایرقم بومی نیاگارا شود. می
 Jariani)قابلیت حمل و نقل و ماندگاری ضعیف، گوشت سبز، آبدار و شیرینی متوسط، تشکیل میوه متمرکز و بسیار زودرس 

2022 et al., ) 1به عنوان والد پدری با رقم خارجی تجاری قام این ارباشد. میF  ،در گروه گالیا )با میوه گرد، کاملا مشبک
بافت سفت و شیرینی  ،بدون خط و شیار، رنگ زمینه پوست زرد تا کرم، قابلیت حمل و نقل و ماندگاری بسیار بالا، گوشت سبز

به عنوان والد مادری جهت  (Pitrat, 2008)های ویروسی بیماری میری ومقاومت بالا نسبت به انواع بوتهو بسیار بالا و پایدار، 
تشکیل دو جمعیت بزرگ در حال تفرق در مزرعه تحقیقاتی دانشکده فناوری کشاورزی )پردیس ابوریحان( دانشگاه تهران در 

 تلاقی داده شدند.  1396بهار 
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ها، نسبتا خالص بوتهبا توجه به خودگشنی مکرر تک ها پیش در بانک ژن دانشکده کشت شده وارقام ساوه و نیاگارا از سال
دو تلاقی در  1Fگذاری شد.. بذور نسل نام SGگالیا به عنوان × و تلاقی ساوه  NG گالیا تحت عنوان× اند. تلاقی نیاگارا شده

با توجه به ناهمگن بودن بیشتر  اماگزینش انجام نشد  1Fچه در نسل در گلخانه کشت و خودگشن شد. اگر 1396پاییز سال 
 1SGF 30بود. بنابراین از جمعیت  1NGFدارای تنوع بالاتری نسبت به جمعیت  1SGFوالد ساوه نسبت به نیاگارا، جمعیت 

نسل  1397ها انتخاب شده و خودگشن شدند. در بهار بوته جهت کاشت در سال بعد و تداوم نسل 1NGF 10بوته و از جمعیت 
متر کشت شد. به این سانتی170×  80رعه استیجاری واقع در روستای فیلستان )جنوب پاکدشت( با فواصل مزیک دوم در 

بوته( ایجاد شد. عملیات به زراعی در مزرعه شامل خاک دادن  1500) 2SGFبوته( و  1000) 2NGFترتیب دو جمعیت بزرگ 
-20ای با روش تیپ، کوددهی ماکرو )کبار به صورت قطرهروز ی 5های هرز، آبیاری مرتب مزرعه هر ها، وجین علفپای بوته

 15ها به صورت کود آبیاری انجام شد. ارقام والدی ساوه، نیاگارا و گالیا از هر کدام ( و همچنین هیومیک اسید به بوته20-20
احتساب سه گل روی  با 2Fهای نسل بوته در کنار جمعیت مورد مطالعه جهت برآورد واریانس محیطی کشت شدند. تمامی بوته

. روش اصلاحی به صورت (Rajitha Nair & Kumar, 2021)گل در دو جمعیت( خودگشن شدند  7500هر بوته )حداقل 

1ایشجره  (. ,2008Pitrat)آغاز شد  2Fدر نسل  بود و گزینش 
، ومت نسبی به بیماریمقانیز های خودگشن شده در مزرعه برای صفات مورفولوژیک، فنولوژیک و بوته ارزیابی و گزینش

های با ساقه و طوقه بوته کهطوریگروه قرار داده شدند به 4ها در بوته سپسای انجام شد ویروس و کنه بر اساس مقیاس رتبه
و   ،3درصد آلودگی در کلاس  50تا  25با  یها، بوته2ی در کلاس درصد آلودگ 25های با ، بوته1بدون آلودگی در کلاس 

بدون علایم ویروسی و  و با برگ یهاقرار گرفتند. بوته 4درصد روی ساقه و طوقه در کلاس  50با آلودگی بیش از  هایبوته

های با علایم متوسط ویروسی و کنه در ، بوته2های دارای علایم خفیف ویروسی و کنه در کلاس  ، بوته1کنه در کلاس 
های تشخیص بوته (.Roy, 1997)قرار گرفتند  4لاس کروی برگ در های با علایم شدید ویروسی و کنه و  بوته ،3کلاس 

رفتند، و از بین  طور سریع پژمرده شده میری عمدتا بههای مبتلا به عوامل بوتهدهی انجام شد. بوتهآلوده با استفاده از روش رتبه

های آلوده و بوته ،شدتار عنکبوت به ی شبیه شیده از تارهایآلود شده و بخش هوایی آنها پو های آلوده به کنه معمولا گردبوته
) t al,.eKurosky 2017 ;کردند ها( معمولا ظاهر زرد رنگ، ابلق یا حالت موزاییک مانند پیدا میبه ویروس )طیفی از ویروس

;)2020 et al., Damicone.  
های با بودند به عنوان بوته 2ای بالاتر از رتبهترتیب دارای نمره  های مبتلا به انواع بیماری، ویروس یا کنه که بهبوته

ها بر اساس مقیاس اسمی در سه کلاس قرار داده مقاومت پایین یا حساس از جمعیت حذف شدند. از نظر شکل ظاهری بوته
و به  3در کلاس های شبیه به والد ایرانی و به عنوان بوته رونده، بوته 1ها با ظاهری شبیه به والد گالیا در کلاس شدند. بوته
ها رده بندی شدند. از نظر عادت رشد رویشی و گسترش، بوته 2های با فرم بینابین در کلاس ای و بوتههای گرد کپهعنوان بوته

 5ها در کلاس و بزرگترین بوته 1ها در کلاس طوری که کوچکترین بوتهکلاس قرار گرفتند به 5براساس مقیاس رتبه ای در 
های مناسب گزینش به شرط داشتن دیگر ویژگی 4تا  2ای بین های دارای عادت رشد رویشی با نمره رتبهط بوتهقرار گرفتند. فق

ای شروع و با های مزرعهها با ارزیابیگزینش بوته بدین جهت، .(Choudhary et al., 2015; Adib et al., 2022)شدند 
یشگاه و انتخاب براساس صفات کیفی ادامه پیدا کرد. صفات های خودگشن شده در آزماثبت مشخصات کمی و کیفی میوه
، 1) نرم  گروهها از نظر سفتی گوشت و پوست در سه گیری شد. میوههای رتبه ای اندازهکیفی میوه عمدتا بر اساس مقیاس

گروه )سبز، کرمی، زرد،  5(، از نظر رنگ پوست در 2و کم آب  1(، از نظر آبدار بودن میوه در دو گروه )آبدار 3و سفت  2متوسط 
گروه )سفید، سبز کم رنگ، سبز و نارنجی(، از نظر میزان شبکه روی پوست در  4نارنجی و سفید(، از نظر رنگ گوشت میوه در 

های با شبکه بندی نسبتا توسعه یافته های با میزان کمی شبکه روی پوست، میوههای صاف و بدون شبکه، میوه)میوه گروه 4
شامل  گروههای روی پوست در سه ها از نظر خطوط و رگههای کاملا مشبک( قرار داده شدند. همچنین میوهمیوهولی ناقص و 
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های روی از نظر شیار نیز،، و 3های با خطوط کاملا مشخص و میوه 2با خطوط کمرنگ  های، میوه1بدون خط های میوه
(.  بر Choudhary et al., 2015; Adib et al., 2022)اده شدند قرار د 2و شیار دار  1شامل بدون شیار  گروهپوست در دو 

