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Abstract  

Objective 

The aim of this study was assessment of the population structure and genetic diversity among 33 

tomato genotypes including standard-fruit and cherry types, using ten ISSR markers through 

AMOVA, PCoA and STRUCTURE analysis in order to finding the best genetic materials for the 

future breeding program. 

Materials and methods 

DNA extraction was preformed from young leaves at first fruit set growth stage via CTAB method 

and genetic diversity of 33 genotypes in this study were assessed using 10 ISSR markers. PCR 

products of each ISSR marker were separated by agarose gel electrophoresis and 

presence/absence of the electrophoresis bands were scored. Afterward, different parameters 

including number and percentage of polymorphic bands, PIC and MI were calculated. The 
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population diversity and structure were analyzed using UPGMA clustering method, 

STRUCTURE, AMOVA and principal coordinates analysis (PCoA). PCoA data validation was 

performed using discriminant function analysis (DFA) method. 

Results 

A total number of 10 ISSR anchored primers produced 130 bands of which 71 bands (more than 

54.5%) were polymorphic. The highest polymorphic content was observed in markers (GA)₈C, 

(AC)₈G and (AG)₈YC with 76.47, 75 and 68.42 percent respectively and the lowest polymorphic 

percentage was observed in marker (AGG)₆ with 23.07 percent. Based on the results of this study, 

markers with the highest polymorphic percentage were selected as suitable markers for studying 

the genetic diversity of tomato. STRUCTURE analysis K = 3 showed the proportion of shared 

genetic groups among three populations of tomato. Analysis of molecular variance study revealed 

that 91% of the total variance was within groups groups and 9% among group. Analyzing by 

PCoA reproduced a three-cluster pattern in which Maya (T12) and Lucid Gem American (T16) 

appeared as distant branches.  

Conclusions 

ISSR markers particularly (GA)₈C and (AC)₈G effectively discriminated tomato genotypes. The 

identification of distinct accessions such as T12 and T16 provides valuable parents for wide 

crosses to broaden allelic diversity. The observed partial overlap between standard-fruit and 

cherry types is consistent with a shared breeding history and supports crossing across market 

classes to expand variation.  
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Introduction 

Plant breeding depends on protection of genetic resources and effective use of them in 

breeding programs. Tomato (Solanum lycopersicum) is one of the most important vegetables in 
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Iran that has high economic and widely used crops. Tomato is used in both processing and fresh 

markets, contributing to food security and rural income. Today, the use of domesticated and high-

yielding varieties by farmers has led to a reduction in genetic diversity, resilience to climate 

changes and also increasing susceptibility to pests and diseases. Research showed that the genetic 

diversity of the tomato plant has decreased significantly over time due to domestication and the 

production of cultivated varieties. Therefore, characterizing extant diversity in local and 

international germplasm is therefore essential for future plant breeding programs. DNA-based 

molecular markers, particularly inter-simple sequence repeat (ISSR) markers, provide a practical, 

reproducible, and cost-effective approach to detect polymorphism across the genome. Here, we 

evaluate the population structure and genetic diversity of 33 tomato genotypes  spanning standard-

fruit and cherry types—using ISSR markers to investigate the genetic structure of tomato and to 

evaluate the genetic diversity of tomato for future planning in germplasm conservation and 

improvement. 

Materials and methods 

Plant materials. Thirty-three genotypes including both standard-fruit (T) and cherry (CH) 

classes were collected from domestic and international suppliers. Genotypes were planted in 

standard pots and grown under greenhouse conditions; samples from young leaves were stored at 

−80 °C until genomic DNA extraction and PCR amplification. The CTAB protocol (with minor 

modifications) was used for DNA extraction, and DNA quality/quantity were checked by 

spectrophotometry and electrophoresis (agarose gel 1.5%). ISSR primers (Table 2) were 

amplified in 15 µL reaction mixtures including 7.5 µL of 2× Taq Master Mix, 2 µL of genomic 

DNA (100 ng µL⁻¹), 2 µL of primer (10 pmol), and 3.5 µL of nuclease-free water. PCR reaction 

was carried out with an initial denaturation at 94 °C (5 minute), followed by 35 cycles of 94 °C 

(40 seconds), primer-specific annealing temperature (50 seconds), and 72 °C (50 seconds), with 

a final extension at 72 °C for (10 minute). Products were resolved on 1.8% agarose (0.5× TBE), 

stained, and imaged under UV.  Scoring and marker indices. Amplified bands from each primer 

were scored as present (1) or absent (0) for each cultivar. The Number of bands, percentage of 

polymorphic bands, polymorphic information content (PIC; 0.31–0.45), and marker index (MI) 

were recorded for each primer. Genetic analyses. Genetic similarity was computed using 

Jaccard’s coefficient. UPGMA dendrograms were validated by Mantel/cophenetic correlation 

(≈0.79) and interpreted at a 0.42 similarity cut-off. Ordination used principal coordinates analysis 

(PCoA). Population structure was inferred with STRUCTURE (admixture model; burn-in 10,000; 

MCMC 100,000; K=2–5); K was chosen by the ΔK method. Individuals with cluster membership 

Q ≥ 0.70 were considered “pure,” otherwise “admixed.” AMOVA (GenAlEx) partitioned 
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variance between fruit-type groups (standard vs. cherry) and within groups. Where relevant, 

discriminant function analysis (DFA) was used to appraise separability. 

Results 

The present study showed that ISSR markers, despite their dominant markers, are able to 

provide a clear picture of the pattern of genetic diversity in tomato. Different analyses (AMOVA, 

STRUCTURE, UPGMA, PCoA and DFA) in a complementary framework confirmed the 

existence of significant genetic diversity among genotypes, while also indicating a high overlap 

between standard-fruit and cherry types. 

A total 130 bands were detected using ten ISSR primers, of which 71 bands were polymorphic 

(54.6%). Highest polymorphism was belonged to primers (GA)₈C, (AC)₈G, and (AG)₈YC 

(76.47%, 75.00%, and 68.42%, respectively), while the lowest polymorphism was obtained from 

(AGG)₆ (23.07%). PIC ranged 0.31–0.45, indicating moderate-to-good discriminatory power. 

