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مقاومت ژن  بيوانفوماتيكي آنالوگو بررسي  توالي يابي ،سازي همسانهجداسازي ، 
  ايران بومي طالبيدو رقم گوجه فرنگي در  موزاييكبه ويروس 

  *1مريم غايب زمهرير و 2و1فاطمه قرائي
  مؤسسه تحقيقات گياهپزشكي كشور، بخش تحقيقات بيماريهاي گياهي تحقيقات، ترويج و آموزش كشاورزي،سازمان تهران،  ايران، 1

  باغبانيتهران، دانشگاه آزاد اسلامي واحد علوم و تحقيقات، دانشكده كشاورزي ومنابع طبيعي، گروه  ايران، 2

 13/8/96 :تاريخ پذيرش    23/5/95 :تاريخ دريافت

  چكيده

قرار زا بيماريطيف وسيعي از عوامل مورد حمله اين گياهان، . باشدمي (Cucurbitacea) كدوئيان از خانواده Cucurbitaجنس 
 ،مطالعه ايندر  .باشداستفاده از گياهان مقاوم مي ،كارآمد براي كنترل بسياري از بيماريهاي كدوئيان تدبيردر حال حاضر . گيرندمي

 يبه اين منظور بذور ارقام مختلف طالبي ايران . بررسي شدبا ژنهاي مقاومت در ارقام طالبي بومي ايران  هكد شوند NBS قلمرو
هاي دجنره از آغازگر .ارقام مختلف انجام شداز برگ  CTABبه روش  DNAاستخراج . در گلخانه كشت داده شدند و تهيه

نتايج اين . انجام شد PCRبه روش  DNAتكثير اين ژنها از روي  وطراحي  شدند  قاومتمحي حفاظت شده ژنهاي آنالوگ وان
و  TN-92-99طالبي رقم از  (ToMV)سازي يك ژن آنالوگ مقاومت به ويروس موزاييك گوجه فرنگي ابررسي منجر به جد

TN-92-80  پلاسميد  در كهشدpGEM-T نشان داد كه توالي آناليز بلاست  .شدو توالي يابي  همسانه سازيNBS  در طالبي
ترسيم درخت فيلوژني با . داردشباهت  ساير كدوئياندر  گوجه فرنگي موزاييكبا ژن مقاومت به ويروس درصد  92-99ايراني 

دو گروه اصلي و هفت زير گروه را ايجاد  NCBIاستفاده از آنالوگهاي جداسازي شده از طالبي و هندوانه موجود در بانك ژن 
فقط نشان داد كه اين پروتئين  PSIpred نرم افزار با استفاده از ToMVبه آنالوگ ژن مقاومت ئين بررسي ساختار دوم پروت. كرد
آن  يو ترشح خارج سلول است پلاسماييغشاء در  TN-92-99رقم طالبي در  ينپروتئ اين ترشح. تشكيل شده است αمارپيچ از 
گوجه فرنگي در  موزاييكمقاومت به ويروس ژن  فعاليت آنزيمياين اولين مطالعه در رابطه باكلون، بيان و تعيين  .است يزناچ

تواند  نقش مهمي در مقاومت به بيماريهاي ويروسي از جمله بيماري موازييك گوجه تظاهر اين ژن مي .است ايران بومي طالبي
  .فرنگي در كدوئيان داشته باشد كه از آن در برنامه هاي اصلاحي مي توان استفاده نمود

  PCRگوجه فرنگي،  موزاييك، ويروس مقاومت، طالبيسازي،  همسانه: كليدي هاي واژه

  zamharir2005@yahoo.com :پست الكترونيكي،  09123708128 :نويسنده مسئول، تلفن* 

  مقدمه
 گياهي reticulatus var melo Cucumis  علمي نام با طالبي
 طالبي كه است اين بر عقيده. باشدمي كدوئيان تيره از علفي

 را آن منشأ برخي اما ،)1( است گرفته منشأ هندوستان از
  .)41( دانند مي هند و ايران

 و شكل نظر از كه است زيادي هاي واريته داراي طالبي
  و .reticulatus var. m. C شامل و متفاوتند طعم

indorus var. m. C. و dudaim var. m. C. 41( باشندمي(. 
 حمله مورد گياهان ساير مانند طالبي جمله از كدوئيان
  .)10( گيرندمي قرار مختلفي بيماريهاي و آفات

كارآمد براي مديريت بيماريهاي  تدبيردر حال حاضر 
مختلف گياهان از جمله كدوئيان استفاده از ارقام مقاوم 

