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Abstract 
Objective 

This study was conducted to investigate the genetic diversity of tomato’s cultivars in Iran. 

Moreover, the efficiency and the application of ISSR molecular markers in evaluating tomato 

diversity were assessed.  

 

Materials and methods 

Ninety-nine tomato cultivars, including previously popular, prevalent and cultivars under study 

for cultivation in Iran were evaluated. Accordingly, 20 ISSR primers were practiced. DNA 

isolation were carried out using the fresh leaf samples and then determined the quantity and 

quality of extracted DNA. After PCR, the amplicons were separated by horizontal electrophoresis. 

The gels were stained with ethidium bromide and visualized in a UV transilluminator for 

subsequent analysis in digitalized images. The obtained information was analyzed via statistical 

software.  

 

Results 

Amongst 20 primers were applied, the 17 primers were polymorphic. They have made 275 

polymorphic amplicons which size's varied from 250 to 3000 base pair (bp). The average 

polymorphism rate was 97% and nine primers were 100% polymorphic. Having high 

polymorphic information content, marker index, effective multiplex ratio, and resolution power, 

UBC 879 primer was properly effective in differentiating the cultivars. The mean Jaccard 
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similarity coefficient was 0.41. The highest genetic similarity was observed between cv. H1423 

and cv. Kimia while the lowest genetic similarity was between cv. Lina and cv. Pil ZTP1; 0.96 

and 0.13 respectively. The UPGMA algorithm was applied in cluster analysis based on Jaccard 

similarity coefficient. This analysis grouped cultivars into five clusters. According to the analysis 

of molecular variance (AMOVA), the distinction between the formed groups was significant. In 

this study about 35% of the data variation was explained by the first and second components. The 

overall grouping pattern of clustering corresponds with principal component analysis. The 

cultivars were divided into five groups. By providing spatial representation of relative genetic 

distances among individuals, PCA analysis determined the consistency of differentiation among 

cultivars. cv. Lina and cv. ZTP8 were placed in one group alone and have the greatest genetic 

distance from other varieties. 

 

Conclusions 

This research claimed that Iranian tomato cultivars to some extent have high genetic diversity. In 

addition, it has been shown that ISSR molecular markers are appropriate for investigating the 

genetic diversity amongst tomato genotypes due to generation of high level of polymorphism. 

Thus, these markers have substantial efficiency in distinguishing tomato genotypes. 
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  چکیده

و  ییپژوهش کارا نیدر ا نیانجام ش   د. ه  ن رانیدر ا یفرنگارقام گوجه یکیتنوع ژنت زانیم یمطالعه با هدف بررس    نیا هدف:

 شد. دهیسنج یفرنگگوجه یکیتنوع ژنت یابیدر ارز ISSR ینشانگر مولکول تیقابل

 20با استفاده از  ران،یجهت کشت در ا یابیو در حال ارز جیرا ج،یرا شتریشامل ارقام پ یفرنگرقم گوجه 99تعداد  :هاروشمواد و 

 یط ت،یفیو ک تیک  نییجوان پس از تع یشده از برگهااستخراج  DNAمنظور  نیا یقرار گرفتند. برا یابیمورد ارز ISSRآغازگر 

سازشدند.  ریتکث مرازیپل یارهیواکنش زنج صل از  ریقطعات تکث یجدا ژل آگارز  یبر رو یالکتروفورز افق قیاز طر PCRشده حا

شد. رنگ سژل به یزیآمانجام  صو دیبروما ومیدیات لهیو شکار به UVنور  دنیاز ژل پس از تابان یربرداریصورت گرفت. ت منظورر آ

 شدند. لیو تحل هیتجز یآمار یهاافزارمنر لهیوسبه ر،یآمده از تصاوعات بدستنوارها، انجام شد. اطلا یساز

باند چندش   کل با اندازه  275آغازگر چندش   کل بودند و در مج وع  17پژوهش  نیآغازگر مورد اس   تفاده در ا 20 انیاز م :نتایج

نشان  یدرصد چندشکل 100درصد برآورد شد و نه آغازگر  97متوسط  یکردند. چندشکل دیجفت باز تول 3000تا  250 نیب یهانوار

اطلاعات  یمحتوا ،یمقدار ش  اخن نش  انگر نیش  تریب UBC 876داد آغازگر  نش  انها آغازگر ییکارا یهااریمع یدادند. بررس  

تشابه جاکارد  بیارقام دارد. ضر زیدر ت ا یع لکرد خوب جهیبالا را داشته و در نت کیمؤثر و قدرت تفک ینسبت چندشکل ،یچندشکل

 یکیشباهت ژنت نیو ک تر 96/0با مقدار  Kimiaو   H1423 ارقام نیب یکیشباهت ژنت نیشتریبرآورد شد. ب 41/0 نیانگیطور مبه

استفاده  UPGMAتشابه جاکارد از روش  بیبر اساس ضر یاخوشه هیبود. در تجز 13/0با مقدار  Pil ZTP1و  Linaارقام  نیب
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 لیشکت یهاگروه نیب زیت ا( AMOVA) یمولکول انسیوار هیشدند. با توجه به تجز میاساس ارقام به پنج خوشه تقس نیو بر اشد 

صد از تنوع داده 35مطالعه حدود  نیبود. در ا داریشده معن سط دو مؤلفه اول و دوم توجدر صات  هیشد. طبق تجز هیها تو به مخت

صل شه هیتجز جیبا نتا یادیکه مطابقت ز یا س یاخو شت، ارقام به پنج گروه تق س یبندمیدا صله هند در  هاپیژنوت انیم یشدند. فا

 کیدر  ییتنهاهرکدام به ZTP8و  Linaآنها بود. دو رقم  نیب یکیدهنده وجود تفاوت ژنتها نش  انگروه ین ودار و عدم ه پوش  ان

 ارقام را داشتند. ریاز سا یکیژنت فاصله نیشتریگروه قرار گرفتند و ب

سبتاً ز رانیدر ا یفرنگارقام گوجه یکیتنوع ژنت زانیمطالعه م نیا گیری:نتیجه شانگر  یابیارز ادیرا ن ساز ISSRکرد. ن شکار  یبا آ