STRUCTURE analysis proved K = 3 genetic subpopulations. Using the Q ≥ 0.70 rule, a subset of 

genotypes was classified as pure while the remainder exhibited admixture—consistent with gene 

flow across market classes. Analysis of molecular variance (fruit-type grouping) showed that 

genetic variation within the group (91%) was substantially greater than variation among the group 

(9%) and demonstrating that diversity is concentrated within groups rather than between standard 

and cherry classes.  UPGMA (Jaccard) yielded three main clusters at the 0.42 cut-off; notably, 

Maya (T12) and Lucid Gem American (T16) formed distant branches, marking them as 

genetically divergent. The first two PCoA axes explained ~20.82% of total variation and 

concurred with the dendrogram and STRUCTURE partitions. DFA, where applied, corroborated 

separation with 100% classification accuracy. 

Conclusions 

ISSR markers-particularly (GA)₈C and (AC)₈G-proved efficient for distinguishing tomato 

genotypes. The identification of divergent accessions such as T12 and T16 provides robust 

candidates for wide crosses to wide allelic diversity. The partial overlap between standard-fruit 

and cherry types reflects a shared breeding history and supports cross-type parent combinations 

to expand variation. Integrating ISSR technic with other marker systems like SSRs or SNPs can 

help the breeders to improve accuracy of genotyping and find the best choices for further breeding 

program. Therefore, ISSR is valuable not only as a rapid tool for genetic diversity, but also as a 

preliminary platform for selecting and designing targeted breeding pathways using the studies. 

These findings enhance our understanding of the genetic relationships among tomato genotypes 

and provide valuable data for conservation planning and breeding programs.  
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  چکیده

  (Solanum lycopersicum)  یفرنگگو اه  پیاژنوت ۳۳  یکیو تنوع ژنت  تیاساااارتاار      یپژوهش باا هادب بررسااا نیا هدد: 

 STRUCTUREو  AMOVA ،PCoA یهالیو تحل ISSR یاز نشاانگرها یریگبهره با  ،یلاسایو گ یم  ول یاهیپشاامل ت

 .شود ییساشنا ینژادبه یهابرنامه یمناسب برا یکیمنابع ژنت تاانجام شد 

از ایران و سایر کشورها مورد بررسی    در دو تیپ میوه م  ولی و گیلاسای  فرنگیژنوتیپ گو ه ۳۳در این پژوهش     هاروشمواد و 

برداشاات و پا از   هاوهیم نیدر مرحله ظهور اول  یبرگ یهان ونه ،های مورد مطال هپیژنوت  یکیتنوع ژنت  یقرار گرفتند.  هت بررساا

 قرار گرفتند.  شیمورد آزما   ISSRنشااانگر 10اسااتداده از  باتغییرات   یاندک  باو  CTAB از روشبا اسااتداده   DNAاسااتارا   

 ،(MIو    PICچندشاکل،   یهادنشاانگر تت داد و درصاد بان یهابا الکتروفورز، بر اساا  شاار  یحاصال پا از  داسااز  یهاداده
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 لیو تحل  (PCoA) یصالبه ماتصاات ا هی اکارد(، تجز  بیتضار UPGMA  یبند، روشاه(AMOVA) یمولکول  انایوار  هیتجز

 قرار گرفتند.  یمورد بررس  (STRUCTURE) تیسارتار    

چند  یمحتوا نیشااتریدرصااد( چند شااکل بودند. ب 5/54عدد باند تبیش از  71باند ایجاد شااده   1۳0در این مطال ه از میان    نتایج

  یدرصد چندشکل  نیدرصد و ک تر 42/68و    75،  47/76با    بیبه ترت (AG)8YC  و(  GA)8C)، AC)8G  ینشانگرهادر   یشکل

درصاد چند  نیشاتریب یدارا یپژوهش نشاانگرها نیا جیاساا  نتا  بر. دیدرصاد مشااهده گرد 07/2۳با مقدار  (AGG)6در نشاانگر  

 . انتااب شدند یفرنگگو ه یکیتنوع ژنت یمناسب در بررس یبه عنوان نشانگرها یشکل

به دو  یبندبا گروه AMOVAکرد.   کیتدک  زیمت ا تیر   یرا به سااه ز  هاپیژنوت  (STRUCTURE) تیسااارتار     لیتحل

 اکارد ی لهفاص هیبر پا PCoA.  است  یگروهنبی  ٪۹و   یگروهکل درون  اناواری  از  ٪۹1( نشان داد یلاسیو گ  یتم  ول وهیم  پیت

 در که داد  ارائه  مشاا   گروه ساه 0٫42  بُرش  رط  با UPGMA  یندبهکرد. روشا  ییرا در ساه روشاه بازن ا هاپیپراکنش ژنوت  زین

را نساتت به    یکی ژنتیفاصاله نیشاتریدورافتاده، ب یهاصاورت شااره به  Lucid Gem American (T16)و   Maya (T12) آن

ها را گروه  یی دا زین DFAکرد و    دییرا تأ تی     یگانگساه PCoAو  STRUCTURE ییساودادند. هم اننشا  هاپیژنوت ریساا

 .ن ود تایید ٪100با دقت 

بزاری کاارآماد برای تدکیاک  ا 8G(AC) و 8C(GA) ویژه، باه ISSRاین پژوهش نشاااان داد کاه نشاااانگرهاای گیری نتیجده

های پوشاانی نساتی تیپ   یتی، ه راه با همدر برابر بین( ٪۹1   یتی تفرنگی هساتند. ساهم با ی تنوع درونهای گو هژنوتیپ

های مت ایز م  ولی و گیلاسای، بیانگر تاریاهه اصالاحی مشاترم اما  نی از نمر منابع آللی اسات. در عین حال، شاناساایی ژنوتیپ

های دور و گسترش تنوع فرصات ارزشا ندی برای استداده در تلاقی  Lucid Gem American (T16) و Maya (T12) مانند

 .کندمیژنتیکی فراهم 

 یمولکول ی، نشانگرهای فرنگگو ه ت،یسارتار     ،یاروشه  هیتجز کلمات کلیدی 

 : پژوهشی.نوع مقاله

زاده کرمانی سپیدهمهدی  مهیجی نصرآبادی،  قاسم  نژادمح دی،  اعمم  بات دهکردینیک،  مریم  نمری رباطی  استناد   ، قطب 

ژنت  یابیارز  (1405ت سارتار      یکیتنوع  ژنوت  یبرر  تیو  از Solanum lycopersicumت  یفرنگگو ه  یهاپیاز  استداده  با   )