در مورد بعضي بيماريها مانند بيماريهاي  .)8(ت اس
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فايتوپلاسمايي يافتن مقاومتهاي طبيعي نادر است و بيشتر 
براي توليد  آوريزيست فنتمركز بر استفاده از روشهاي 

هاي هاي بومي گونهتوده. )12و  11( باشدگياهان مقاوم مي
ترين ذخاير كدوئيان و خويشاوندان وحشي آنها غني

ژنتيكي در خصوص تحمل يا مقاومت به تنشهاي زيستي 
راهكارهاي  ،مهندسي ژنتيك در دهه هاي اخير .هستند

در گياهان  بيمارگرهاجديدي براي معرفي مقاومت به 
مختلفي را  سازوكارهايگياهان . مختلف فراهم كرده است
اين . برندبه كار مي بيمارگرهابراي دفاع در مقابل 

 شوندفعال مي )R gene( ها با ژنهاي مقاومت گياهسازوكار
)8(.   

امل بيماريزاي توجه به نقش ژنهاي مقاومت بر عليه عوبا 
بندي ژنهاي مقاومت در توليد ارقام گياهي و اهميت هرم

مقاوم، محققان روشهايي جهت شناسايي و نشانمندكردن 
با استفاده از موتيفهاي  .ژنهاي مقاومت ابداع كرده اند

واكنش  ژنهاي مقاومت، يك راهكار مبتني بر شده حفاظت
جهت جداسازي ژنهاي مقاومت  )PCR( اي پايمراززنجيره

جديد و ايجاد نشانگرهاي شديداً پيوسته با ژنهاي مقاومت 
 هان زراعي به كار برده شده استتلف گياخهاي مدر گونه

از آغازگرهاي اليگونوكلئوتيدي استفاده با  PCR .) 6و 3(
بسيار حساس  شده در جداسازي تواليهاي حفاظت دجنره

 كارآييبوده و از اين رو در جداسازي ژنهاي مقاومت 
در بين تعداد  شده اگر ساختارهاي حفاظت. بالايي دارد

براي امكان زيادي زيادي از ژنهاي مقاومت مشترك باشند، 
جداسازي ژنهاي مقاومت جديد مبتني بر همولوژي توالي 

  ).4( وجود دارد

و مقاومت  ژنهايدرمورد  يكه اطلاعات كم يياز آنجا
در ارقام  هاساختار و عملكرد آن و همچنين هاآنالوگهاي آن

 هدف اين تحقيق جداسازي طالبي بومي ايران وجود دارد، 
در  بيماريمقاومت به ژن توالي آنالوگ  يويژگيها يينتع و

 عملكرد و ينيبيشپ ،ينيپروتئ يساختارها يمترس طالبي،
ي اين خانواده با استفاده ژنها سايري فيلوژنتيكي با بررسيها

  .بوداز ابزار هاي بيوانفورماتيكي 

  مواد و روشها
 :DNAاستخراج و بومي طالبي ارقام و كشت ر وبذتهيه 

-TN-92-99 ،TNشامل ايران  طالبي درارقام بومي بذور 

92-80 ،TN-92-107 ،TN-92-120  وTN-92-115  از بانك
تهيه و در  )كرج ،بذر موسسة تحقيقات اصلاح نهال و(ژن 

. پزشكي كشور كشت شدند گلخانه موسسه تحقيقات گياه
شسته و با خاك  كاملاًبه منظور كشت بذور، گلدانها 

بذر در هر گلدان قرار داده شد و  5- 7و ند استريل پر شد
گلدانها در دماي . سطح بذور با  خاك نرم پوشانده شد

 DNA ،از كشتماه بعد يك. درجه قرار داده شدند 18- 25
 )5( تغييراندكي با  CTABبه روش  گياهان طالبياز برگ 

  . شداستخراج 

در اين مطالعه از تركيب : PCR آغازگر و انجام گزينش
از روي مطالعات قبلي در كه  F2/R1و  F1/R1 آغازگري

–NBSژنهاي كد كننده پروتئين حفاظت شده موتيفهاي 

LRR  واكنش  برايطراحي شده بودندPCR  د شاستفاده
  ). 1جدول (

  توالي وتركيب آغازگرهاي مورد استفاده در مطالعه آنالوگ ژنهاي مقاومت در ارقام بومي طالبي ايران -1جدول
Primer Conserved motif Primer sequence Reference  