(، دارای پوست 2های روی پوست )با نمره (، دارای شیار3( دارای خطوط ورگه )با نمره  4های مشبک ) با نمره این اساس میوه
 .( گزینش شد1(، دارای گوشت میوه نرم و آبدار )با نمره 3ضخیم و سفت )با نمره 

گزینش گروهی و  منظوربهرحله اول مورد بررسی قرار گرفتند. مهای چند متغیره صفات کمی در دو مرحله جزیهدر پایان ت
 انجام گرفت. بعدی دو مولفه اصلی اولو ترسیم نمودار دو (PCA)های اصلی ها براساس تجزیه به مولفهبندی ژنوتیپگروه

و تعیین صفات مهم و موثر بر وزن میوه به عنوان یکی از اجزاء اصلی عملکرد با استفاده از  PCAجهت تایید نتایج  ،مرحله دوم
پذیری رگرسیون گام به گام و تأثیر این صفات با استفاده از تجزیه مسیر به منظور گزینش نهایی صورت گرفت. همچنین وراثت

مدل رگرسیون وارد شدند محاسبه گردید. صفات کمی میوه ها و میزان پیشرفت این صفات به ویژه صفاتی که به و تنوع، نسبت
متر(، نسبت طول متر(، عرض میوه )سانتیطول میوه )سانتی عبارت بودند ازگیری شدند که عمدتا بر اساس مقیاس نسبی اندازه

روز تا برداشت میوه تعداد متر(، تر(، وزن میوه )سانتیم متر(، قطر حفره عرضی )سانتیبه قطر میوه، ضخامت گوشت )سانتی

 Jariani)نگار(  و مواد جامد محلول بر حسب درجه بریکس با استفاده از رفرکتومتر دستی )فام ،ای و برحسب روز()مقیاس فاصله

et al., 2022.) 

 

 یآمار هایهیتجز

تأثیر گذار  های ساده فنوتیپی، تجزیه رگرسیون گام به گام جهت تشخیص صفات مهمهای آماری شامل همبستگیتجزیه
مستقیم صفات مهم وارد شده در مدل رگرسیونی به عنوان بر وزن تک میوه، تجزیه علیت به منظور تعیین اثرات مستقیم و غیر

های دو جمعیت در حال تفرق، تجزیه به صفت وزن تک میوه به عنوان متغیر وابسته و مهم در گزینش ژنوتیپ ،متغیر مستقل
ندی صفات موثر بروابط درونی بین صفات، تعیین نقش هر یک از صفات در تنوع موجود و گروه های اصلی برای تعیینمولفه

ها بود. تجزیه به های اصلی، جهت گزینش نهایی و گروهی ژنوتیپبر وزن میوه و تجزیه بای پلات با استفاده از دو مولفه
همبستگی فنوتیپی  انجام شد. ضرایب 4.0.3نسخه  Rار افزهای اصلی و رسم نمودار دو بعدی مولفه اول و دوم با نرممولفه

ای و های فاصلهگیری براساس مقیاسکمی )اندازه آنها مربوط به صفات انحراف معیار و متغیر دو کواریانس اساسبر پیرسون
واریانس فنوتیپی،  محاسبه گردید. پارامترهای ژنتیکی مانند yσxσ/(x,y)= (covxyR( رابطه طریق از ضریب این شد. انجام نسبی(

ضرایب تنوع فنوتیپی، ژنتیکی، محیطی، و بازده ژنتیکی )شدت انتخاب یا پیشرفت  ،پذیری عمومیژنوتیپی، محیطی، وراثت
 .(Roy, 2000; Pistorale & Adriana, 2008) از روابط زیر محاسبه شد 10و  5، 2ژنتیکی( با شدت انتخاب 

σe (1رابطه 
2= MSe        

σp (2رابطه 
2= σg

2+σ 2e      

σg) (3رابطه 
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gکه در روابط بالا، 
2σ  ،واریانس ژنتیکی p

2σ ،واریانس فنوتیپی e
2σ  ،واریانس محیطیpS ،انحراف معیار فنوتیپی  gCV ،

pCV و ،eCV  به ترتیب، ضرایب تنوع ژنتیکی، فنوتیپی و محیطی b2h عمومی توارث پذیری، GA  بازده ژنتیکی وK  دیفرانسیل
-می 76/1و  06/2، 42/2درصد گزینش به ترتیب  10و  5، 2برای  K اشند. مقداربیگزینش شده استاندارد م

 .(Mardanzadeh et al., 2014; Hamza et al., 2018)باشد
رقم ساوه، نیاگارا و گالیا محاسبه شد. با واریانس خطا با کمک ارقام والدی به دست آمد. به این ترتیب که واریانس درون 

واریانس  ،که رقم ساوه و نیاگارا در این آزمایش لاین نسبتا خالص هستند و رقم گالیا یک رقم هیبرید تجاری استتوجه به این
در نظر  pV یپیعنوان واریانس فنوت به 2Fتخمینی از واریانس خطا خواهد بود. واریانس نسل  بوده، لذادرون آنها کاملا محیطی 

همه  .دست آمدواریانس محیطی، واریانس ژنتیکی برای هر دو جمعیت به و 2F از تفاضل واریانس نسل بنابراین،گرفته شد. 
 .انجام گرفت (SAS, 2011) 1/9 نسخهSAS و  (SPSS, 2010) 19 نسخه Excleو  SPSS محاسبات با استفاده از نرم افزار

 

 پژوهش  یهاافتهی

-Arabsalmani, 2007; Arab) ها اشاره شد با توجه به تحقیقات گیاهپزشکیمواد و روش مبحث آنچه دربر اساس 

Salmani et al., 2013) به بیماری،  آنها مقاومت جهت بررسی ،های خودگشن شدهای بوتهدر ابتدا گزینش و ارزیابی مزرعه
ها در مزرعه حذف درصد بوته 52بیش از آن  ه در نتیجهک انجام شد (Roy, 1997)ای ویروس و کنه بر اساس مقیاس رتبه

 Abawi & Pastor (1990)خربزه در گلخانه توسط -تعیین شدت بیماری روی طالبیجهت ای شدند. استفاده از مقیاس رتبه

 و پوست ها، میزان شبکهها براساس صفات کیفی میوه بویژه خطوط و رگهنیز گزارش شده است. در آزمایشگاه گزینش ژنوتیپ
ها های باقی مانده گزینش شدند. گزینش نهایی ژنوتیپدرصد از ژنوتیپ 55که در این مرحله بیش از  شدرنگ گوشت انجام 

 به شرح ذیل صورت پذیرفت. ، وبراساس آنالیز چند متغیره صفات کمی در دو مرحله

 

  )2NGF( گالیا×گارا تلاقي نیا ،2F یتنتایج تجزیه همبستگي فنوتیپي صفات کمي و کیفي در جمع

ای برخوردار باغبانی از اهمیت ویژه تولیدات ارتقاء سطح کمی هایهمبستگی صفات به عنوان بخشی از اولویت اطلاع از
داری در سطح دهد همبستگی مثبت و معنی( نشان می1)جدول  نتایح حاصل از تجزیه همبستگی فنوتیپی صفات کمی است.