 .باشدیم یفرنگگوجه یهاپیژنوت کیو تفک یکیتنوع ژنت یکارآمد و سودمند جهت بررس یکینشان داد تکن ادیز یچندشکل

 Solanum lycopersicum L ،یاخوشه هیتجز زماهواره،یر ران،یا: هاکلیدواژه

 پژوهشی.: نوع مقاله
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 مقدمه

و  یخورحالت تازه  لیاست و به دل ینیزمبیبعد از س یسبز نیترپر مصرف( .Solanum lycopersicum L) یفرنگگوجه

 یهادر کوه یجنوب یکایخاستگاه آن آمر (.Vargas et al. 2020) رودیمهم جهان بش ار م ییاز محصولات غذا ،یفرآور تیقابل

 دیشش هزار هکتار و تولو کشت حدود صد  ریبا سطح ز رانیا .(López‐Ráez et al. 2008است ) یلیپرو و ش یآند و کشورها

 Agriculture statistical centerدر جهان است ) یفرنگکننده گوجه دیتول تن جزء ده کشور ع ده ونیلیسالانه حدود شش م

of Iran 2018). صول با توجه به حالت تازه خور نیا صاد شینظر افزا زا یامکان فرآور زیو ن یمح شاورز یرونق اقت  یبخش ک

 ژهیوبه تا مورد توجه  دهیموجب گرد یفرنگگوجه یارز یو درآمد بالا یجهان یاس  ت. امکان ص  دور به بازارها تیاه  ائزح اریبس  

افزایش ج عیت بشر نیاز به افزایش محصولات کشاورزی  (.Wang 2020) ردیو به تبع کشاورزان قرار گ عیصاحبان صنا ن،یمسئول

ست  سزایی در افزایش ک یت و  (.Barrios-Masias et al. 2014)را ناگزیر ن وده ا شده نقش ب صلاح  شاورزی نوین و ارقام ا ک

شته شدهکیفیت محصولات کشاورزی دا سیاری از گزارش اند.اند؛ اما ه زمان موجب کاهش تنوع منابع ژنتیکی  ها کاهش تنوع در ب

ست توجههیبرید و مدرن مورد ارقام های اصلاحی برای تولید ژنتیکی در برنامه لازم شرط  (.Archak et al. 2002) قرار گرفته ا
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ستفادهرقام جدید با صفات مطلوب و سازگار با محیط وجود تنوع در ج عیت مورد معرفی ا س ا گیاهان، نژادی بهپایه و اساس ت، لذا ا

ی هاآنها در برابر تنش جدی پذیریآس   یبموجب گیاهان زراعی  درژنتیکی تنوع . ه  نین محدودیت وجود تنوع ژنتیکی اس   ت

 Vargas et) است ضروریبررسی ساختار و تنوع ژنتیکی امری  بنابراین د.گردمی ردزیستی و غیرزیستی و در نتیجه کاهش ع لک

al. 2020). شان داده شانگراند که مطالعات ن سی تنوع ژنتیکی، مدیریت ژرم کارآمد یهاابزار ی ملکولیهان سم، و قوی در برر پلا

 DNAنشانگرهای مبتنی بر (. در این میان، Vargas et al. 2020) اشندبمی ارزیابی ساختار ژنتیکی و گزینش بر اساس نشانگر

یکی  ISSR نشانگر (.Pour-Aboughadareh et al. 2020اند )گرفتهین قرار قمورد توجه محقو بسیار  ای داشتهکارآمدی ویژه

های تکراری است که بر تکثیر قطعات بین دو ناحیه ریزماهواره مشابه استوار بوده و از توالی DNAمبتنی بر از نشانگرهای ملکولی 

ستفاده می 1ریزماهواره شانگرکند. این به عنوان آغازگر ا سبت به RAPD مانند ن ست، اما ن شانگر غالب ا  تکثیر RAPD یک ن

این  ه  نین، .(Mohammadabadi et al. 2021) تری داش  ته، س  ریع بوده و روش  ی آس  ان اس  تلاپذیری با پذیری و تنوع

ماهواره پذیری نش   انگرهای ریز  یل بودن طول نش   انگرهایش   ان دارا می( (SSR نش   انگرها تکرار یل طو به دل ندرا   باش   

(Mohammadabadi et al. 2017)هایها را دارد و روش. در واقع این تکنیک اغلب مزایای ریزماهواره AFLP و RAPD 

(. آغازگرهای آن غیراختصاصی هستند و تکنیکی ساده و سریع است. ه  نین نیازی Ghasemi et al. 2010) آمیزدرا در هم می

 کلی طوربه (.Mohammadabadi and Askari 2012د )ندار را هزینه س   اختن کتابخانه ژنومی به کاربرد مواد رادیواکتیو و

شانگر شانگر بنابر ISSR ن سایر ن سبت به  شتن مزایا ن صال بالا و در نتیجه تکرارپذیری بالا، کم دا های مولکولی از ج له دمای ات

 .Tikunov et al)آغازگر طراحی س  اده  بعت های پیرامونی آغازگر و بهعدم نیاز به دانش توالی و بودن اجرای این تکنیک هزینه

سیعی دامنه درگسترده صورت به( 2003  ج له از جانوران؛ و (Modareskia et al. 2022 ؛Dong et al. 2011) گیاهان از و

 .Saad et al) ماهی ،(Askari et al. 2010) بز ،(Zamani et al. 2011) گوس  فند ،( Stolpovsky et al. 2011) گاو

 یتباتوجه به اه  قرار گرفته اس  ت.  مورد اس  تفاده ژنتیکی تنوع تعیین برای (Bahador et al. 2016) زنبورعس  ل و (2012

سبد غذا یفرنگگوجه شر و از دست رفتن تنوع ژنت ییدر  س یاهل یط یزراع یهاگونه یکیب  ینا یکیساختار و تنوع ژنت یشدن؛ برر

مورد بررسی قرار گرفته و در این بررسی  RFLP کبا استفاده از تکنی Lycopersicon است. تنوع ژنتیکی گونه یتحائز اه  یاهگ

تنوع ارقام رایج، مدرن و بومی  (Miller and Tanksley 1990). گونه کم ارزیابی ش  ده اس  تهای این تنوع در میان ج عیت