F1 P-loop TGSSRGGHWYRGGBAAAACTAC Zhang et al. (2008) 
Zhang et al. (2008) R1 GLPL HRCWARAGGVARCCCTYBACA 

F2 P-loop GGDGTDGGNAARACWAC Deng et al. (2000) 
  

- 2ميكرو ليتري شامل  25در حجم نهايي  PCRهر واكنش 
با حجم ) ميلي مولار DNA ،) dNTP10ميكرو ليتر 1

با حجم نهايي ) ميلي مولار 20- 10(آغازگرها ميكروليتر، 1
، ) X10(ميكروليتر بافر 5/2ميكروليتر براي هر آغازگر،  2
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MgCl2  ميكروليتر، آنزيم  1با حجم نهاييTaq پليمراز 

U)1(2/0  ميكروليتر واحد)و آب دو بار ) سيناژن ،ايران
 PCRدر دستگاه  هالوله. تقطير شده استريل صورت گرفت

 94دقيقه در 1چرخه دمايي شامل  35شده و قرار داده 
 5اولين چرخه ( DNAبراي واسرشتگي  سانتي گراددرجه 

درجه  55دقيقه در 1، )سانتي گراددرجه  94دقيقه در 
درجه  72دقيقه در  5/1،هابراي اتصال آغازگر سانتي گراد
در آخر به . انجام گرفت DNAبراي ساختن  سانتي گراد

 72دقيقه در  5به مدت  DNAمنظور توسعه طول رشته 
 درصد 2/1 در آگارز PCRمحصول . ندمانددرجه باقي 

اتيديوم برمايد،  با رنگ آميزيبعد از و الكتروفورز شده 
   .عكسبرداري شد آنهااز مرئي شدند و  UVبا اشعه باندها 

بعد از : pGEM-T (Vector)ناقل همسانه سازي در 
 لئونارد به روش و خالص سازي آن PCRتكثير ژن توسط 

 pGEM-Tبين ژن و پلاسميد اتصال ، عمل )9( )1998(

easy vector system I آمريكا(، محصول شركت پرومگا( 
و  T7هاي اندازراهشامل  pGEM-Tپلاسميد. گرفت صورت

SP6 برشي در طرفين ناحيه (MCS) گر است و ژن انتخاب
سيلين  ژن مقاومت به آمپي E. coliآن براي گزينش 

نيداز روگلوكو-βهمچنين كاست ژني حاوي  .باشد مي
ت برشي در طرفين ساي T7و SP6 راه اندازهايتحت 

و كلوني سفيد  جهت گزينش به روش )(MCS اختصاصي
و ايجاد  الحاق قطعه به پلاسميدپس از . وجود دارد آبي

شوك حرارتي به  به وسيلهانتقال پلاسميد نوتركيب، 
بعد  در مرحله. انجام شد Top10نژاد  E. coliباكتري 
بيوتيك  جامد حاوي آنتيLB روي محيط  باكتريها
 16پس از  .كشت داده شدند X-GALو  IPTGسيلين،  آمپي

، تعدادي درجه سانتي گراد 37ساعت تيمار در دماي 
ي نوتركيب انتخاب و در كلونيهاكلوني سفيد به عنوان 

با استفاده از كيت نهايت استخراج پلاسميدهاي نوتركيب 
GF-1 Plasmid DNA Extraction Kit (Vivantis, 

Malasia)  استفاده از با بنوتركي يكلونيها .انجام گرفت 

پلاسميدها با دو  .گرفتند قرار بررسي مورد PCRك تكني

  .ندشديابي توالي SP6و  T7آغازگر 

با استفاده : تعيين توالي و رسم درخت فيلوژني آناليرهاي
و  يدينوكلئوت ي، توالBLASTو  NCBI ياز بانك اطلاعات

ارقام طالبي در  آنالوگهاي مختلف مقاومت يا ينهآم يداس
 ويژگيها ساير همراهبه  يگرگونه د ينو چند بومي ايران

 ، mRNAاز جمله طول  يمورد بررس يتواليها يويژگيها(
 و ينطول پروتئ ،ون و اينترونگز، تعداد اcDNAتوالي 

 .)2( ندقرار گرفت يمورد بررس )تواليها يشماره دسترس
با  pGEM-Tاي ژن كلون شده در وكتور  مقايسه يفيهمرد

-T نرم افزاربا استفاده از  NCBIساير گياهان موجود در 

Coffee به روش ClustalW بررسي . )16( انجام شد
در  آنالوگهاي مختلف مقاومتفيلوژنتيكي با استفاده از 

با استفاده از  NBSي ژنها و انواع ارقام طالبي بومي ايران
به . )13( انجام شد UPGMAبه روش  6MEGAافزار  نرم

تست  ،حاصل يدرختهاصحت و اعتبار  تأييدمنظور 
BootStrap   7( رفتصورت گتكرار  1000با( .  