(، اندازه حفره 878/0**میوه ) ( و طول908/0**وزن میوه به عنوان یکی از اجزاء عملکرد با سایر اجزاء مانند قطر ) درصد بین 1
بیشترین همبستگی را دو صفت  .( وجود داشت280/0**(، و روز تا برداشت میوه )671/0**(، ضخامت گوشت )706/0**بذری )

( نشان داد مقاومت 2همبستگی اسپیرمن در ارتباط با صفات کیفی )جدول  ( داشتند. نتایج908/0**وزن میوه و قطر میوه )
درصد بود. خطوط  1داری در سطح ها دارای همبستگی مثبت معنیها با مقاومت نسبی آنها به بیماریها به ویروسنسبی بوته

ها به مقاومت نسبی بوته درصد بود. 1داری در سطح های پوست دارای همبستگی منفی معنیهای پوست با شبکهو رگه
 درصد با میزان سفتی پوست بود. 5داری در سطح ها دارای همبستگی منفی معنیویروس

 

  )2SGF (گالیا× تلاقي ساوه  2Fنتایج تجزیه همبستگي فنوتیپي صفات کمي و کیفي در جمعیت 

ارائه شده است. محاسبه ضرایب  3بر اساس ضریب پیرسون محاسبه گردید که در جدول  2SGFجمعیت  ضرایب همبستگی
نشان داد وزن میوه با همه صفات کمی مورد سنجش بجز میزان  2SGFهمبستگی بین صفات کمی در جمعیت در حال تفرق 

( 845/0**درصد نشان داد؛ بالاترین همبستگی بین وزن میوه با دو صفت طول ) 1داری در سطح قند میوه ارتباط مثبت و معنی
 (. 4قرار گرفت )جدول  یمشاهده شد. در ارتباط با صفات کیفی میوه نیز نتایج همبستگی اسپیرمن بررس میوه (825/0**)و قطر 
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 (PCA) های اصليتجزیه به مولفه

درصد از تغییرات را توجیه  88/71مجموعاً  مولفه که دو نشان داد (،1 شکل( 2NGFجمعیت  ها برایتجزیه به مولفهنتایج 
 .داد اختصاص خود به را صفات واریانس از درصد 2/56حدود  87/3ا مقدار ویژه ماتریس همبستگی برابر اول ب مولفه نمودند.

در  شد. براساس نتایج به دست آمدهاز مولفه اول شامل  ها را پساز واریانس دادهدرصد  68/15، 06/1دوم با مقدار ویژه  همؤلف
 اول عامل .نمودند توجیه را هاداده کل درصد از تغییرات 31/71مجموع  در (2اصلی )شکل  مولفه دو ،2SGFبا جمعیت ارتباط 

 برای دارو معنی مثبت عاملی ضرایب شامل 85/3معادل ایویژه مقدار درصد از واریانس مربوط به صفات و 1/55توجیه  با
دوم تبیین  نهادی داشت. مولفهصفات مهم وزن و اجزاء آن بود. در این مولفه وزن میوه بیشترین تأثیر مثبت را در مدل پیش

 درصد از تغییرات مثبت بود.  70/15کننده 
 

 2Fگالیا در جمعیت × همبستگی پیرسون بین صفات کمی طالبی در تلاقی نیاگارا  .  1جدول 

 قطر حفره بذری قطر میوه طول میوه نوع صفت
ضخامت گوشت 

 میوه

کل مواد جامد 

 محلول

تعداد روز تا 

برداشت 

 محصول

X1 000/1       

X2 0/807** 000/1      

X3  0/603** 0/693** 000/1     

X4 0/613** 0/66** 0/239* 000/1    

X5 082/0  132/0  082/0  058/0  000/1   

X6  0/209* 0/252** 0/258** 122/0  137/0  000/1  

W 0/878** 0/908** 0/706** 0/671** 142/0  0/280** 

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. دار و اختلاف معنیاختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود  ns 

1X ،)طول میوه( 2X  ،)قطر میوه(3X  ،)قطر حفره بذری(4X  ،)ضخامت گوشت میوه(5X  ،)6)کل مواد جامد محلولX  تعداد روز تا برداشت(

 )وزن میوه(. )منبع: یافته های تحقیق(. Wمحصول(، 

 

 2Fهمبستگی اسپیرمن بین صفات کیفی طالبی در تلاقی ساوه در گالیا در جمعیت  .2 جدول

نوع 

 صفت

عادت رشد 

 بوته

شکل 

 بوته
 کنه ویروس بیماری

بندی شبکه

 روی پوست

وی رخطوط 

 پوست میوه

های شیار

روی 

 پوست

سفتی 

پوس

ت 

 میوه

ضخامت 

پوست 

 میوه

سفتی 

گوشت 

 میوه

X1 000/1            

X2 020/0  000/1           

X3 106/0-  060/0  000/1          

X4 033/0-  021/0-  0/255** 000/1         

X5 099/0-  045/0-  106/0  154/0  000/1        

X6 005/0-  0/208* 004/0-  140/-  116/0-  000/1       

X7 0/280** 037/0  013/0-  030/0-  027/0-  -0/454** 000/1      

X8 0/248** 110/0  107/0-  077/0-  065/0-  069/0-  0/197* 000/1     

X9 084/0  131/0  105/0-  -0/191* 129/0  0/310** 143/0-  049/0-  000/1    

X10 033/0-  031/0-  035/0-  004/0-  179/0  -0/292** 0/294** 070/0-  098/0  000/1   

X11 064/0  144/0  011/0-  068/0-  011/0  025/0  147/0-  019/0  140/0  126/0-  000/1  

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. دار و اختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X  ،)عادت رشد بوته(2X  ،)3)شکل بوتهX ( ،)بیماری(4X  ،)ویروس(5X  ،)کنه(6X  ،)شبکه روی پوست میوه(7X  ،)8)خطوط روی پوست میوهX  شیارهای روی(
 )سفتی گوشت میوه(. )منبع: یافته های تحقیق(. 11X)ضخامت پوست میوه(،  10X)سفتی پوست میوه(،  9Xپوست(، 



 1402، دومایران، دورة پنجاه و چهار، شمارة  رانیا یعلوم باغبان هینشر                                                                                       310     

 

 

 2Fهمبستگی پیرسون بین صفات کمی طالبی در تلاقی ساوه گالیا در جمعیت . ۳جدول 

 قطر حفره بذری قطر میوه طول میوه نوع صفت
ضخامت گوشت 

 میوه

کل مواد جامد 

 محلول

تعداد روز تا 

برداشت 

 محصول

X1 000/1       

X2 0/766** 000/1      

X3 0/516** 0/656** 000/1     

X4 0/712** 0/687** 0/281** 000/1    

X5 078/0  052/0  030/0  0/187** 000/1   

X6 0/406** 0/249** 0/226** 0/249** 128/0  000/1  

W 0/845** 0/825** 0/601** 0/702** 055/0  0/309** 

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار و اختلاف معنی**: به ترتیب نبود اختلاف معنی، * و  ns 