سط گوجه سال  RAPDتکنیک فرنگی تو شتر از تنوع ارقام  1993در  شان داد تنوع موجود در ارقام مدرن بی شد و نتایج ن مطالعه 

فرنگی موجود در واریته گوجه 500 محققان بیش از (.Williams and Clair 1993) زراعی رایج و ک تر از تنوع ارقام بومی بود

مورد ارزیابی قرار دادند و میزان چندش   کلی را بالا ارزیابی کردند  SSRهای ژنی قاره اروپا را توس   ط نش   انگر مولکولی بانک

(Bredemeijer et al. 2002از .) یکتکن ISSR س یبرا یمتعدد یهادر پژوهش شده  یفرنگگوجه یکیتنوع ژنت یبرر ستفاده  ا

                                                      
1. Simple Satellaite Repeat (SSR) 
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و  مورد بررس  ی قرار گرفت آغازگر 14وس  یله فرنگی بهرقم زراعی و وحش  ی گوجه 54 یکیتنوع ژنتدر یکی از مطالعات، اس  ت. 

شخن گردید تنوع ژنتیکی بین ارقام بالا می شدم شکلی با سی میزان چند شان داد  95. در این برر سبه گردید و نتایج ن صد محا در

یک  یکروابط فدر بررس   ی تنوع ژنتیکی و  ISSRتکن . در (Kochieva et al. 2002)بالایی دارد  کارایی یفرنگگوجه یلوژن

ستفاده ازفرنگی ژنوتیپ گوجه 55ی یکتنوع ژنتپژوهش دیگری  شد که نتایج این پژوهش نیز تنوع ژنتیکی  هفت آغازگر با ا ارزیابی 

فرنگی در مناطق شرقی ترکیه و رقم گوجه 93تنوع ژنتیکی (. در بررسی Vargas et al. 2020ها را بالا ارزیابی کرد )بین ژنوتیپ

ستفاده از  تنوع  (.Henareh et al. 2016نتایج حاکی از وجود تنوع ژنتیکی زیاد بین ارقام بود ) ،آغازگر 14ش ال غربی ایران با ا

شد که آغازگر 12با یونانی فرنگی بومی گوجه توده 38ژنتیکی  شکلی زیاد بین ارقام و نیز  ارزیابی  صل حاکی از وجود چند نتایج حا

شاهده میتنوع ژنتیکی بالای بین ج عیت شگران این گزارش ادعا ن ودند که این م شها بود. پژوه سعت زیاد من ارقام  أتواند بدلیل و

شد ) سی با ش (.Terzopoulos and Bebeli 2008مورد برر سبه یپژوه صله ژنت ها،ینوابط لار یمنظور برر  یتو در نها یکیفا

سب جهت تول ینانتخاب والد ستفاده از  یفرنگگوجه 2توده 96 یبریده یتهوار یدمنا شانگر  انجامآغازگر  10با ا شان داد ن شد و نتایج ن

ISSR کاراییپلاسم بندی ژرمدر تخ ین تنوع ژنتیکی، ت ایز و گروه ( بالایی داردAguilera et al. 2011). یفرنگگوجه مطالعه 

سته شت آغازگر  دار گونهپو ستفاده از ه شانگر در تخ ین روابط ژنتیکی و گروه ISSRبومی مکزیک با ا شان داد این ن بندی ارقام ن

و  ISSR هایاستفاده از نشانگر با یفرنگتوده گوجه 30 یکیتنوع ژنت . بررسی(Vargas-ponce et al. 2011)بسیار مفید است 

SSR مناسب کارایی تکنیک دو هر داشته و وجودمطالعه  موردارقام  ینب بالایی یاگونه ینو ب درون یکیژنت تنوع ن ودند مشخن 

در ISSR نشانگر مولکولی  اندداده نشان یجنتا یطور کلبه(. Hosseini et al. 2023) فرنگی دارندژنتیکی گوجه تنوع ارزیابی در

 یعنوان ابزارواند بهتفرنگی و آنالیز روابط فیلوژنتیک کارآمد بوده و میهای گوجهلاین تش  خین چندش  کلی، فاص  له ژنتیکی میان

نیز مورد استفاده قرار گرفته های خانواده سولاناسه در بررسی تنوع ژنتیکی سایر گونه ISSRتکنیک . دقیق مورد استفاده قرار گیرد

 Bornet) 4رقم سیب زمینی 49(، ,Lijun and Xuexiao 2012) 3رقم فلفل 56 توان به بررسی تنوع ژنتیکیمی ج له ازاست. 

2002et al., )  5توتون رقم 53و (2010Denduangboripant et al., )  .شاره کرد شده از پژوهشا های طبق نتایج گزارش 

 .بوده استخانواده سولاناسه در  یاصورت گرفته، این تکنیک روشی معتبر برای شناسایی و بررسی تنوع ژنتیکی بین و درون گونه

باشد. در تنها فرنگی در کشور کافی ن یینه تنوع ژنتیکی ارقام مورد استفاده گوجهمطالعات در زمهای در دسترس، بر اساس گزارش

پایین ، تنوع ژنتیکی این ارقام SCoTفرنگی با اس  تفاده از نش  انگر جامع ص  ورت گرفته برای حدود ص  د رقم گوجه بررس  ی نس  بتاً

شد ) ضر  (. پژوهشMirzaei and Salari 2021ارزیابی  سبهحا  یفرنگگوجه رقم 99 یکیتنوع ژنتمقدار ساختار و  یمنظور برر

                                                      
2. Accession 

3. Capsicum annuum 

4. Solanum tuberosum 

5. Nicotiana Rustica 
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شترارقام پ شامل سدر ایران  در حال ارزیابی به منظور کشتو  یجرا رایج، ی شانگر مولکول یلهبه و شد. ISSR ین تعیین میزان  انجام 

 فرنگی هدف دیگر این مطالعه بود.ژنتیکی گوجهتنوع  یابیارز در ISSRی نشانگر مولکول کارایی

 

 هامواد و روش

شرا یاهیمواد گ منظور کشت به یابیزدر حال ار ایو  جیرا ج،یرا شتریشامل ارقام پ یفرنگرقم گوجه 99تعداد  رشد: طیو 