 . 162-1۳۹(، 1ت18، مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. ISSR ینشانگرها
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 مقدمه

باشد که  با ی از رانواده سو ناسه می-زراعی یاهیگ  (Solanum Lycopersicum) یباااا ناااام عل ااا یفرنگاااگو اااه

2𝑛) کروموزوم  24رودگشان و دیپلوئید اسات و دارای  = 2𝑋 = اندازه ژنوم این   (.Tom & Diwivedi, 2020)  باشادمی(  24

  .( Díez & Nuez, 2008) باشادهتروکروماتین و فاقد ژن می از آندرصاد   75برآورد شاده اسات که بیش از   Mb  ۹50گیاه حدود 
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 B1نیتااامیو، Cنیتااامیو ای دیاس کیها تاسکوربنیتامیعلت داشااتن انااواع وبه  و  است   نی  ایتغذیه نمر  از  فرنگیگو ه یمیوه

،B2 ،A   دارد  انسان  سلامت در را یمه   نقش  یم دن املاح و قنااد  ااد،یمد دهاییاساا ،یفنل  تاتیترک  کاروتن، کوپن،ی(، لنیاسیو ن 

(Kordkatooli et al., 2024)  .فرنگی دومین محصاااول پر ارزش در کشااااورزی ب د از از منمر اقتصاااادی محصاااول گو ه

شاود و میزان تولید آن در ساراسار  هان باشاد که به دو صاورت تازه و فرآوری شاده اساتداده میزمینی به لحاظ سارانه مصارب میبسای

میلیون هکتار و تولید سا نه  ۳/7ساط  زیرکشات آن حدود و  این محصاول در مقیا   هانی کشات وسای ی داردرو به افزایش اسات.  

فرنگی در ساراسار  هان هی گو شادهرقم کشات 7500امروزه حدود .  (FAO, 2021ت  تن برآورد شاده اسات  180766۳2۹نزدیک به  

 چنین در ارقام، این میان در  مو ود ژنتیکی  تنوع شااانارتو ود دارد که از نمر اندازه، شاااکل، رن  و ط م با یکدیگر تداوت دارند  

 دیشادن و تول یدر گذر زمان اهل  یفرنگگو ه اهیگ  یکیتنوع ژنت دهدینشاان م  قاتیحقت  .اسات برروردار ایویژه اه یت  از  شارایطی

  یها را در گونه  یکیدرصاد از تنوع ژنت  10داشاته اسات و امروزه ک تر از   یکاهش محساوسا  دیشاد نشیگز  جهیو در نت  یزراع  یهارقم

که به   اهانیگ  ینژاداصالاح  یهاتیف ال  یپلاسام براژرم کی  یکیمشااهده ن ود.  لذا شانارت تنوع ژنت  توانیم  یفرنگگو ه  یزراع

مهم هساتند،  یاقتصااد یهایژگیو ریو ساا یساتیرزیو   یساتیبا ، ع لکرد با ، مقاوم به عوامل ز تیدیبا ک ییهاتهیدنتال توسا ه وار

نژادی، آگاهی از میزان تنوع گیاه مورد بررسای  اولین قدم برای شاروع هر برنامه به  .(Pravitha et al., 2024) ددار تیاه  اریبسا

 شاااتر یب  رایانا،  زباه اا ر رفتاه  یفرنگهمختلف گوجا  یها پیاژنوت  فیو توصااا  ی بیاارز  یبرا  یگونا گون  یها روشبااشاااد. می

  ی  هیگ  ی ههگون  یبن،ان،. طبقهشا،ه  یمعرف یو عملکرد  یکیمورفولوژ  یه یژگیبر اسا   و   هیگ نیا  یمحل یه پیژنوت

 ی  ریح ل  بسا نیا. ب   رودیه  به شام ر مروش  نیرتجیو را نیرتاز مت،اول یو عملکرد یشان ساختیر  یه یژگیو  یهیبر پ 

  زیتم  یاتک  برا  رق بلیمتت وب و غ   یجیو ممکن اساات نت   رن،یپذیم ریتأث  یطیمح  طیصاات ب به شاا،ب از شاارا نیاز ا

 Nazari)  هساتن، ی دیز  یانسا ن یرویصار  زم   و ن   زمن،ین  ییه روش نیچن ن یعلاوه بر ا.  دسات دهن،به  هپیژنوت

et al., 2024.) ی نشااا نگره  ژهیوبه   یفن ورساااتیز نینو  یه یب  فن ور  کرده یرو نیامروزه ضااارورب دارد ا  رو نیازا  

دقیقی در مورد   نشاانگرها، اطلاعات نیا.  شاون،  یب نیهساتن،  پشات طیو مساتقل از مح عیسار  ق یدق  ییاه ابزاره  یمولکول

به اه  ان،  بن  شا،ه  DNA  یه یتوال یمط لعه  یهیبر پ   و نندکهای گیاهی فراهم میساارتار ژنتیکی و تنوع درون و بین    یت

 ی کیو برآورد شب هت ژنت یکیتنوع ژنت  نییتع یبرا  یطیمح  طیاز شرا  یریرپذیو ع،م تأث  ی،اریپ    د یز   ریتع،اد بس لیدل

و   سااازندیرا فراهم م دیو کارآمدتر ارقام  د ترقیدق  نشیامکان گزو  .(Eleuch et al., 2008)  رون،یا ر مبه ه پیژنوت    یم

ه   نش نگر  روش  نیا    یدر م  .(Varges et al., 2020a)استداده کرد    به ک ک نشانگر  نشیگز  یاصلاح  یهادر برنامهتوان  می

  یبررسااا  یبرا  ها کیاتکن  نیاز پراا ربردتر  یکی  (Inter Simple  Sequence Repeat – ISSR)  یازما هوارهیرنیب

دارد و در  یکیتنوع ژنت  نییساطو  پ  یدر آشاک رسا ز  ییب لا  یینشا نگر توان  نیاسات. ا   ه  یدر گ یکیژنت یریرپذییتغ

  یتکرار  یهایکه از توالاین نشا نگر  .(Li et al., 2008) اساتمؤثر واقع شا،ه    ی هیگ  یه از گونه  ی ریبسا یکیمط لع ب ژنت