وگهاي الآنهاي قلمروتعيين مشخصات و شناسايي 
 يتوال: مختلف مقاومت در ارقام طالبي بومي ايران

و پروتئيني  ياطلاعات يهايگاهبا استفاده از پا ينيپروتئ
UniProtKB ي درون، خارج قسمتها يينتع. شد يينتع

 TMHMMبا استفاده از برنامه پروتئين  غشاييسلولي و 
  .صورت گرفت

 يينتع يبرا: ساختار و محل عملكرد پروتئينتعيين 
 ،Uniprot B  هايپروتئين از برنامهاول و دوم هاي ساختار

PSIpred بانكآن از  محل عملكرد يينتع يو برا  PSORT 

PROTEIN استفاده شد.   

  نتايج
لوگ مقاومت با استفاده از تركيبهاي انتايج تكثير ژنهاي آن

 آغازگرينشان داد تركيب  F2/R1و  F1/R1 آغازگري
F2/R1  قادر به تكثير آنالوگهاي مقاومت به بيماري در ارقام
شكل (بومي ايران است  TN-92-80و  TN-92-99 طالبي 
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  . اين قابليت را ندارد F1/R1 آغازگريولي تركيب ) 1

  
تكثير آنالوگهاي مختلف ژن مقاومت در ارقام طالبي بومي   -1شكل 
-TN-92-107 ،TN-92به ترتيب ارقام طالبي  1-5چاهك : ايران

120 ،TN-92-115 ،TN-92-99  وTN-92-80 ،  چاهكTom 
واكنش انجام  6مربوط به گوجه فرنگي به عنوان كنترل منفي و چاهك 

  ).فرمنتاز( Kb 1اي نشانگر اندازه Mشده با آب است و 

توالي نشان داد كه  NCBIناليز بلاست با استفاده از برنامه آ
NBS  در رقم  طالبيTN-92-99  با ژن  درصد 92ايراني

و در گوجه فرنگي در طالبي  موزاييكمقاومت به ويروس 
با ژن شباهت را  درصد 99ايراني  TN-92-80  رقم طالبي
آنالوگهاي . دارد به ترتيب در هندوانه NBS-LRRمقاومت 

مقاومت جداسازي شده از ساير ارقام طالبي بومي ايران 
 .با ژنهاي مقاومت ثبت شده در بانك ژن نداشتندشباهتي 

-TNو  TN-92-107 ،TN-92-115در بعضي از ارقام مانند 

در  مورد استفاده آغازگرياز تركيبهاي  هيچيكبا  92-120
  . )1شكل ( ، ژني تكثير نشداين مطالعه

و نرم  NCBI يبا استفاده از بانك اطلاعات يفيهمرد يجنتا
 يننشان داد كه ا ClustalWبه روش  T-Coffeeافزار 

و  TN-92-99آنالوگهاي مقاومت به بيماري در ارقام طالبي 
TN-92-80 به طول  ييبالا يحفاظت شدگ ،بومي ايران

  ).2شكل (د هندينشان م  رقمدو جفت باز را در  60حدود 

  
 ,NCBI (JN238699موجود در هندوانه و با آنالوگهاي مشابه در  pGEM-Tاي آنالوگهاي مقاومت كلون شده در ناقل  همرديفي مقايسه -2شكل

JN238688, JN238689, JN238672, JN238671)  با استفاده از برنامهT-Coffe. 