(. کشت در گلخانه 1 شدند )جدول یو بررس یآورسم گرگان، بهتا، هزاره سوم و فلات ج عگل تاک،نیروژ یهااز شرکت ران،یدر ا

شاورز سیپرد شرا ،یراز شگاهدان یعیو منابع طب یک شده طیتحت  سانت 25 یبا دما کنترل   21و رطوبت  یعینور طب گراد،یدرجه 

سه تکرار از هر ژنوت شد.  صد انجام  س پیدر شدند. ینیداخل  شاء کشت   تیو پ تیستر کوکوپبدر  ی تریسانت میبذرها در ع ق ن ن

نتقال نش  اء به گلدان بودند، ا یقیبرگ حق 3-4 مرحلهنش  اها در  کهیروز، زمان 30قرار گرفتند. پس از 1:1 یماس به نس  بت حج 

هر گلدان  شینجاگپر ش  دند.  1:1:2 یبه نس  بت حج  بیبه ترت یو ماس  ه باد یها با خاک مزرعه، کود دامص  ورت گرفت. گلدان

و وابسته  یزراع تیرفبه ظ دنیسساعت تا ر 48در مرحله نشاء هر روز و پس از انتقال به گلدان حداکثر هر  یاریبود. آب تریل 3حدود 

 انجام شد. یگلدان با آب شهر طیبه شرا

و بر اساس  یچهار برگ یدر مرحله سه ال یفرنگگوجه یهاجوان بوته یهااز برگ DNAاستخراج  :یمولکول یهاشیآزما

اس  تخراج ش  ده توس  ط دس  تگاه نانودرا   DNA یهان ونه تیک  نیی. تعدیگردانجام  Dellaporta et al. (1983)روش 

Thermo SCIENTIFIC  مدلc2000 شک تییفیک نییو تع س یستگو عدم  ستگاه الکتروفورز افق لهیآنها به و  Agagel ید

Maxi Biometra صد و بافر  8/0ستفاده از ژل آگارز با ا شد. واکنش زنج TAE 1xدر قطعات  ریجهت تکث مرازیپل یارهیانجام 

شد. در واکنش  ستفاده گر تریکرولینانوگرم در م 10شده  کنواختیها از غلظت ن ونه ه ه یبرا PCRانجام  . واکنش در حجم دیدا

بار  آب مقطر دو تریکرولیم 5/1و  (pmol/ul10  آغازگر )غلظت تریکرولیم 5/2 ،یژنوم  DNAتریکرولیم 3ش   امل  تریکرولیم 14

ستر سترمیکس تیک تریکرولیم 7و  لیا س هیته  6م شرکت  شد. تکث (x 2 )غلظت ناکلونیشده از  سا ریانجام  ستگاه ترمو  کلریدر د

Palm-Cycler یهاچرخه .تصورت گرف PCR  قهیدق 3و زمان  گرادیدرجه سانت 95 یبا دما یمرحله واسرشت ساز کیشامل 

 نیب ریمتغ یبا دما هیچهل و پنج ثان گراد،یدرجه سانت 95 یبا دما هیثان یبه شرح س شامل سه مرحله یمتوال کلیس 30بود. سپس 

سانت 55تا  45 سته به آغازگر و  گرادیدرجه  سانت 72 یبا دما هیثان یسو  قهیدق کیواب شد. مرحله نها گرادیدرجه  سط  ییانجام  ب

شته هیکل سانت 72 یها با دمار شد )جدول  ISSRآغازگر  20پژوهش از  نیدر ا .دیانجام گرد قهیدق 3به مدت  گرادیدرجه  ستفاده  ا

س2 شکل ی(. جهت برر شکل  2/1ژل آگارز  یبر رو یها از الکتروفورز افقن ونه نیب یچند شد ) ستفاده  صد ا ژل  یزی( و رنگ آم1در

س ساز دیبروما ومیدیمحلول ات لهیبه و شکار  شد. آ صو یانجام  س یبردار رینوارها و ت ستگاه لهیبه و مدل    Vilber Lourmut د

                                                      
6. Ready to use PCR master mix, 2X (SINACLON) 
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DL-HD  تحت نورUV   1) با نش  انگر اندازه س  هیش  ده در مقا ریاندازه قطعات تکث نییو تع یص  ورت گرفت. بررسK DNA 

Ladder)  رفتیجفت باز صورت پذ 10000تا  250 دامنهدر. 

 

 بررسی شده. ارقام 1جدول 
Table 1. Studied cultivars 

کنندهمینتأ کنندهینتأم ش اره رقم  کنندهینتأم ش اره رقم   ش اره رقم 
Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. 

سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

RFT 732216 67 تاکروژین  

Rojin Taak 

 هزاره سوم 34 104
Hezare 

Sewom 

1230 1 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Rojin 68 تاکروژین  

Rojin Taak 

تاکروژین 35 107  

Rojin Taak 

Rock 

stone 
2 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Natin 69 تاکروژین  

Rojin Taak 

Super 

Sterain B 
تاکروژین 36  

Rojin Taak 

Nemador 3 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Kian 70 تاکروژین  

Rojin Taak 

X 48 37 بهتا 
Behta 

Sadeen 

95 
4 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Hypeel 303 71 تاکروژین  

Rojin Taak 

PetoMech 38 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

Saldo 5 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Satyvo 72 تاکروژین  

Rojin Taak 

H 8009 39 تاکروژین  

Rojin Taak 

LS 80 6 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Super chief 73 تاکروژین  

Rojin Taak 

Lina 40 تاکروژین  

Rojin Taak 

H 5803 7 

تاکروژین  

Rojin Taak 

تاکروژین 74 3-39  

Rojin Taak 

Sivand 41 بهتا 
Behta 

Jaleh 8 

تاکروژین  

Rojin Taak 

 بهتا 75 641
Behta 

Arjan 42 تاکروژین  

Rojin Taak 

X 80 9 

سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

تاکروژین 76 691  

Rojin Taak 

Aras 43 تاکروژین  

Rojin Taak 

Super 

Urbana 
10 

 فلات
Falat 

Hyb. Super 

set 

سم گرگانگل 77  

Golsam 

Gorgan 

Kimia 44 تاکروژین  

Rojin Taak 

Karen 11 

 فلات
Falat 

Hyb. SV 

8320 

تاکروژین 78  

Rojin Taak 

H 1423 45 فلات 
Falat 

Hyb. SV 

1585 
12 

سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

تاکروژین 79 952  

Rojin Taak 
LS 0019 46 تاکروژین  

Rojin Taak 
LS 48 13 

 هزاره سوم

Hezare 

Sewom 

تاکروژین 80 3-341  

Rojin Taak 
 فلات 47 106

Falat 
hyb oula 14 
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 . ارقام بررسی شده1جدول ادامه 
Table 1. Studied cultivars 