 1X )طول میوه( 2X, )قطر میوه( 3X, )قطر حفره عرضی( 4X, )ضخامت گوشت میوه( 5X, )کل مواد جامد محلول( 6X, )تعداد روز تا برداشت محصول( W,  وزن(
 .میوه(

 

 2Fهمبستگی اسپیرمن بین صفات کیفی طالبی در تلاقی ساوه در گالیا در جمعیت  .4جدول 

نوع 

 صفت

عادت 

 رشد بوته

شکل 

 بوته
 کنه ویروس بیماری

بندی شبکه

 روی پوست

خطوط روی 

 پوست میوه

های شیار

 روی پوست

سفتی 

 پوست میوه

ضخامت 

 پوست میوه

سفتی 

 گوشت میوه

X1 000/1            

X2 0/263** 000/1           

X3 066/0  013/0-  000/1          

X4 070/0  0/171* 0/409** 000/1         

X5 051/0-  032/0-  0/167* 0/166* 000/1        

X6 0/186** 082/0  119/0-  097/0-  -0/135* 000/1       

X7 0/151* 036/0-  0/187** 0/151* 039/0-  0/333** 000/1      

X8 085/0  034/0  029/0  070/0  039/0-  003/0-  0/370** 000/1     

X8 0/146* 0/143* 
188/0-

** 
088/0-  -0/154* 0/292** 131/0-  092/0  000/1    

X10 0/139* 033/0  113/0  041/0-  014/0  075/0  069/0  025/0  043/0  000/1   

X11 048/0-  066/0  059/0-  -0/177** 001/0  071/0  -0/209** -0/212** 0/190** 012/0  000/1  

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار و اختلاف معنی* و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X  ،)عادت رشد بوته(2X  ،)3)شکل بوتهX ( ،)بیماری(4X  ،)ویروس(5X  ،)کنه(6X  ،)شبکه روی پوست میوه(7X  ،)8)خطوط روی پوست میوهX  شیارهای(
 )سفتی گوشت میوه(. )منبع: یافته های تحقیق(. 11X)ضخامت پوست میوه(،  10X)سفتی پوست میوه(،  9Xروی پوست(، 
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 . 2NGF هایشده در جمعیت گیریهای اصلی برای صفات اندازههپلات( تجزیه به مولفبعدی )باینمودار دو .1 کلش

 دهند )منبع: داده های تحقیق(.ها را در سطح پلان نشان میبرخی از بهترین ژنوتیپبیضی و دایره سبز رنگ محدوده 
 

های محدود به (، نشان داد، ژنوتیپ1)شکل  2NGFهای ها در سطح پلان حاصل از دو مؤلفه در جمعیتپراکنش ژنوتیپ
ترین تاثیر مثبت را روی مؤلفه اصلی اول ها از نظر وزن میوه و اجزاء آن هستند این صفات بیشبیضی سبز رنگ برترین ژنوتیپ

های محدود به دایره ها دارای میزان قند و تعداد روز تا برداشت میوه نسبتا کمتری هستند. ژنوتیپداشتند؛ همچنین، این ژنوتیپ
دارای روی ت و معنیباشند که دارای تاثیر مثبو تعداد روز تا برداشت میوه نیز می TSSها از نظر میزان رنگ برترین ژنوتیپسبز

ها چندان بالا نیست. از طرف دیگر، با توجه به نتایج در که وزن میوه و اجزاء آن در این ژنوتیپمولفه اصلی دوم بودند؛ در حالی
ها از نظر میزان وزن میوه و اجزاء آن و رنگ برترین ژنوتیپهای محدود به بیضی سبز(، ژنوتیپ2)شکل  2SGFهای جمعیت

باشند که بیشترین تاثیر مثبت را بر مولفه اصلی اول و کمترین تاثیر را بر مولفه دوم عداد روز تا برداشت میوه میهمچنین ت
های دارای قند بعدی برای طیفی از ژنوتیپها بر اساس نمودار دوگزینش 2SGFو  2NGFداشتند، بدین جهت در هر دو جمعیت 

ها تا رسیدن به های گزینش شده برای کاشت در نسل سوم و تدام نسلژنوتیپ بالا و وزن متوسط تا زیاد صورت گرفت. این

 .فتکار خواهند رهای خالص بهلاین

NGF2 
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 . 2SGF هایشده در جمعیت گیریهای اصلی برای صفات اندازههپلات( تجزیه به مولفبعدی )باینمودار دو .2 کلش

 دهند )منبع: داده های تحقیق(.ها را در سطح پلان نشان میبهترین ژنوتیپبیضی و دایره سبز رنگ محدوده برخی از 

 

 گام به گام رگرسیون

 را وزن درصد از تغییرت 19/82 تنهایی به عرض میوه صفت 2NGFارتباط با جمعیت  دربر اساس نتایج تجزیه رگرسیون 
نشان  برازش شده مدل تبیین همچنین، ضریب. داد تنسب در صفت مستقیم توان آن را به رابطه(، که می5 نمود )جدول توجیه

نتایج در ارتباط با جمعیت  .شد مدل توجیه موجود در مستقل متغیرهای توسط وزن میوه تغییرات درصد از 03/90داد که 
و به عنوان مؤثرترین  .(6)جدول  درصد از تغییرات مربوط به وزن میوه را توجیه کرد 40/71نشان داد طول میوه  2SGFاصلاحی 

 ( با وزن میوه بود.845/0صفت وارد مدل پیشنهادی شد. در این مدل طول میوه دارای بالاترین ارتباط و همبستگی )
 

  2NGFنتایج و ضرایب رگرسیونی برای صفت وزن میوه  به عنوان متغیر وابسته در مدل رگرسیونی گام به گام در  جمعیت  .5جدول 
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1 X2 8219/0  8219/0 0000/12937921 8836/1510- 8520/89 9066/0 9066/0 ** 

2 X1 8849/0 0639/0 0000/6964958 5255/1663- 4080/80 9407/0 2510/0 ** 

3 X3 8911/0 0061/0 0000/4675467 1448/1670- 5841/63 9440/0 0781/0 * 

4 X4 9003/0 0093/0 0000/3543035 0059/1707- 6131/91 9488/0 0964/0 ** 

درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار در سطح احتمال پنج و یک دار و اختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X ،)طول میوه( 2X  ،)قطر میوه(3X  ،)قطر حفره بذری(4X ،)ضخامت گوشت میوه( 
  Y  =- 01/1707+  85/89 2X+  41/80 1X+  58/63 3X 61/91 4Xمدل پیشنهادی رگرسیون گام به گام = 

 

SGF2 
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      2SGFنتایج و ضرایب رگرسیونی برای صفت وزن میوه  به عنوان متغیر وابسته در مدل رگرسیونی گام به گام در جمعیت  .6 جدول
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1 X1 7140/0 7140/0 0000/54403310 4632/1692- 5246/118 8450/0 8450/0 ** 