 کیا نکاهیا ر میعل و  دارد  هیامشااااباه تک  زمااهوارهیر هیادو نااح نیقط اات ب ریو بر تکث  کنادیباه عنوان آ اازگر اساااتدااده م  زمااهوارهیر

  اساتداده شاده اسات  یتکامل یشاناساساتیو ز کیژنوم ،یلوژنیف  ،یکیمطال ات تنوع ژنت یبرا یاطور گساتردهنشاانگر  الب اسات، به

(Zarabian et al., 2025; Hosseini et al., 2023a; Ahang et al., 2024). نشااانگر یهایطول بلند توالISSR ،  
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مشاااهده  نیز (SSR, Simple Sequence Repeat) زماهوارهیر یدر نشااانگرها یکه حت دهدیرا ارائه م  ییبا  یریتکرارپذ

از   یکیبه    ،یسارعت و ساادگ لیدل به ISSR باعث شاده تا نشاانگر هایژگیو نیا .(Mohammadabadi et al., 2017) شاودمی

  .Haghpanah et al., 2016) et al., 2021; (Mohammadabadiشااود   لیتتد یمولکول  قاتیمحتوب در تحق یابزارها

در   یکیتنوع ژنت  یبررساا یبرا یمؤثر اریبساا  یابزارها SSR و ISSR یمولکول یاند که نشااانگرهاهمطال ات ماتلف نشااان داد

و مشاا  شاده    شاده  ینشاانگرها بررسا  نیبا اساتداده از ا  یفرنگهتوده گو  ۳0  یکیهساتند. به عنوان مثال، تنوع ژنت  یفرنگهگو 

  یک یتنوع ژنت  یابیدر ارز یمناسات  ییکارا  کیبا  اسات و هر دو تکن یبه طور قابل تو ه   هاگونه نیدرون و ب  یکیاسات که تنوع ژنت

 20فرنگی ایرانی با اسااتداده از  رقم گو ه ۹۹تنوع ژنتیکی    در پژوهشاای دیگر  .(Hosseini et al., 2023b) دارند  یفرنگگو ه

ای و درصااد گزارش گردید. تجزیه روشااه ۹7آ ازگر چندشااکلی بودند و میانگین چندشااکلی  17بررساای شااد که   ISSR آ ازگر

ابزار کارآمدی برای شناسایی و  ISSR بندی کردند و نتایج نشان داد نشانگرهایطتقه  های اصلی، ارقام را در پنج گروه مت ایزمؤلده

-Heydari)روند  کار پلاساام این گیاه بههای اصاالاحی و مدیریت ژرمتوانند در برنامهفرنگی هسااتند و میهای گو هت ایز ژنوتیپ

Tootshami & Salari, 2024.)  رانی رب او شا ال هیترک  یشار  آناتول  یاز نواح  یتوده بوم ۹۳ یبر رو ی دیگر کهدر مطال ه  

مورد انتمار   یتیگوسایهتروز  نیانگیرا نشاان دادند و م یدرصاد 100  یانجام شاد، ت ام آ ازگرها چندشاکل یبه ه راه ساه رقم تجار

که  دهدینشاان م  هاافتهی نیشادند. ا  بندیگروه طتقه ۹ها در توده  ،یاروشاه  هیتجز جیبود. بر اساا  نتا رمتغی 0٫۳0  تا 0٫15۳ نیب

از مناطق   یفرنگهگو  یبوم یهاتوده انیم  یشااوندیو روابط رو  یکیساارتار ژنت یبررسا  یبرا یابزار مؤثر  تواندیم ISSRنشاانگر  

بشار و از دسات رفتن تنوع   ییدر ساتد  ذا  یفرنگگو ه  تی باتو ه به اهلذا   .(Hanare et al., 2016a)  ماتلف باشاد ییای غراف

  یک یتنوع ژنت  نییت  یبرا  نانیابزار قابل اط  کیبه عنوا    ISSR  نشانگر تیقابل نیشدن و ه هن یاهل  یط  یها زراعهگون  یکیژنت

  یک یساارتار ژنت  یبه منمور بررسا  مطال ه نیا  .(Sarwat, 2012) کینزد یهاتهیوار نیب  یبا  حت زیت ا  ییو توانا اهانیگ ریساا در

و   یطراح  پلاسامژرم اصالاح و  حدظ یهای آتی در زمینهریزیبرای برنامه  فرنگیگو ه  ژنتیکی تنوع  ارزیابیو با هدب    یفرنگگو ه

 .دیا را گرد

 

 هامواد و روش

اسااتداده شااد    (CH)  یلاساایو گ (T) یم  ول یهاپیشااامل ت  یفرنگگو ه  پیژنوت ۳۳پژوهش از بذر   نیدر ا یاهیگ مواد

پژوهشاااگاه  ،یاهیگ  داتیتول  یپژوهشاااکده فناور  یقاتیو در گلاانه تحق  هیته   یال للنیو ب یاز منابع بذر دارل هاپی(. ژنوت1ت دول  

نشاان داده شاده   1مورد مطال ه در شاکل   یهاپیاز ژنوت  یبرر یظاهر ی. ن ادندید باهنر کرمان کشات گردیدانشاگاه شاه  پور،یافضال

 را در یشاده و بوماصالاح ،یاز ارقام تجار  یتیبوده و ترک وهیمتنوع از نمر اندازه، رن  و فرم م یهاپیمج وعه شاامل ژنوت نیاسات. ا

و   ۳0طول با ییهانشااا در گلدان کی  پیهر ژنوت از .سااازدیرا فراهم م  یکیو ژنت یکیاز صاادات مورفولوژ ییکه تنوع با   ردیگیبرم

کشت  5/1: 1: 4به نستت   بیشن شسته شده به ترت ایماسه  نیسارند شاده و ه هن  یوانیرام نرم و کود ح  یحاو   تریساانت 20قطر 

 شیآزما یساه گلدان( در گلاانه قرار گرفتند. در ط  پیهر ژنوت یبرابا ساه تکرار ت یکامل تصاادف یهاشادند و در قالب طرح بلوم

 اهیستز و  وان گ یهااز برگ  یریگن ونهحدظ شد.    گاارادیدر ه سااانت 16در ه و در شب   25دمااای گلاانااه در طااول روز براباار  

 شدند.  یگراد نگهداریسانت در ه - 80 یدمادر  DNAتا زمان استارا   هاگرفت. سپا ن ونه صورت یفرنگگو ه
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  مطالعه نیاستفاده در ا  مورد یفرنگگوجه یهاپیژنوت .1 جدول