کنندهینتأم کنندهینتأم ش اره رقم  کنندهینتأم ش اره رقم   ش اره رقم 
Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. 
 هزاره سوم

Hezare 

Sewom 

تاکروژین 81 1231  

Rojin Taak 

UC 105 48 تاکروژین  

Rojin Taak 

OPLS 24 15 

 هزاره سوم
Hezare 

Sewom 

تاکروژین 82 1225  

Rojin Taak 

سم گرگانگل 49 105  

Golsam 

Gorgan 

689 16 

تاکروژین  

Rojin Taak 

تاکروژین 83 954  

Rojin Taak 

Ztp 6 50 تاکروژین  

Rojin Taak 

Super 

Nemaperid 
17 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Korall op 84 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

Hediyeh 51 تاکروژین  

Rojin Taak 

Amperial 18 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Pil ztp 1 85 هزاره سوم 
Hezare 

Sewom 

 هزاره سوم 52 1232
Hezare 

Sewom 

1226 19 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Namib f1 86 تاکروژین  

Rojin Taak 

H 3000 53 تاکروژین  

Rojin Taak 

Ztp7 20 

تاکروژین  

Rojin Taak 

 فلات 87 1227
Falat 

Hyb. 

Comodoro 
تاکروژین 54  

Rojin Taak 

H 1537 21 

 فلات
Falat 

Hyb. 

Kismat 

 فلات 88
Falat 

Hyb. 

Bellariva 
تاکروژین 55  

Rojin Taak 

King stone 22 

 فلات
Falat 

Hyb.Hypee

l 303 

سم گرگانگل 89  

Golsam 

Gorgan 

تاکروژین 56 694  

Rojin Taak 

H 1307 23 

 فلات
Falat 

Hyb.JAC 

8810 

تاکروژین 90  

Rojin Taak 

NUN 

0041 
تاکروژین 57  

Rojin Taak 

Sana F1 24 

سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

سم گرگانگل 91 690  

Golsam 

Gorgan 

Sereen 58 تاکروژین  

Rojin Taak 

Stay green 25 

 هزاره سوم
Hezare 

Sewom 

Number 4 92 تاکروژین  

Rojin Taak 

LS 79 59 تاکروژین  

Rojin Taak 

8204 26 

تاکروژین  

Rojin Taak 
Pil ztp3 93 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

تاکروژین 60 693  

Rojin Taak 
23024 27 

تاکروژین  

Rojin Taak 
Stay green 

F1 

تاکروژین 94  

Rojin Taak 
H 1648 61 تاکروژین  

Rojin Taak 
2206 28 
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 . ارقام بررسی شده1جدول ادامه 
Table 1. Studied cultivars 

کنندهینتأم کنندهینتأم ش اره رقم   ش اره رقم  کنندهینتأم ش اره رقم 
Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. Supplier Cultivar No. 

         

تاکروژین  

Rojin Taak 

Laleh 8781 95 تاکروژین  

Rojin Taak 

OS 376 62 تاکروژین  

Rojin Taak 

Jam 29 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Amapola 96 تاکروژین  

Rojin Taak 

Firen2e 63 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

692 30 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Ztp 8 97 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

GS 15 64 تاکروژین  

Rojin Taak 

Koral F1 31 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Ztp 11 98 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

تاکروژین 65 610  

Rojin Taak 

Yaghoot 

F1 

32 

تاکروژین  

Rojin Taak 

Red stone 99 فلات 
Falat 

Heb. Eden 66 سم گرگانگل  

Golsam 

Gorgan 

Zumoured 33 

 

 

 2/1( روی ژل آگارز 20تا  1فرنگی )چاهک ارقام گوجه در UBC 3 آغازگر از حاصل یباند یالگو. 1ل شک

 DNA: نشانگر تعیین اندازه Lدرصد، 

Figure 1. The band pattern using UBC 3 primer for tomato's cultivars (lane 1 to 20) on 1.2 

% agarose gel, L: DNA size marker 
 

حضور  .آمده از تصاویر تجزیه و تحلیل شدند، اطلاعات بدستبرای بررسی چندشکلی بین ارقام :هاداده یلو تحل تجزیه

ضور هر باند خاص به ترتیب با اعداد شد یک و و عدم ح شخن  شکیل ماتریس داده .صفر م  Excelافزار های خام از نرمبرای ت
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با استفاده از  7محتوای اطلاعات چندشکلی (. .1996Powell et al) ارزیابی شدند کاراییمعیارهای  . برای هر آغازگر،استفاده شد

از  8ش  اخن نش  انگری ها اس  ت.برابر مج وع باندهای هر لوکوس برای کلیه ژنوتیپ pi در این رابطهگیری ش  د. اندازه 1رابطه 

 حاصلضرب شاخن محتوای اطلاعات چندشکلی در تعداد باندهای چندشکل محاسبه شد.