2 X2 7856/0 0716/0 0000/29930844 6060/2173- 2657/79 8863/0 2676/0 ** 

3 X3 7911/0 0055/0 0000/20094336 9393/2222- 5485/71 8894/0 0742/0 * 

4 X4 8004/0 0092/0 0000/15246808 6235/2232- 7644/116 8947/0 0959/0 ** 

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار و اختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X )طول میوه( ،2X )قطر میوه(، 3X  ،)قطر حفره بذری(4X .)ضخامت گوشت( 
 Y =- 62/2232+  53/1181X +  27/792X +  55/713X + 76/1164X= به گام مدل پیشنهادی رگرسیون گام

 

 وزن میوه یا رگرسیون استاندارد شده تجزیه علیت )تجزیه مسیر(

و تأثیر یب رگرسیون جزء استاندارد ادارای کمترین ضرنتایج نشان داد قند میوه و تاریخ برداشت  2NGFدر ارتباط با جمعیت 
 مستقیم بر وزنغیراثر و ویژه استاندارد گرسیون ریب اعرض میوه دارای بیشترین ضر (.7ند )جدول وزن میوه بود مستقیم بر

ارتباط با جمعیت  در. مستقیم مثبت بر وزن تک میوه هستندغیر آثاربویژه صفات وارد شده به مدل دارای صفات  بود. همهمیوه 

2SGF ، (، قطر حفره 162/0**(، ضخامت گوشت )270/0**( و عرض میوه )451/0**)طول  نشان داد که مسیرنتایج تجزیه
(. صفات وارد نشده به 8)جدول  دار بر وزن میوه بودندترتیب دارای بیشترین اثر مستقیم مثبت و معنیبه( 149/0**عرضی )

منفی و ( دارای اثرات مستقیم 016/0میوه ) روز تا برداشت( و -025/0مدل رگرسیونی گام به گام مانند مواد جامد محلول )
 بودند. میوه بر وزن و کاهشی  دارمعنیغیر

  
   2NGFدر جمعیت   های مستقل( بر وزن میوه در بوتهمستقیم برخی صفات )متغیرآثار مستقیم )اعداد روی قطر( و غیر .7 جدول

NGF2 X1 X2 X3 X4 X5 X6 Y 

X1 **364/0 309/0 105/0 089/0 003/0 009/0 **878/0 

X2 293/0 **383/0 120/0 097/0 004/0 010/0 **908/0 

X3 219/0 265/0 **174/0 035/0 003/0 011/0 **706/0 

X4 223/0 253/0 041/0 **146/0 002/0 005/0 **672/0 

X5 030/0 051/0 014/0 008/0 **303/0 006/0 **142/0 

X6 076/0 096/0 045/0 018/0 005/0 **041/0 **281/0 

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار و اختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X 2 (،)طول میوهX 3 (،)قطر میوهX  4 بذری(،)قطر حفرهX 5 (،)ضخامت گوشت میوهX 6 (،)کل مواد جامد محلولX تعداد روز تا برداشت محصول(،) Y  وزن(
 .میوه(

 . Y= 3636/0 1X + 3829/0 2X + 1736/0 3X + 1458/0 4X  +0333/0 5X +0410/0 6X= معادله رگرسیون با ضرایب استاندارد

 R309/0 =  =ه مانداثر باقی
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 2SGFبوته در جمعیت  در )علیت وزن میوه )تجزیه برای غیرمستقیم و مستقیم اثرات به صفات همبستگی ضرایب تجزیه . 8 جدول

SGF2 X1 X2 X3 X4 X5 X6 Y 

X1 **451/0 210/0 077/0 115/0 002/0- 007/0- **845/0 

X2 350/0 **270/0 098/0 111/0 001/0- 004/0- **825/0 

X3 233/0 177/0 149/0 045/0 001/0- 004/0- **601/0 

X4 321/0 186/0 042/0 **162/0 004/0- 004/0- **702/0 

X5 035/0 014/0 004/0 029/0 **025/0- 002/0- 055/0 

X6 183/0 067/0 034/0 044/0 003/0- **016/0- **309/0 

دار در سطح احتمال پنج و یک درصد. )منبع: یافته های تحقیق(دار و اختلاف معنی، * و **: به ترتیب نبود اختلاف معنی ns 

1X ،)طول میوه( 2X ،)قطر میوه( 3X ،)قطر حفره بذری( 4X  5 میوه(،)ضخامت گوشتX ،)کل مواد جامد محلول( 6X ،)تعداد روز تا برداشت محصول( Y  وزن(
 .میوه(

 . Y = 1545/0 1X + 2703/0 2X + 1493/0 3X  +1618/04X -0252/0 5X - 0161/0 6X =د معادله رگرسیون با ضرایب استاندار

 R= = 4463/0مانده ثر باقیا

 

زده ژنتیکي پذیری عمومي  و بانسبت ضریب تنوع ژنتیکي به فنوتیپي، وراثتضرایب تغییرات ژنتیکي، فنوتیپي، محیطي، 

 ()پیشرفت ژنتیکي یا مقدار شدت انتخاب

برای همه صفات در حد بالا و برای شاخص شکل میوه در حد متوسط بود؛  پذیری، وراثت2NGFدر جمعیت  نتایج نشان داد
 درصد گزینش( 2ژنتیکی )در سطح  نسبت تنوع و بازده ،یریپذبالای وراثتمقادیر نیز برداشت میوه  تعداد روز تاو  میوه وزن

پذیری عرض میوه، قطر حفره عرضی و وزن میو دارای وراثت که نتایج نشان داد ،2SGFمشاهده شد در ارتباط با جمعیت 
پذیری بودند. در هر دو که ضخامت گوشت، مواد جامد محلول و تاریخ برداشت میوه دارای بالاترین وراثتمتوسط بود؛ در حالی

اکثر صفات ارزیابی شده بجز عرض میوه و تاریخ رسیدگی دارای ضرایب تغییرات ژنتیکی و فنوتیپی  2SGFو  2NGFجمعیت 
 ز ضرایب ژنتیکی بودند.بالا تا متوسط بودند. در مجموع ضرایب تنوع فنوتیپی بالاتر ا

 

 )2NGF(پذیری عمومی و بازده ژنتیکی در صفات بررسی شده جمعیت نیاگارا در گالیا مقادیر تنوع ژنتیکی، فنوتیپی، نسبت تنوع ژنتیکی به فنوتیپی، توارث .9جدول 

pCV gCV eCV 2h 
GA 

(2%) 

GA 

(5%) 