Table 1. List of Tomato Genotypes Used in this Study 

 شماره 
Number 

پ یژنوت نام  

Genotype Name 
 نوع میوه 

Fruit Type 
 تامین کننده 

Supplier 
 منشا 

Origin 
 نوع ژنوتیپ 

Genotype Type 
T1 یی کایآمر ینارنج یقلت  

Orange Strawberry 

American 

 م  ولی 
Tomato 

 فردین کشت 
Fardin Kesht 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T2 یی کایآمر ینارنج یموز  

Orange Banana 

American 

 م  ولی 
Tomato 

 فردین کشت 
Fardin Kesht 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T3 ا یآر  

Arya 
 م  ولی 

Tomato 
 فردین کشت 

Fardin Kesht 
 ران یا -هیترک

Turkey-

Iran 

 ی محل رقم

Local- Cultivar 

T4 ییکایآمر ی ار وان  

Cherokee purple 

American 

 م  ولی 
Tomato 

 فردین کشت 
Fardin Kesht 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T5 ییکایزرد آمر یموز  

Yellow Banana 

American 

 م  ولی 
Tomato 

 گلا گاردن
Glass Garden 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T6 ی روس  

Paul Robeson 

 م  ولی 
Tomato 

 فردین کشت 
Fardin Kesht 

 ه یروس

Russia 
 رقم 

Cultivar 
T7 یی کایآمر رهیت کهکشان  

Dark Galaxy 

American 

 فردین کشت  Tomato م  ولی
Fardin Kesht 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T8 دار دندانه قرمز  

Gezahnte 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
 آل ان 

Germany 
 رقم 

Cultivar 
T9 ی آناناس  

Pineapple 
 Tomato م  ولی

 
 گلا گاردن

Glass Garden 
 ا یتالیا -فرانسه

France-

Italy 

 رقم 

Cultivar 

T10 یی کایبندش آمر ا ی  

Violet jasper 

American 

 کشاورزی آنلاین  Tomato م  ولی
Keshavarzi Online 

 کایآمر

USA 
 رقم 

Cultivar 

T11 ی لندیتا  یصورت یمر  تام  

Thai Pink Egg 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
 لند یتا

Thailand 
 رقم 

Cultivar 
T12 ا یما  

Maya 
 کشاورزی آنلاین  Tomato م  ولی

Keshavarzi Online 
 یلیش

Chile 

 رقم 

Cultivar 
T13 رام 

Rock 
 کشاورزی آنلاین  Tomato م  ولی

Keshavarzi Online 
 هلند 

Netherland

s 

 رقم 

Cultivar 

T14 محلی گرد  

Round 
 کشاورزی آنلاین  Tomato م  ولی

Keshavarzi Online 
 ران یا

Iran-

Kerman 

 رقم 

Cultivar 

T15 یموز  

Banana 
 گلا گاردن Tomato م  ولی

Glass Garden 
 کایآمر

USA 

 رقم 

Cultivar 
T16  ییکایروشن آمر ال ا  

Lucid Gem American 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
 کایآمر

USA 

 رقم 

Cultivar 
T17 ی روس  

Black Krim 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
 ه یروس

Russia 

 رقم 

Cultivar 
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T18 ی نیاوکرا ستز  

Vernissage Green 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
 اوکراین
Ukrain 

 رقم 

Cultivar 
CH1 کیقرمز چادو یلاسیگ  

Chadwick Cherry 
 گیلاسی 
Cherry 

 فردین کشت 
Fardin Kesht 

 آمریکا
USA 

 رقم 

Cultivar 
T19 یی کایآمر نیاستر سوپر  

Super strain b 

American Tomato 

 فردین کشت  Tomato م  ولی
Fardin Kesht 

 آمریکا
USA 

 رقم 

Cultivar 

T20 ستال یکر سوپر  

Super crystal 
 فردین کشت  Tomato م  ولی

Fardin Kesht 
کایآمر  

USA 

 رقم 

Cultivar 
T21 

 
نییکو سوپر  

Super-queen 
 گلا گاردن Tomato م  ولی

Glass Garden 
کایآمر  

USA 

 رقم 

Cultivar 

T22 موناکو 

Monaco 
 کشاورزی آنلاین  Tomato م  ولی

Keshavarzi Online 
لند یتا  

Thailand 

 رقم 

Cultivar 
T23  یرار  یتام مر 

Plum Consumption 
 Tomato م  ولی

 

 کشاورزی آنلاین 
Keshavarzi Online 

ا یتالیا  

Italy 

 هیترید
Hybrid 

T24 پاندروسا 
Ponderosa Sel 

 بانک بذر  نوب  Tomato م  ولی
South Seed Bank 

ا یتالیا  

Italy 

 هیترید
Hybrid 

T25  توندینو 

Tondino Giallo 
 بانک بذر  نوب  Tomato م  ولی

South Seed Bank 
ا یتالیا  

Italy 

 هیترید
Hybrid 

T26 کوردی بو 

Cour Di Bue 
 بذرام Tomato م  ولی

Baz ram 
ا یتالیا  

Italy 

 هیترید
Hybrid 

CH2 مارزانو 

S Marzano lampadina2 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 ایتالیا 
Italy 

 هیترید
Hybrid 

CH3  پلام.سل.فیاسهتو 

Plum Sel. Fiaschetto 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 ایتالیا 
Italy 

 هیترید
Hybrid 

CH4 روما 

Roma VF 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 آمریکا
USA 

 هیترید
Hybrid 

CH5 مارزانو 

S Marzano Nano 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 ایتالیا 
Italy 

 هیترید
Hybrid 

CH6  ونتورا 

Ventura o Chico3 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 آمریکا  -ایتالیا 
Italy-USA 

 هیترید
Hybrid 

CH7 ناپولی 

Napoli VF 
 گیلاسی 
Cherry 

 بانک بذر  نوب 
South Seed Bank 

 ایتالیا 
Italy 

 هیترید
Hybrid 

 

 5/0اساتداده شاد. مقدار    CTAB (Doyle & Doyle 1987) از روش،  DNAبه منمور اساتارا    :DNA اسدتخرا 

 NaCl 2.5 M, Tris base 1M:pH 8, EDTA 0.5 M: pHت  میکرولیتر بافر اساتارا   700گرم پودر برگ گیاه به ه راه 