 

 مورد استفاده ISSR. آغازگرهای 2جدول 
Table 2. Practiced ISSR primers 

(°C)  نام آغازگر ردیف اتصالدمای   (3'به  5')توالی    

row Primer name Annealing Temperature (C°) Sequence (5' to 3') 

1 UBC 3 49.2 GACAGACAGACAGACA 

2 UBC 8 52.8 GTGTGTGTGTGTGTGTC 

3 UBC 11 52.5 ACACACACACACACACYC 

4 UBC 15 54.8 ACACACACACACACACYG 

5 UBC 26 60.5 CTCCTCCTCCTCCTCCTC 

6 UBC 807 49.0 AGAGAGAGAGAGAGAGT 

7 UBC 808 50.0 AGAGAGAGAGAGAGAGC 

8 UBC 809 47.0 AGAGAGAGAGAGAGAGG 

9 UBC 810 50.0 GAGAGAGAGAGAGAGAT 

10 UBC 812 50.0 GAGAGAGAGAGAGAGAA 

11 UBC 825 50.4 ACACACACACACACACT 

12 UBC 827 49.0 GACTGACTGACTGACT 

13 UBC 857 50.0 ACACACACACACACACYG 

14 UBC 876 48.0 GATAGATAGATAGATA 

15 UBC 880 53.0 GGATGGATGGATGGAT 

16 UBC 885 53.0 GGAGGGAGGGAGGGAG 

17 UBC 885 52.0 BHBGAGAGAGAGAGAGA 

 

قدرت باشد. برای محاسبه شاخن برابر حاصلضرب درصد چندشکلی در تعداد باندهای چندشکل می 9مؤثر چندشکلینسبت 

میزان تشابه ژنتیکی از ضریب جاکارد  برای محاسبه Shahlaei et al (2014).استفاده شد. بر اساس پیشنهاد  2از رابطه  10تفکیک

ها و تجزیه به مختصات اصلی از جهت ترسیم دندروگرام. استفاده شد UPGMAای از الگوریتم در تجزیه خوشه استفاده گردید.

                                                      
7. Polymorphic Information Content (PIC) 

8. Marker Index (MI) 

9. Effective Polymorphic Ratio (EMR) 

10. Resolution Power (RP) 
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ها و بهترین منظور تعیین تعداد مطلوب خوشهبه (AMOVA)تجزیه واریانس مولکولی  گردید.ستفاده ا NTSYS v:2.02افزار نرم

 زیر درها یید صحت نقطه برش و انتخاب صحیح ژنوتیپأبه منظور ت صورت گرفت. GeneAlex ver:641افزار نرم بانقطه برش 

  استفاده شد. SPSS v:26افزار نرماز  ی مربوطههاگروه

PIC=1-∑ 𝑝𝑖2  1رابطه  

 

 نتایج و بحث

 3000تا  250های مشاهده شده بین اندازه نوار .آمده است 3 در جدول ISSR آغازگر 17 هایشاخن نتایج حاصل از بررسی

و  22به ترتیب با ایجاد  UBC 11و  UBC 876های آغازگر .باند بود 15متوس  ط تعداد باند برای هر آغازگر  .ر بودغیجفت باز مت

صاص دادند 12 شترین و ک ترین تعداد را به خود اخت شکل بی شده،  284از مج وع  .نوار چند شکل  275باند تولید  بودند و باند چند

شده، تعداد از میان آغازگ و درصد برآورد شد 97 متوسط میزان چندشکلی .آغازگرها چندشکلی بالایی نشان دادند نه رهای بررسی 

 Vargasهای پیشین ه اهنگ است. میزان چندشکلی برآورد شده توسط . این نتایج با گزارشدرصد چندشکل بودند 100آغازگر 

et al. (2020 طی ارزیابی )درصد گزارش گردیده و این مقدار بالا به طیف گسترده شرایط اکولوژیکی  90فرنگی، ژنوتیپ گوجه 55

شدهکه توده سازگار  شی با آن  ست. ه  نین های وح شده ا سبت داده  شکلی Hernandez-Ibanez et al. (2017اند ن ( چند

 96( که در مطالعه 2011) .Aguilera et alدرص  د گزارش ن ودند. اما نتایج این بررس  ی با نتایج پژوهش  80بالایی و در حدود 

متوس  ط ش  اخن محتوای  درص  د را گزارش ن ودند؛ ه خوان نیس  ت. 34فرنگی س  طوح پایینی از چندش  کلی و حدود توده گوجه

شکلی برای آغازگر صاص داد 37/0 با UBC 876بود و آغازگر  32/0 هااطلاعات چند شترین مقدار را به خود اخت مقادیر زیاد  .بی

روابط خویشاوندی نزدیک جهت تفکیک و ت ایز افراد و شود این شاخن دلیل بر چندشکلی زیاد در یک جایگاه است که سبب می

سیار کارآمد  شدب ن ایانگر  50/0بالاتر از  محتوای اطلاعات چندشکلی شاخن (.Shazdehahmadi and Kharrazi 2016) با

سیار زیاد، بین  شان دهنده 25/0بیانگر کارآمد بودن آغازگر و مقادیر ک تر از  50/0تا  25/0کارآمد بودن ب شاخن  کارایی ن کم این 

ست ) شاخن  (. مقدارBotstein et al. 2016ا شده  شکلیبرآورد  شان  32/0در این پژوهش  محتوای اطلاعات چند بوده که ن

ستفاده دارای می شانگر مورد ا سبتاً کاراییدهد ن شد. شاخنمی تفکیک و ت ایز افرادخوبی جهت  ن توانایی تفکیک  قدرت تفکیک با

ز اه یت جهت انتخاب آغازگرهاست؛ زیرا از تعداد افراد دارای باند و نیز از تعداد دهد و شاخصی حائرا نشان می های انتخابیآغازگر

 UBCبیش  ترین و در آغازگر  1210با مقدار  UBC 876این ش  اخن در آغازگر (. Kayis et al. 2010)پذیرد ها تاثیر میآلل

شود و برآوردی های چندشکل و پوشش ژنومی نشانگر نسبت داده میبه تعداد نوا شاخن نشانگریک ترین بود.  457با مقدار  825

سب از  شد. آغازگرها می کاراییمنا صاص داده 773با  UBC 876  نیز آغازگررد در این موبا شترین مقدار را به خود اخت  )جدول بی

RP= ∑ 𝐼𝐵            IB= 1- (2 × (0.5 – Pi))  2رابطه  
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شاخن .(3 شان می کاراییها که معیار برآورد  ست، ن شانگر آغازگرها فرنگی را لازم جهت تفکیک ارقام گوجه کارایی ISSRدهند ن

نس  بت به س  ایر بود و ع لکرد بالاتری قادر به ارائه اطلاعات س  ودمند زیادی  UBC 876های مورد بررس  ی دارد. بین آغازگر

فاده تاس 41/0میانگین  با میزان تشابه ژنتیکی از ضریب تشابه جاکارد جهت محاسبه داشت. های مورد بررسی در این پژوهشآغازگر