GA 

(10%) 
 صفت

 وزن میوه 041/668 911/781 556/918 952/0 667/7 024/34 878/34

 طول میوه 111/3 641/3 278/4 987/0 645/1 335/14 429/14

 قطر میوه 756/2 226/3 790/3 903/0 180/4 754/12 421/13

 قطر حفره بذری 624/1 901/1 233/2 843/0 504/7 412/17 960/18

 ضخامت گوشت میوه 707/0 827/0 972/0 661/0 876/9 796/13 967/16

 کل مواد جامد محلول 958/2 462/3 067/4 947/0 728/3 768/15 203/16

308/5 986/4 819/1 882/0 516/11 803/9 375/8 
تعداد روز تا برداشت 

 محصول

510/107 356/78 612/73 531/0 328/0 130/1 965/0 

نسبت طول به قطر 
 میوه

 )شاخص شکل میوه(

CVg ،ضریب تنوع ژنتیکی :CVpضریب تنوع فنوتیپی :, CVe ،ضریب تنوع محیطی :h2ذیری عمومیپ: وراثت ،GA : بازده ژنتیکی )پیشرفت ژنتیکی یا مقدار
 های تحقیق)منبع: یافته. شدت انتخاب(
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 ساوه گالیاپذیری عمومی و بازده ژنتیکی در صفات بررسی شده در جمعیت مقادیر تنوع ژنتیکی، فنوتیپی، نسبت تنوع ژنتیکی به محیطی، توارث. 10جدول 
)2SGF( 

pCV gCV eCV 2h 
GA 

(2%) 

GA 

(5%) 

GA 

(10%) 
 صفت

907/37 087/29 308/24 589/0 
792/854 

 وزن میوه 667/621 633/727

420/15 035/13 237/8 715/0 876/3 299/3 819/2 
 طول میوه

063/14 957/8 842/10 409/0 007/2 708/1 459/1 
 قطر میوه

643/18 042/12 232/14 417/0 228/1 046/1 891/0 
 قطر حفره بذری

578/23 645/22 567/6 922/0 133/2 816/1 551/1 

ضخامت گوشت 
 میوه

674/20 826/19 862/5 920/0 965/4 226/4 611/3 

کل مواد جامد 
 محلول

628/5 610/5 451/0 994/0 989/14 759/12 901/10 

تعداد روز تا برداشت 
 محصول

648/109 878/93 653/56 733/0 945/1 656/1 415/1 

نسبت طول به قطر 
 میوه

)شاخص شکل 
 میوه(

CVg ،ضریب تنوع ژنتیکی :CVpضریب تنوع فنوتیپی :, CVe ،ضریب تنوع محیطی :h2پذیری عمومی: وراثت ،GA : بازده ژنتیکی )پیشرفت ژنتیکی یا مقدار
 های تحقیق()منبع: یافته شدت انتخاب(

 

 بحث

ها با بالاترین همبستگی، از تجزیه به عامل صفات کمی ت و تعیین گروهیاجهت درک روابط داخلی صفدر این پژوهش 
جمعیت  ها درتجزیه به مولفهنتایج با توجه به  بوده است. هاکاهش حجم دادهاز اتخاذ این روش  هدف اصلی که .استفاده شد

2NGF مولفه هر پیشنهادی بیشترین آثار مثبت را بر روی مدل ، قند میوهدوم  در مولفهو  وزن میوهاول  ، در مولفه(1 )شکل
–قند تحت عنوان مولفه دوم و مولفه میوه اندازهبه عنوان مولفه اول  همؤلفها داشتند. با توجه به نتایج چرخش ماتریس مولفه

مولفه اول وزن میوه بیشترین تأثیر در  (،2)شکل  2SGFبا جمعیت در ارتباط  یا نامگذاری شد. براساس نتایج حاصل زودرسی
دوم به  عامل اندازه میوه، و مولفه مولفه به عنوان ها، اینمثبت را در مدل پیشنهادی داشت؛ با توجه به چرخش ماتریس مولفه

 عنوان عامل قند میوه نامگذاری شد. 

و حتی مقاومت به ها محلول، شکل میوهوزن میوه، عملکرد، زودرسی، میزان مواد جامد صفاتی مانند  که،با توجه به این
قرار ثیر محیط أبرخی از این صفات بیشتر تحت تکه بوده، و اینمهم بسیار ارتباط با معرفی ارقام جدید طالبی  درها، بیماری

مستقیم و به صورت غیر ،مبتنی بر آنها بیشتر در ارتباط با صفات وابسته به آنها یهانها و لایناگزیر گزینش ژنوتیپگیرند، می
ضمن  الزامی است.ها و لاینها اطلاع از ارتباط بین صفات برای اصلاح و انتخاب برترین ژنوتیپاز بدین جهت، شود. انجام می

ه ای از صفات یا گزینش بهای مطلوب از نظر مجموعهشناسایی ژنوتیپآنالیز چندمتغیره،  یهاروش یک ازدر هیچ  که،این
گزینش  توان اقدام بهپلات با استفاده از دو مولفه اصلی میبای در تجزیه کهدر صورتی نیستپذیر امکان ،صورت گروهی
  نمود. یهاها و یا لاینگروهی ژنوتیپ

های های اصلی، ژنوتیپ، با کمک نمودار دو بعدی در تجزیه به مولفه2NGFهای جمعیت بندی ژنوتیپدر ارتباط با گروه
ها از نظر وزن و اجزاء آن بودند که این صفات نیز بیشترین تاثیر مثبت را روی مؤلفه سبز رنگ، برترین ژنوتیپ محدود به بیضی

ها از نظر میزان مواد جامد محلول رنگ، برترین ژنوتیپهای محدود به دایره سبز(. در مقابل ژنوتیپ1اصلی اول داشتند )شکل 
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ها چندان دارای روی مولفه اصلی دوم داشتند؛ هر چندکه وزن میوه در این ژنوتیپمعنیو روز تا برداشت بودند که تاثیر مثبت و 
ها از نظر میزان وزن رنگ، برترین ژنوتیپمحدود به بیضی سبز 2SGFهای های این تحقیق، ژنوتیپبالا نبود. بر اساس یافته

باشند که بیشترین تاثیر مثبت را بر مولفه اصلی اول و کمترین تاثیر را بر میوه و اجزاء آن و همچنین روز تا برداشت میوه می
های دارای قند بالا و طیفی از ژنوتیپبعدی برای ها بر اساس نمودار دومولفه دوم داشتند. بنابراین، در هر دو جمعیت، گزینش

های خالص ضروری ها تا رسیدن به لاینوزن متوسط تا زیاد صورت گرفته است که برای کاشت در نسل سوم، و تداوم نسل
 باشد.می

 تلذا، ممکن اس نیست، ژنتیکی یافته و صرفاً  تغییر دیگر به محیط محیطی صفات از بین ماهیت روابط کهاین به توجه با
ها عمدتا با تاکید بر صفات مهم شود. در پژوهش حاضر، گزینش برترین لاین گزارش نیز متفاوتی های مختلف نتایجدر آزمایش

 تعداد متغیرهای کاهش گذار بر وزن میوه،ویژه وزن میوه صورت گرفته است. بنابراین، جهت تعیین صفات مهم تاثیر اقتصادی به
شده است.  استفاده گام به گام روش رگرسیون ها، ازگرسیونی، و در نهایت تایید تجزیه به مولفهر مدل بهترین و برازش مستقل،

 توان آن را به رابطهکرده است و می توجیه را وزن درصد تغییرات 19/82 تنهایی به ، عرض میوه5بر اساس نتایج جدول 
 متغیرهای توسط وزن تغییرات درصد از 03/90نشان داد که  برازش شده مدل تبیین ضریب .داد نسبت در صفت مستقیم
درصد  40/71، طول میوه 6گردد. در ارتباط با نتایج مندرج در جدول می وارد شده به مدل رگرسیون گام به گام توجیه مستقل