8 CTAB 3%  W/V), PVP 4% (W/V), β-Mercaptoethanlo 2% (v/v)))  دقیقه   60در ه به مدت  65 یدر دما

دقیقه در سااانتریدیوژ با   15 ( به آن اضااافه و به مدت1:24میکرولیتر محلول کلروفرم ایزوامیل الکل ت 450انکوبه گردید. سااپا  

تبسته به     CTABدرصد 10میکرولیتر محلول  200تا   50مقدار   ،ساپا فاز رویی محلول برداشته .دور در دقیقه قرار گرفت 1۳000

. ب اد از ات اام  گردیداضاااافه و مانناد قتال ساااانتریدیوژ   آنایزوامیال الکال به   میکرولیتر محلول کلروفرم 450رن  محلول( به ه راه 

 450از DNA ت یقتل با کلروفرم ایزوآمیل الکل شاساتشاو گردید. برای تشاکیل پل مانندفاز رویی برداشاته و بار دیگر    ،ساانتریدیوژ
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 درصاد 1حاصاله به دو روش اساپکتوفتومتری و ژل آگارز  DNA میکرولیتر ایزوپروپانول سارد اساتداده شاد. ک یت و کیدیت سانجی

 .انجام گرفت

 
 ( یلاسیگ  وه یم   پی ت  =  CH  ،یمعمول  وهی م   پیت  =T)   مورد مطالعه  یفرنگگوجه   یهاپ یژنوت  یظاهر  ی. نما1شکل  

Figure 1. Fruit morphology of tomato genotypes.  (T= standard fruit type, CH= cherry fruit 

type) 

 

  شاااکل  ISSR  نشاااانگر 10مورد مطال ه ت داد  یهایپژنوت  یکیژنت تنوع  یبررسااا   هت   مرازیپل  یارهیزنج واکنش

فرنگی و ه هنین ( روی گو هHeydari-Tootshami & Salari,2023انتااب آ ازگرها بر اسا  مطال ات قتلی تانتااب شد.  

ای از آ ازگرها انجام شاد و آ ازگرهایی که باند واضا  و چند شاکلی مناساب داشاتند انتااب شادند.  آزمایش مقدماتی روی مج وعه

انجام شاد که   تریکرولیم 15در حجم    رازیپلی  اهری( آورده شاده اسات. واکنش زنج2اتصاال آ ازگرها در ت دول    یو دما یتوال  نام،

نانوگرم در   100با  لمت   یژنوم DNA تریکرولیم Ampliqon ،)  2شاارکتت  Taq 2x Master Mix تریکرولیم 5/7شااامل: 

  Bio  کلریدر دسااتگاه ترموسااا  ریبود. تکث  لیآب مقطر اسااتر  تریکرولیم  5/۳و   کومولیپ 10آ ازگر با  لمت   تریکرولیم  2 تر،یکرولیم

RAD  (PCR System, USA) هایچرره  یط PCR در ه   ۹4در دمای   هیسااازی اولچرره واساارشاات کی کهشاارح   نیبد

اتصاال آ ازگر در   ه،یثان 40گراد به مدت یدر ه ساانت ۹4ساازی در دمای  چرره شاامل واسارشات  ۳5 قه،یدق  5راد به مدت گیساانت

در ه   72در دمای   هیثان  50مرحله بساااط به مدت   ه،یثان 50گراد تبساااته به نوع آ ازگر( به مدت  یدر ه ساااانت 47-5۳  نیدمای ب

 داساازی قط ات تکثیر شاده با    ، انجام شاد.دگرایدر ه ساانت  72در دمای   قهیدق  10به مدت  ییچرره بساط نها کیگراد و  یساانت

 و Green Viewer  DNA  ژل توسااط یزیآمرن انجام شااد. TBE 0/5X  به ه راه بافر درصااد 8/1اسااتداده از ژل آگارز 

  . (2تشکل شد  انجام Gel document UV هبا استداده از دستگا یرداربعکا
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  ISSR یآغازگرها اتصال یدما و یتوال نام،. 2 جدول

Table 2. Nam, Sequence and annealing temperature of ISSR primers 

 ردیف
row 

 نام آغازگر  

Primer name 
 ( 3'به  5 'توالی )

 (5' to 3')Sequence  
 (°C)  دمای اتصال

Annealing Temperature (C°) 
1 ISSR-1 AGAGAGAGAGAGAGAGYC 52° 

2 ISSR-2 ACACACACACACACACC 50° 
3 ISSR-3 GAGAGAGAGAGAGAGAC 54 ° 
4 ISSR-4 GAGAGAGAGAGAGAGAYG 53° 
5 ISSR-5 TCTCTCTCTCTCTCTCC 54° 
6 ISSR-6 HVHTCCTCCTCCTCCTCC 52° 
7 ISSR-7 GAGAGAGAGAGAGAGA 49° 

8 ISSR-8 GACAGACAGACAGACA 48° 
9 ISSR-9 ACACACACACACACACG 50° 

10 ISSR-10 AGGAGGAGGAGGAGGAGG 58° 

 

  

  5/1روی ژل آگارز  (27تا    1چاهک  )فرنگی  در ارقام گوجه  ISSR-3  الگوی باندی حاصل از آغازگر  .2شکل

 DNA  نشانگر تعیین اندازه:  L درصد،

Figure 2. The band pattern using ISSR-3 primer for tomato's cultivars (lane 1 to 27) on 1.5 

% agarose gel, L: DNA size marker 

 

 کی  وصااورت صاادر تعدم حضااور باند(   به  ISSR  یبدساات آمده از آ ازگرها  باندهای  (هاهداد  لی)تحل یآمار  هیتجز

استداده شد که در   PIC= ∑ 2f(f-1) ز فرمولا ((PIC برای محاسته محتوای اطلاعات چندشکلی  .شدند یگذارتحضور باند( کد 

  (Powell et al., 1996).موارد به صورت زیر ت ریف شدند این رابطه

f: و   فراوانی نساتی باندهای مشااهده شادهf-1ت داد کل باند، درصاد چندشاکلی و ت داد  .  باشادیم  راوانی نساتی باندهای  ایب: ف

 درصاد ضارب حاصال  ازه هنین   و  باشادکه نشاان دهنده قدرت تدکیک یک نشاانگر می (MI)باندهای چندشاکل و شاار  نشاانگر  