 البي بومي ايرانارقام طبه منظور بررسي روابط تكاملي بين 
رسم درخت  آنالوگهاي مقاومت به بيماري،از نظر توالي 

تواليهاي فيلوژني انجام شد، تا ميزان شباهت آنها با ساير 
موجود در پايگاه بررسي در طالبي و هندوانه  همساخت
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اي از با توجه به اينكه ژنوم جانداران حجم گسترده.  شود
تمام اين تواليها بسيار اطلاعات را در خود دارد و بررسي 

شود كه در استفاده مي يدشوار است، معمولا از تواليهاي
فيلوژني با  ترسيم درخت. دنباش همساختموجودات 

و هندوانه  خربزهاستفاده از آنالوگهاي جداسازي شده از 
دو گروه اصلي و هفت زير  NCBIموجود در بانك ژن 

  يآنالوگها گروه اول شامل .)3شكل (را ايجاد كرد گروه 

JN230699 ،JN230690, JN230689  و  JN230671 است
در ارقام   99و  80و گروه دوم شامل آنالوگهاي مقاومت 

 و XM-008465356 طالبي بومي ايران به همراه 

JN230688 اين آنالوگها در ارقام بيشترين شباهت كه  است
 است به گياه خربزهبا ژن مذكور مربوط طالبي بومي ايران 

(XM-008465356).  به  اولگروه آنالوگهاي مقاومت
  .ندقرار گرفته ا دوم جداگانه از گروه صورت

  
 MEGA6افزار  با استفاده از نرم NCBIبا ساير ژنهاي همتاي خود در بانك اطلاعاتي  درخت فيلوژنتيكي توالي همسانه شده -3 شكل

 همسانهمقاومت ژن آنالوگ بررسي ساختار دوم پروتئين 
به ترتيب جداسازي شده از ارقام طالبي   ،80و  99 شده

با استفاده از ، TN-92-80 و TN-92-99بومي ايران 
PSIpred  مارپيچ فقط از  نشان داد كه اين پروتئينα  

مربوط بيوانفورماتيكي  يجتان ).4شكل (تشكيل شده است 

 PSORTبا استفاده از نرم افزار   ين،پروتئ يريگبه هدف

PROTEINT ،ينترشح پروتئ يزانم يشترينكه ب نشان داد 
آن  يو ترشح خارج سلول بوده است پلاسماييغشاء در
  .است يزناچ

  

  
  PSIpred از استفاده با ارقام بومي طالبي شده از  جدا) پايين( 99و ) بالا(  80مقاومت آنالوگ ساختار دوم پروتئين ژن  -4شكل

  بحث
نقش مهمي در پاسخ مقاومت  NBS-LRRژنهاي خانواده 

با در نظر ). 15(هاي مختلف دارند بيمارگرگياهان به 
ويروسي و  غيرقابل كنترلي بيماريهاخسارت گرفتن 

يت شناسايي و آناليز ژنهاي اهم ،فايتوپلاسمايي در كدوئيان
حائز اهميت كشاورزي  در  مذكورهاي بيمارگرمقاوم به 

توليد گياهان  ،در باغبانيها خسارتاين  با توجه به. است
منجر به تواند  تراريخته متحمل از طريق انتقال ژن مي

 كارآيي به يدنرسيدات، كاهش مصرف سم و تول يشافزا
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مطالعاتي كه تا كنون  .آن در واحد سطح شود يدمطلوب تول
ارقام تجاري كدوئيان  NBS-LRRروي ژنهاي خانواده 

انجام شده نشان مي دهد اين ژنها در اين خانواده داراي 
 تواليهانقاط محاظت شده هستند كه بر اساس اين 

در اين ).  16و  15(پرايمرهاي مختلفي طراحي شده است 
ما نشان  آن مطالعه آغازگرهاي مختلفي بررسي شد و نتايج

در تمامي ارقام طالبي بومي ايران قادر  F2/R1آغازگركه  داد
 . به تكثير آنالوگ ژنهاي مقاومت به بيماريها مي باشد

، آنالوگهاي داد نشاناخير  هدر مطالع آمده به دست هاي داده
 كه وجود داردمختف مقاومت در ارقام طالبي بومي ايران 

بيماريهاي نقش مهمي در مقاومت به   تواندآنها مي تظاهر
ويروسي از جمله بيماري موازييك گوجه فرنگي در 

زيرا خانواده كدوئيان در مقايسه با . كدوئيان داشته باشد
به  ). 17(ومت است اساير گياهان داراي تعداد كمي ژن مق

در  NBS-LRRعنوان مثال تعداد ژنهاي متعلق به خانواده 
قرار 9عدد است كه روي كروموزوم  8خربزه و هندوانه 
اولين  براي  اهژن اين). 17(عدد است  12دارند و در خيار 

طريق  از TN-92-80 و TN-92-99 طالبي ايرانيارقام بار از 
PCR و در پلاسميد  سازيجداpGEM ندكلون شد .  