اساس  از تغییرات مربوط به وزن میوه را توجیه نمود و به عنوان مؤثرترین صفت، وارد مدل پیشنهادی شده است. همچنین بر
کرده است. در  توجیه را مربوط به وزن میوه ها و تغییراتواریانس داده از درصد 04/80و مدل برازش، طول میوه در کل  نتایج

 ها را تایید کرده است.این آزمایش، نتایج رگرسیون گام به گام، نتایج تجزیه به مولفه
طریق رگرسیون گام به گام وارد مدل پیشنهادی شدند از روش به منظور آگاهی از نحوه تأثیر صفاتی که از علاوه بر این، 

و  )علیت( اثرات مستقیم و غیرمستقیم و یا رگرسیون استاندارد شده، در تجزیه علیتده است. استفاده ش نیز تجزیه مسیر
د. در یر خواهد شتر تفسشده در معادله نهایی، بررسی، ارزیابی و بصورت جامع های ساده بین صفات و اجزاء واردهمبستگی

دارای اثرات  ،بویژه صفات وارد شده به مدلصفات،  ، همه7بر اساس نتایج مشخص شده در جدول  2NGFارتباط با جمعیت 
ثیر مثبت و أدرصد تحت ت 90وزن میوه بیش از های این پژوهش، . بر اساس یافته بودندمستقیم مثبت بر وزن تک میوه غیر

این صفات مهمترین خصوصیات گیاه در ارتباط با  بدین جهت، ؛باشدمیگام به گام  مدل رگرسیون شده به ت وارداافزاینده صف
که، بر ضمن این ،شوندمعرفی میمیوه و افزایش عملکرد های مناسب برای گزینش وزن شاخص افزایش وزن میوه و به عنوان

 بود.  R= 0.31اساس نتایج به دست آمده، میزان اثر باقی برابر با 
چهار صفت اصلی  ت وارد شده به مدل رگرسیون گام به گام،ادر بین صف(، 8)جدول  2SGFارتباط با جمعیت  درهمچنین 

 با وزن میوه بودند عمدتا دارای اثرات غیر مستقیم درصد 1در سطح  دارعلیت مثبت و معنی که دارای همبستگی و ضرایب
درصد تحت  80افزایش وزن میوه بیش از  اساس نتایج، . برمدل بودند ر برهمدیگاز طریق  ،دار بر وزن میوهو غیر معنیمثبت 

در این  های مناسبی برای گزینششاخصاین صفات رسد نظر میهب و بوده،تاثیر صفات وارد شده به رگرسیون گام به گام 
دلیل عمده  لذا، باشد؛وزن میوه میمستقیم بر طول میوه دارای بیشترین اثر مستقیم و غیرکه اینبا توجه به  باشند. جمعیت

دهنده اثرات غیرمستقیم  انتقال علاوه براین، طول میوه .باشدبر وزن می آنثیر مستقم أ، تمیوه همبستگی بالای طول میوه با وزن
استفاده قرار مورد گزینش و های با طول بیشتر، برای اصلاح وزن میوه در بوته، میوه باشد. بنابراین،نیز میدیگر صفات بر وزن 

نتایج این تحقیق، با مطالعات انجام شده توسط بود.   R= 0.45، هر چند بر اساس نتایج حاصل میزان اثر باقی برابر با گیردمی
)2021. (et alNanthacomar   1رقم  30رویF  نشان دادند عملکرد میوه بالاترین  مطابقت داشت؛ که والد طالبی 6و

و وزن میوه بالاترین اثر مستقیم مثبت را بر عملکرد  ،عرض و ضخامت گوشت میوه داشته است همبستگی را با وزن، طول،
 . دارا بودمیوه در خوشه 
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 عملکرد تأثیر تحت که صفت دهدمی نشان بالا ژنتیکی پیشرفت و بالا پذیریدر ارتباط با پارامترهای ژنتیکی، وراثت
 کهبا توجه به این .Tazeen, et al., 2009)) کندمی فراهم انتخاب برای را یطشرا مؤثرترین بنابراین قرار داشته، افزایشی ژن

بالا و برای شاخص شکل میوه در حد متوسط بوده است، می توان  2NGFصفات در جمعیت  پذیری برای همهوراثتنتایج 
مقادیر بالای دست آمده بیانگر همچنین، نتایج به (.9شوند )جدول می ژنتیکی کنترل صورتبه صفات نتیجه گرفت که این

 باشد؛میو تاریخ برداشت میوه مشاهده  میوه درصد گزینش( برای وزن 2ژنتیکی )در سطح نسبت تنوع و بازده ،یریپذوراثت
رسی کرد و زودزمینه برای بهبود عملبوده است. در نتیجه،  هد تنوع این صفات به دلیل اثرات افزایشی بالای ژندکه نشان می

نسبت گوشت برخی صفات کمی و روی  Chacko (1992)های یافتهباشد. این نتایج با میبیشتر  و گزینش از طریق انتخاب
تنوع فنوتیپی و ژنتیکی  ،(Abo Sedera, 2016)پذیری بالا میوه دارای وراثت قند. داشتخربزه مطابقت در به حفره میوه 

ها در کنترل که نشان دهنده نقش عملکرد غیرافزایشی ژنه است متوسط، نسبت تنوع بالا ولی پیشرفت ژنتیکی پایین بود
با  2SGFدر ارتباط با جمعیت  پذیرینتایج وراثت ممکن است منجر به عدم گستره انتخاب شود. و ژنتیکی این صفت است

ها مطابقت پذیری و تنوع ژنتیکی برخی صفات کمی مورد ارزیابی ملونروی وراثت  Rakhi & Rajamony (2005)هاییافته
جز عرض میوه و روز تا برداشت )شاخص رسیدگی( دارای اکثر صفات ارزیابی شده به 2SGFو  2NGFداشت. در هر دو جمعیت 

هایی بالاتر از ضرایب ژنتیکی بودند. این نتایج با یافتهضرایب تغییرات ژنتیکی و فنوتیپی متوسط تا بالا و ضرایب تنوع فنوتیپی 
 روی طالبی انجام دادند مطابقت دارد.  Praveen et al  (2017)که

 در اساس این صفاتیا انجام هیبریداسیون بر پذیری بالا انتخابدر صفاتی با وراثتتوان بیان نمود که، در مجموع می
های تا نسل بایستیمیها و لاینها پذیری پایین، گزینش ژنوتیپدر صفاتی با وراثت . اماآمیز خواهد بودهای اولیه موفقیتنسل

براساس رتیب تبه ،2NGFهای اولیه جمعیت نسل های برتر درگزینش ژنوتیپباید رسد نظر میهببدین جهت،  یابد؛بعدی ادامه 
، برداشت میوه تابراساس روز ترتیب ، به2SGFمواد جامد محلول، و در جمعیت  )دارای بازده ژنتیکی بالا(،میوه  وزن و طول

در پایان پس  صورت پذیرد.پیشرفت ژنتیکی بالایی بوده است یا وزن میوه که دارای بازده  و مواد جامدمحلول ،ضخامت گوشت
منظور ادامه خودگشنی جهت تولید ها بهنهایی و با در نظر گرفتن تاثیر مجموع صفات کمی و کیفی، بهترین ژنوتیپ از گزینش