 و دایاتشاابه  اکارد   بیاساا  ساه ضار بر هاتیتشاابه      ایماتر .گردید محاساته  چندشاکلی  اطلاعات محتوای در  چندشاکلی

بین ماتریا تشاابه اولیه و  (Coph index) بندی، شاار  کوفنتتیکترین روش روشاهمنمور انتااب مناساببهمحاساته شاد.  
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دارای  UPGMA ترکیب ضااریب  اکارد با روش های ماتلف محاسااته شااد. نتایج نشااان داد کههای حاصاال از روشدندروگرام

فرنگی در این پژوهش های گو هندی ژنوتیپبعنوان روش نهایی روشااهبود و بنابراین به Coph index (7۹6/0ت با ترین مقدار

  هی شااد. تجز اسااتداده 02/2نساااه    NTsysاز برنامه  تشااابه ایمانتل و ماتر آزمون تم،یالگور نیبهتر  افتنی  ی. براانتااب گردید

 ,Peakall & Smouseانجام شااد   GenAlEx 6.4 افزاربا اسااتداده از نرم (AMOVA)و تجزیه واریانا مولکولی  عاملی

فاز   یبراتکرار   10.000با   لیتحل نیشاد و ا رسام  2.۳.4 نسااه  STRUCTURE افزاربا اساتداده از نرم تیساارتار      .((2006

 زشیتحات مادل آم (MCMC) ماارکوب مونات کاارلو  رهیتکرار زنج  100.000و ساااپا   (burn-in) هیااول  یدارساااازیاپاا

(admixture model) یکیژنت یمحدوده کلاساترها  یبرا لیانجام شاد. تحل (K) از K=2 تا K=5 هر  یبا پنج تکرار برا K 

 .گردیدا را 

 

 نتایج و بحث

 ش یمورد استداده قادر به ن ا  یآ ازگرها  یمطال ه حاضر، ت ام  جیاسا  نتا  بر نشانگر  یهاو شاخص  یریقطعات تکث

، ت داد ISSR آ ازگر  10حاصل از    ینشان داد که از ت داد کل باندها  یفرنگگو ه   پیژنوت  ۳۳  یبودند. بررس   هاپ یژنوت  نیب  یچندشکل

تول  1۳0 ت  71که    دیگرد  دیباند  ببودند   چندشکل   هاآن(  ٪54٫6باند  چندشکل  نیشتری.  آ ازگرها  یدرصد  به    ISSR-3  یمربوط 

( ٪25ت ISSR-4 و( ٪2۳ت ISSR-10به مربوط  یدرصد چندشکل نک تری و( ٪68٫42ت ISSR-1 و( ٪75ت ISSR-9 ،(٪76٫47ت

در ژنوم  هایتوال نیهستند. ا یمتک n(AC) و n(GA) مانند  یدینوکلئوتیساده د یبه تکرارها  ISSRی آ ازگرها (.۳  دولت بود

  ک ی و قدرت تدک  یکرده و درصد چندشکل   جادیا  یرتمتنوع  یدر سراسر ژنوم، باندها  عیوس  یپراکندگ  لیاند و به دلفراوان   یفرنگگو ه

  ار یبس  تیسارتار      یو بازساز  هاپ یژنوت  زیدر ت ا  هافی موت  نیاند که ه ز نشان داده ین  نیش ی. مطال ات پکنندی فراهم م  یبا تر

  ی محتوا  ریمقاد.  (Zietkiewicz et al., 1994؛Kochieva et al., 2002 ؛  (Tikunov et al., 2003   کارآمد هستند

  ک ی قدرت تدک  انگریب   شده،رفتهیپذ  یارهایبود که طتق م   رمتغی  0٫45  تا  0٫۳1  نیپژوهش ب  نیدر ا   (PIC) یاطلاعات چندشکل

 تر، نییپا  یبا و ود درصد چندشکل ISSR-10 آ ازگرها مانند  یقابل تو ه آن است که برر  یمتوسط تا مطلوب آ ازگرها است. نکته

باند   یهرچند ت داد محدود ییآ ازگرها نیچن دهدیامر نشان م نیبودند. ا یبا تر PIC مقدار  یباندها دارا ترزن متوا عیتوز لیبه دل

و سارتار   ی کیمربوط به تنوع ژنت  جیدقت نتا  توانند ی دارند و م  ینقش مؤثر  هاپ یژنوت  ی کیژنت  زیاما در ت ا  کنند،ی چندشکل آشکار م

افزا  تی    رو  مطال ات  .دهند  ش یرا  چندشکل  یمتداوت  یهادامنه   یفرنگه گو   یماتلف  کرده PIC و  ی از  گزارش  برا را    ی اند. 

 حاضر  مطال ه  در .  کردند  گزارش   را   ٪77٫۹  یچندشکل ISSR نشانگر  2۹  یدر بررس (  Hernández-Ibánez et al., 2017)مثال،

دهنده تنوع از مطال ه مذکور است، اما ه هنان نشان   ترنییپا  گرچه  که  آمد  دست  به  ٪54٫6  ن یانگیبه طور م  ی درصد چندشکل  زنی

بررس  یهاپ یقابل تو ه در ژنوت  یکیژنت ارز (Gonias et al., 2019) نه هنی  .است  یمورد    ی فرنگگو ه  یهاپی ژنوت  یابیدر 

با استداده از    (Aguilera et al., 2011a)در مقابل، .افتندی 0٫74برابر با  PIC نیانگیبا م یک یاز تنوع ژنت ییسط  با  ، SSRبا

محدود ارقام   یکیژنت  یهیپا  از  یمشاهده کردند که ناش  چندشکلی  درصد  ۳7تا    ۳4تنها    یفرنگرقم گو ه  ۹6در  ISSR نشانگر  10

  ی با   ی، چندشکل ISSRآ ازگر  14با    ران یو ا  هیاز ترک  ای لندرت  ۹۳در    ((Henareh et al., 2016b  ب، یترت  نیبود. به ه   یتجار

  ی فرنگ گو ه   پیژنوت  55  یدر بررس(Vargas et al., 2020b)   ن،یها را نشان دادند. افزون بر اه تود  نیروشن ب  کتدکی  و  ۹0٪



 1405و همکاران،  نظری

153 

 