و   H1423بیش  ترین ش  باهت ژنتیکی بین ارقام .متغیر بود 69/0تا  13/0تغییرات ض  ریب تش  ابه ژنتیکی جاکارد بین  دامنهد. ش  

Kimia  بین ارقام  ک ترین ش   باهت ژنتیکیو  96/0با مقدارLina  وPil ZTP1  تجزیه واریانس با توجه به  .بود 13/0با مقدار

این  بر (.4درصد از واریانس کل را توضیح داد )جدول  25دار بود و های تشکیل شده معنیت ایز بین گروه (AMOVA)مولکولی 

ساس ارقام به  شدند پنجا سیم  شه تق ستی  .خو سیلهها و خط برش تعداد گروهمیزان در ستفاده از تابع و  SPSSافزار نرم به و با ا

در  ،سوم چهل رقم رقم، در خوشه دوم بیست اول بیست رقم، در خوشه اساس در خوشه ه ینبر  .برآورد شددرصد 100 تشخین

(. تطابق دندروگرام با ماتریس تش  ابه با برآورد ض  ریب 2)ش  کل قرار گرفتند آخر س  ه رقم و در خوش  ه رقم ش  انزده چهارم خوش  ه

ضریب  ( 2018Kiani and siachehreh)شود سنجیده می 11کوفنتیک شان دهنده 28/0مقدار این  مطابقت  برآورد گردید که ن

 .باشدبالا می

ها توسط تنوع داده درصد از 35حدود  پژوهشدر این . تجزیه به مختصات اصلی بر اساس ماتریس تشابه جاکارد صورت گرفت

توجیه واریانس دو مؤلفه است اگر درصد  ت گرفته تاکنون نشان دادهرنتایج تحقیقات صو. (5ل د )جدوشدو مؤلفه اول و دوم توجیه 

لذا  .(Mohammadi and Prasanna 2003) در سراسر ژنوم خواهد داشتبالایی نشانگر پراکندگی ، درصد باشد 25اول ک تر از 

در سراسر  متوسطی اکندگیپرهای مورد استفاده شود که آغازگراستدلال می مؤلفه اول و دوم درصدی توسط دو 35با توجه به توجیه 

ز بین ارقام توسط تجزیه با ن ایش فضایی فواصل ژنتیکی نسبی در بین افراد، ت ایتجزیه به مختصات اصلی . انددادهان ژنوم نش

های اصلی مطابقت دارد. لفهؤبندی دندروگرام با تجزیه و تحلیل مکند. با توجه به نتایج، الگوی کلی گروهیید میأای را تخوشه

رقم  38 .بندی شدندقسیمتگروه  پنجارقام به نشان داده شده است. بر این اساس  3در شکل اول دو مؤلفه حول بعدی  پراکندگی دو

بق تجزیه به مختصات ط .قرار گرفت در دو گروه آخر تنها یک رقم رقم در گروه سوم و 56رقم در گروه دوم،  سهدر گروه اول، 

بین  ژنتیکی تشابه ترین ک د.ژنتیکی از سایر ارقام را نشان دا فاصلهتنهایی در یک گروه جای گرفت و بیشترین  به Linaاصلی، رقم 

اند و گرفته ه قرارکه ه راه با رق ی دیگر در یک گروRed Stone و  ZTP11. دو رقم بود 13/0با مقدار  ZTP1و  Lina ارقام

 ZTP8تنی است رقم تند. ه  نین گفداش Linaای نیز در یک گروه بودند، ضریب تشابه پایینی با رقم طبق نتایج تجزیه خوشه

ژنتیکی  فاصله دهندهنبود که نشا 18/0برابر  Linaبا رقم  آندر یک گروه قرار گرفت و ضریب تشابه ژنتیکی  صورت جداگانهبه

 زیاد بین این دو رقم است.

 

                                                      
11. Cophenetic Correlation 
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 های بدست آمدهو شاخص ISSR آغازگرهای .3جدول

Table 3. ISSR markers and obtained indicators 

 قدرت  سایز قطعات

 تفکیک

شاخن 

 نشانگری

نسبت 

 چندشکلی موثر

محتوای اطلاعات 

 چندشکلی

 درصد 

 چندشکلی

تعداد  تعداد نوار چندشکل

 کل نوار

 نام آغازگر

Size 

range 

(bp) 

Resolution 

Power 

(RP) 

Marker 

Index 

(MI) 

Effective 

Multiplex 

Ratio 

(EMR) 

Polymorphic 

Information 

Content (PIC) 

Polymorphism 

% 

No. of 

Polymorphic 

bands 

No. 

of 

total 

bands 

Primer 

name 

250-1500 8.26 5.15 16.00 0.32 100 16 16 UBC 3 

250-1250 5.92 4.32 14.00 0.31 100 14 14 UBC 8 

250-1000 4.99 3.24 12.00 0.27 100 12 12 UBC 11 
300-1500 7.45 4.64 14.06 0.33 93.75 15 16 UBC 15 
250-1500 7.52 5.27 16.00 0.33 100 16 16 UBC 26 

250-1850 9.47 6.30 20.00 0.31 100 20 20 UBC 807 
250-1750 8.38 5.52 16.00 0.35 100 16 16 UBC 808 
250-2100 7.49 4.54 13.24 0.34 88.24 15 17 UBC 809 
250-2100 6.28 6.35 19.00 0.33 100 19 19 UBC 810 

250-2500 8.22 4.88 14.06 0.35 93.75 15 16 UBC 812 
250-2000 4.57 3.46 14.00 0.25 100 14 14 UBC 825 
300-1850 7.49 4.65 13.07 0.36 93.33 14 15 UBC 827 

250-2000 6.99 4.97 15.00 0.33 100 15 15 UBC 857 
250-3000 12.10 7.73 21.04 0.37 95.65 22 23 UBC 876 
250-3000 4.71 3.30 15.06 0.22 94.12 16 17 UBC 878 
250-2100 10.75 6.58 19.05 0.35 95.24 20 21 UBC 880 

250-1650 7.80 4.95 15.06 0.33 94.12 16 17 UBC 885 

 Total کل 284 275 _ _ _ _ _ _

 میانگین 16.70 16.17 97 0.32 15.68 5.05 7.55 _

Mean 

 