 را نشان می دهد. 2Fمنتخب نسل  هایهای ژنوتیپبرخی ویژگی 11های والدی گزینش شدند. جدول لاین

 
  2SGFو  2NGFهای های والدی )ساوه، نیاگارا و گالیا( و تعدادی از میوههای میوهویژگی . 11جدول 

 یا ژنوتیپ نام والد والدی یا گزینش شده ویژگی ها
 نقل و حمل و ماندگاری مشبک، کاملا روشن، کرم پوست رنگ سفت، کمی و خط دار پهن، کمی و گرد میوه

 .زودرس متراکم و میوه تشکیل متوسط، شیرینی سبز، گوشت ضعیف،
 ورامین سمسوری والدی

 قابلیت سفت، میوه پوست مشبک، کاملا روشن، ای قهوه تا نارنجی پوست رنگ خط دار، پهن، کمی و گرد میوه
 دیررس نسبت به سمسوری. کم، شیرینی مطلوب، بافت سبز، گوشت بالا، ماندگاری و نقل و حمل

 ساوه والدی

 بالا، بسیار ماندگاری و حمل قابلیت کرم، به مایل زرد پوست رنگ خط و شیار، بدون مشبک، کاملا گرد، میوه
 ها.برخی عوامل بوته میری و برخی ویروس برابر در بالا مقاومت بالا، بسیار شیرینی و سفت بافت با سبز گوشت

 گالیا والدی

 رنگ کرم، به مایل زرد پوست رنگ شیاردار، و خط دار مشبک، والدین، از تربزرگ و ترپهن کمی و گرد میوه
 رشد با بوته سفت، پوست نیاگارا، والد از ترمتوسط، زودرس حفره میوه قطر زیاد، شیرینی رنگ، کم سبز گوشت

 هابرگ روی بیماری علائم بدون و ویروسی خفیف علائم دارای والدین، در حد واسط شکل آن و گسترده

 NG3-56 ژنوتیپ برتر گزینش شده

 بسیار شیرینی سبز، گوشت رنگ زرد، پوست رنگ خط دار و شیار دار، مشبک، گالیا، در حد آن اندازه و گرد میوه
 بدون گالیا، والد به شبیه شکل و متوسط بوته رشد سخت، پوست زودرس،. زیاد بسیار متوسط تا حفره قطر زیاد،

 ها،برگ روی بیماری و ویروس علائم

 NG4-57 ژنوتیپ برتر گزینش شده

 سبز، گوشت رنگ نارنجی، به متمایل زرد پوست رنگ دار،دار و شیارخط مشبک، متوسط، اندازه با گرد، میوه
 والد گالیا، دارای به شبیه شکل و بوته زیاد رشد سخت، پوست دیررس، متوسط، حفره قطر زیاد، بسیار شیرینی

 ها،برگ روی خفیف بیماری علائم و متوسط ویروسی علائم

 SG25-21-27 ژنوتیپ برتر گزینش شده

 سبز، گوشت رنگ زرد، به مایل نارنجی پوست رنگ و شیار دار، مشبک، بزرگ، اندازه با پهن، کمی و گرد میوه
 شکل آن حد واسط و متوسط داشته، رشد بوته سخت، پوست متوسط رس، متوسط، حفره قطر متوسط، شیرینی

 ها،برگ در بیماری علائم بدون و متوسط ویروسی دارای علائم والدین،

 SG25-72-8 ژنوتیپ برتر گزینش شده
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  یریگجهینت

 2F های دو جمعیت نسلو بالایی بین ژنوتیپ و ظاهری، تنوع قابل ملاحظهای بر اساس نتایج آماری و مشاهدات مزرعه
رسد تنها راه مطمئن و قابل دسترس برای برون رفت از معضل فرسایش حاصل از تلاقی مشاهده شد، بنابراین به نظر می

های خربزه کشور، تمرکز بر اصلاح کلاسیک و تلاقی ارقام بومی مطلوب )حتی گزینش موردی ژن-پلاسم طالبیژنتیکی ژرم
که جهت باشد؛ ضمن اینتجاری وارداتی، می 1Fهای نه چندان معروف داخلی( با ارقام کد کننده صفات مطلوب در ارقام و توده

ایشات مولکولی و گزینش به کمک نشانگر منطقی به های پیشرفته دارای صفات مطلوب، انجام آزماطمینان از حصول لاین
کشت  3Fگزینش شد تا در نسل   2SGFژنوتیپ از جمعیت  53و   2NGFژنوتیپ از جمعیت  30تعداد در پایان  رسد.نظر می

 .شود
 

 سپاسگزاری
ها، و در آزمایشگاه بدین وسیله از آقای کورش حاجب، سرکار خانم زهره اسدی و نیکتا گودرزی که در فصل خودگشنی بوته

تحقیقاتی دانشگاه جناب  –شان برخوردار بوده ایم سپاسگزاری می شود. همچنین، از مسئول محترم مزرعه آموزشی از همکاری
آقای مهندس نبوی و نیز کارشناس محترم آزماشگاه جناب آقای مهندس نوری که جهت پیشرفت پروژه صادقانه همکاری 

 دانی بعمل می آید.نمودند صمیمانه تشکر و قدر
 

 منابع

رقم جدید طالبی با  88(. سمسوری 1391. )وشی. و شهریاری، داری.، رافضی، رافضمانی.، جعفری، پاری.، عابدی، مهمیسلمانی، کر عرب
 .121-123(، 1) 28-2. ینهال و بذر کشاورز یعملکرد بالا برای مناطق خشک و نیمه خشک ایران. مجله به زراع

 ییگزارش نها (S1.) یخواهر مهین نیلا یو خودگشن نشیبا استفاده از گز یسمسور یطالب تیجمع جادی(. ا1385. )میکر ،یعرب سلمان 
 . 1-26. رانیتهران، ا ن،یورام قاتی، مرکز تحق1274/86شماره  یقاتیپروژه تحق

از قارچ  یناش اهیو زوال گ شهیر یدگیپوس یماریبه ب رانیو خربزه ا یطالب ی(. واکنش تودهها1393ابوالفضل. ) سرپله،
Monesporascus cannonballus. 477-488، 4(52) ،یاهیگ یماریمجله ب. 

(. واکنش ژنوتیپهای محلی و اصلاح شده خربزه و طالبی به بیماری ساق سیاه ناشی از قارچ 1392محمد. ) ،ی. و ترابوشیدار ،یاریشهر 
Macrophomina phaseolina. 175-175، 2(2یافتههای تحقیقاتی در گیاهان زراعی و باغی. )ترویجی -نشریه علمی. 

در جنوب  یطالب شهیر یدگیمرتبط با پوس یقارچ ها صیو تشخ ی(. جداساز1393عباس. ) ،یا. و شرزهنیحس ،ینی.، رامشنیام ،یرعلیش
 شگاه تهران. دان -(حانیابور سی)پرد یکشاورز یارشد. دانشکده فناور ینامه کارشناس انیاستان تهران. پا
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