و  90آنالوگهاي مقاومت  يبراساس توال يلوژنيدرخت ف
آنالوگهاي جداسازي شده از ارقام طالبي بومي ايران و  88

جداسازي شده از طالبي و هندوانه موجود در بانك ژن 
NCBI  د كه دانشان  يروابط تكامل يبه منظور بررس

-XM قرابت زيادي با آنالوگهاي  يآنالوگهاي طالبي ايران

و ز هندوانه اجداسازي شده  JN230688 و 008465356
 خربزهآنالوگهاي جداسازي شده از  ينهمچن .دارندخربزه 

در هر دو شاخه اصلي  يلوژنيدر درخت فو هندوانه نيز 

اين آنالوگها  يشباهت بالا يانگربكنار هم قرار گرفته اند كه 
كه  خربزه و هندوانه است يها  گونه ينب يمولكولسطح در 

و  16(در مطالعات ديگر نيز اين نتايج حاصل شده است 
به عبارت ديگر مفهوم ژن آنالوگ مقاومت را بيان  و) 17

نقش مهمي در مقاومت در گونه  اين ژنها اينكه مي كند و 
نكته حائز اهميت در اين درخت  .هاي مختلف گياهي دارد

وجود آنالوگهاي مختلف مقاومت در خربزه و هندوانه با 
تواند  دهد اين ژن ميعملكرد يكسان است كه نشان مي

به نقش كليدي در گياه داشته باشد و همين باعث شده تا 
هاي خربزه و هندوانه در حفاظت شده در گونه صورت

  .طول تكامل حفظ شود

، به 80و  99پروتئين  ،مطالعه ساختار دوم پروتئين نشان داد
-TN-92ي ايران ترتيب جداسازي شده از ارقام طالبي بوم

 .تشكيل شده است  αمارپيچ ، فقط از TN-92-80 و 99
پذيري انعطاف. استپس داراي انعطاف و حلاليت بيشتر 
-شود، در نتيجه ميبيشتر باعث پايداري كمتر پروتئين مي

و اين . باشدنمي داراي پايداريتوان گفت كه اين پروتئين 
مسئله در پروتئينهاي مقاومتي كه در زمان تنش و واكنش به 

  ). 17(يك پاتوژن بيان مي شوند مشاهده مي شود 

آنالوگهاي  آناليزهاي مختلف بيوانفورماتيكي براساس
 در ها ژناين شباهت زيادي با توالي  ،مختلف مقاومت

از آنجايي كه . دندار NCBIدر ثبت شده  كدوئيانساير 
ها در مقاومت عمودي نقش دارند،  NBS-LRRخانواده 

طالبي توليد گياهان تراريخته  اين مطالعه راهي براي 
نظير بيماريهاي  ، هاي با مديريت دشوارمتحمل به بيماري

 دراز طريق انتقال ژن  ويروسي و فايتوپلاسمايي كدوئيان
  . آينده است
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Abstract 

Cucurbita genus belongs to Cucurbitaceae family. These plants are attacked with 
different pathogenic agents. Currently the effective strategy to control many disease of 
Cucurbitaceae is the usage of resistant plants. In this study, the NBS domain encoded by 
resistance genes was studied in Iranian native varieties of cantaloupe. For this purpose, 
the seeds of Iranian native cantaloupe cultivars were provided and cultivated in 
greenhouse. DNA was extracted from leaves of different cultivars using CTAB method. 
Degenerate primers were designed from conserved motives of resistance analogues 
genes and amplification of these genes was performed using PCR method.  The results 
showed the isolation of an analogous for resistance gene to tomato mosaic virus 
(ToMV) in cantaloupe cultivars TN-92-99 and TN-92-80 that were cloned in pGEM-T 
plasmid and then sequenced. Blast analysis indicated that NBS sequence in Irnian 
cantaloupe share 92% similarity with ToMV resistance gene in watermelon. 
Phylogenetic tree drawing using resistance gene analogues from cantaloupe and 
watermelon existing in NCBI gene bank created tow main groups and seven subgroups. 
Second structure study of protein of ToMV resistance gene analogus using PSIpred 
software indicated that these proteins only have α helix structure. This protein is 
secreted in plasma membrane of cantaloupe cultivar TN-92-99 and its extracellular 
secretion is very little.This is the first study of cloning, expression and identification of 
enzymatic activity of a resistance gene against ToMV in Iranian native cantaloupe 
cultivars. Expression of this gene could play important role in resistance against viral 
diseases including tomato mosaic disease in Cucurbitaceae that could use in breeding 
programs.  
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