 ایتجزیه واریانس مولکولی بر اساس تجزیه خوشه .4ولجد
Table 4. AMOVA based on cluster analysis 

بع تغییرامن  

Source of 

Variations 

 درجه آزادی
Degrees of 

freedom 

 مج وع مربعات
Sum of 

Squares 

 میانگین مربعات
Mean of 

Squares 

 اجزا واریانس
Variance 

Component 

واریانس کلدرصد   

Percentage of total 

Variance 
 بین ج عیت
Between 

populations 

3 929.35 3097.82 11.57 25 

 داخل ج عیت
Within 

populations 

95 3368.81 354.61 35.46 75 

 کل
Total 

98 4298.16 
 

47.03 100 
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 بر اساس ضریب تشابه جاکارد UPGMA. دندروگرام حاصل از تجزیه خوشه ای به روش 2 شکل

Figure 2. Dendrogram of Cluster analysis using UPGMA based on Jaccard’s similarity 

Coefficient 

دهد. از ن ودار پراکنش سه بعدی ارقام مورد بررسی در این پژوهش را نشان می 4ن ودار پراکنش دو بعدی و شکل  3 شکل

منعکس کننده فاصله ژنتیکی میان آنها است لذا تج ع افراد در ن ودار بیانگر شباهت  افراد در ن ودارآنجا که فاصله هندسی میان 

 باشد.ژنتیکی بیشتر میان آنها می

 نتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی .5جدول

Table 5. Result of principal coordinant analysis 

واریانس تج عی درصد درصد واریانس نسبی مقدار ویژه مؤلفه  
component Eigenvalue Percentage of relative 

variance 
Percentage of Cumulative variance 

1 35.39 35.75 35.75 

2 4.33 4.37 40.12 

3 3.73 3.77 43.89 
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 . نمودار پراکنش دو بعدی با استفاده از تجزیه به مختصات اصلی3 شکل

Figure 3. Scatter biplot using principal coordinate analysis 
 

 

 . نمودار پراکنش سه بعدی با استفاده از تجزیه به مختصات اصلی4 شکل

Figure 4. Scatter 3D plot using principal coordinate analysis 

 

در زمینه بررسی صفات پیوسته با نشانگر و بررسی تنوع ژنتیکی  ISSRهای صورت گرفته تاکنون، نشانگر توجه به پژوهش با

 ISSR . نتایج این مطالعه نیز نشان داد نشانگر مولکولی (Aguilera et al. 2011)آید ش ار میفرنگی، تکنیکی کارآمد بهدر گوجه

تواند به عنوان ابزاری دقیق در آنالیز روابط فرنگی کارآمد بوده و میگوجه یهادر تشخین چندشکلی و فاصله ژنتیکی میان ژنوتیپ
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فرنگی، مورد استفاده قرار گیرد. ه  نین اطلاعات بدست آمده توسط این نشانگر، امکان ت ایز و های گوجهژنتیکی میان ن ونه

 .آوردپلاسم را فراهم میبندی ژرمگروه

 بدس  ت یجبر نتا بنا کند. ه  نینزیاد ارزیابی می تنوع ژنتیکی ارقام رایج در ایران را نس  بتاًاین مطالعه میزان : گیرینتیجه

دهد آغازگرها هستند، نشان می کاراییها که معیار با آشکارسازی درصد بالای چندشکلی، مقادیر زیاد شاخن ISSRتکنیک  آمده؛

 باشدفرنگی میرقام گوجهتکنیکی کارآمد و سودمند جهت بررسی تنوع ژنتیکی و تفکیک ا

خانم الهه سارویی در آزمایشگاه بیوتکنولوژی پردیس کشاورزی  دانند از ه کارینگارندگان بر خود لازم می :سپاسگزاری

ساختاری  شکر ن ایند. ه  نین از زح ات داوران محترم به خاطر مطالعه متن مقاله و ارائه نظرهای  شگاه رازی ت و منابع طبیعی دان

  .شودارزش ند سپاسگزاری می

 

 منابع

 با کرمان استان عسل زنبور ج عیتهای ژنتیکی تنوعمطالعه  (1395ه کاران )و  امین خضری مح دآبادی مح درضا، بهادر یاسر،

  .186-192، 13 دامی تولیدات هایپژوهش .ISSR نشانگرهای از استفاده

در  SCoT و CBDP ای نشانگرهایارزیابی مقایسه (1398) ندا ملکی تبریزی، لیا شوشتری ،علیرضا اط ینان ،علیرضا پورابوقداره

 .174-153(، 4)11مجله بیوتکنولوژی کشاورزی  .Aegilops های مختلفهژنتیکی موجود در تود بررسی تنوع

 .lycopersicum Lی )فرنگارزیابی تنوع ژنتیکی گوجه( 1402و ه کاران ) بهزاد لله لوسرخی ، نیک نژاد آزادهحسینی فاط ه، 

Solanum )مبتنی بر مقایسه کارآیی دو نشانگر SSR وISSR 82-63( 2)15وتکنولوژی کشاورزی . مجله بی. 

مطالعه تنوع ژنتیکی در چهار ج عیت بز کرکی راینی با استفاده از  (1389عسکری ناهید، باقی زاده امین، مح دآبادی مح درضا )

 .49-56، 5. مجله ژنتیک نوین ISSRنشانگرهای 

استفاده از تجزیه ارتباطی برای شناسایی ( 1401)ح ید  حات ی ملکی ،مدرس کیا محسن ،درویش زاده رضا ،مدرس کیا مهدیه

(. مجله Trachyspermum copticumزنیان ) پیوسته با ویژگیهای مرفولوژیکی در گیاه دارویی ISSR نشانگرهای

 .102-85( 4)14بیوتکنولوژی کشاورزی 

مجله بیوتکنولوژی . SCoTنشانگراز فرنگی با استفاده بررسی تنوع ژنتیکی ارقام گوجه (1400) سالاری هومن، میرزائی سپیده

 .120-101(، 4)13کشاورزی 

در  ISSRی ارتباط صفات ریخت شناختی با نشانگرهای تجزیه (1397) دورسون آتیلا ،عبدالهی مندولکانی بابک ،هناره مهشید

 .181-171(، 1)49علوم باغبانی ایران  .فرنگیگوجه
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