 ,Heydari-Tootshami & Salari)نیز  رانیاست. در ا  تیسارتار      یآشکارساز  یبرا  یابزار مناست   ISSR که  کردندگزارش  

ارقام   کیتدک  یبرا  تواندیم MI و  PIC یها  مطلوب شار  ریمتنوع و مقاد  ی باند  یالگوها  جادیبا ا ISSR که  کردند  ان یب  (2024

  ج ی نستت به نتا  یانیم  یگاه ای  در  حاضر  پژوهش  در  ٪54٫6  یچندشکل  نیانگیاسا ، م  نیا  بر  .باشد  دیمد  اریبس  یفرنگگو ه   یتجار

از مطال ات   ترنییو پا (Aguilera et al., 2011b)مانند با تنوع محدود  یهابا تر از گزارش  ی نی ،ردیگیقرار م نیشی مطال ات پ

مورد    یهاپ یارزش ند در ژنوت  یکیو ود تنوع ژنت  یدهندهنشان  گاهی ا  نیا  (.Henareh et al., 2016c)با  مانند    اریبا تنوع بس

از تنوع    ی سطح  نی اصلاح نتاتات، چن  دگاهیاست. از د  یوحش  شاوندان یو رو  ایلندرت  ریآن ک تر از ذرا  زانیاست، هرچند م  ی بررس

با  ISSR-9و  ISSR-3مانند  ییرهاآ ازگ ژهیو. به کندیهدف ند فراهم م یهای تلاق یو طراح نیانتااب والد یبرا یفرصت مناست

از    ترقیدق  یریبوده و تصو  گر یکدیمک ل    توانندیم  ادینستتاً ز  PICبا مقدار    ISSR-10مانند    ییبا  و آ ازگرها  یدرصد چندشکل

 .ارائه دهند یفرنگ هپلاسم گو ژرم  یکیسارتار ژنت

 

 های بدست آمده و شاخص  ISSR آغازگرهای .3 جدول

Table 3. ISSR markers and obtained indicators 

 آغازگر 
Primer 

ی توال  
Sequence 

کل   تعداد

 نوار
No. 

of 

total 

bands 

چند    نوار تعداد

 شکل

No. of 

Polymorphic 

bands 

ی چند شکل درصد  

Polymorphism 

% 

 شاخص

 نشانگری 
Marker Index 

(MI ( 
 

اطلاعات    یمحتوا

ی چند شکل   
Polymorphic 

Information 

Content (PIC) 

ISSR-1 )AG)8 YC 19 13 68.42 0.27 0.40 

ISSR-2 )AC)8 C 9 5 55.55 0.20 0.37 

ISSR-3 )GA)8 C 17 13 76.47 0.26 0.34 

ISSR-4 )GA)8 YG 12 3 25 0.09 0.38 

ISSR-5 )TC)8 C 9 5 55.55 0.24 0.43 

ISSR-6 HVH (TCC)5 11 4 36.36 0.12 0.35 

ISSR-7 )GA)8 13 8 61.53 0.22 0.36 

ISSR-8 )GACA)4 15 8 53.33 0.16 0.31 

ISSR-9 )AC)8 G 12 9 75 0.27 0.36 

ISSR-10 )AGG)6 13 3 23.07 0.15 0.45 

 

 (AMOVA) یمولکول  انایوار  هیها، تجزهو درون گرو  نیب  یکیسهم تنوع ژنت  یبررس  یبرا   یکیتنوع ژنت  یهاشاخص 

درصد   ۹1نشان داد که  جینتا(. 4انجام شد ت دول  (Ch) یلاسیو گ (Tm) یم  ول یهای فرنگشامل گو ه  وهیم پیبر اسا  دو ت

که  (  =01/0Pت  = PhiPT  0۹2/0  دارد. مقدار  تصاصها ارگروه  نیدرصد به ب  ۹ها و تنها  کل به درون گروه  یکی ژنت  انایاز وار

.  باشد ی م وهیم پ یدو ت انیم ی کیژنت زیاز ت ا داری تا متوسط اما م ن نییسط  پا یدهنده الب است، نشان یهاداده ی برا Fstآنالوگ 

 Tm نیحال تداوت مو ود ب  نیابا    دهد،یدر سط  افراد هر گروه رخ م  یکیژنت  راتییتغ  یآن است که باش ع ده  انگریب  افتهی  نیا
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 یپیژنوتا  یهای بررس(.  Peakall & Smouse, 2012ت  رد یمورد استداده قرار گ  یاصلاح  یهامه در برنا  تواند ی بوده و م  یواق  Ch و

قابل    گر یکدیاز   fresh در برابر cherry رینم بازار  یهاکلا   ای  وهیم  یهاپ یاند که تهشده نشان دادکشت  یهای فرنگدر گو ه 

ب  اند،ک یتدک در  وار  شتریاما  ب  شتریب  یروهگدرون   انایموارد سهم  م  یگروهنیاز  و  ت  ژهیوبه   ،یک ی ژنت  یاتگیآم  زان یاست   پیدر 

  ، اندهکرد  دییرا تأ  یمشابه   یالگو  زین ISSR بر  یمطال ات متتن (Corrado et al., 2013a). قابل تو ه گزارش شده است   ،یلاسیگ

  تا متوسط قرار داشته است   فیدر سط  ض  یگروهنیمانده و سارتار ب ی باق یگروهتنوع در سط  درون  یکه باش ع ده  یانه گوبه 

(Henareh et al., 2016d  ؛Vargas et al., 2020c.)  یگروهدرون  ٪۹1آمده در مطال ه حاضر تدستبه   یاسا ، الگو  نیا  بر  

که    دهدی نشان م  جینتا  نیا  ، یاصلاح  دگاهی. از دردیگیشده قرار مکشت  یهاپ یژنوت  ی انتمار برا  یدر محدوده(  یگروهنیب  ٪۹و  

با    ن،یک ک کند. افزون بر ا  یب د  یهادر نسل   یکیز ژنتیت ا  شیبه افزا  تواندیم  (Tm × Ch)متداوت    پیاز دو ت  نیانتااب والد

  ک یبا قدرت تدک  یاز نشانگرها   یک یسارتار ژنت  ترقیدق  یآشکارساز  یبرا  شودی م  ه یتوص  ،یگروه تنوع درون  یتو ه به سهم با 

 . آ ازگر استداده شود یشتریت داد ب ای (SNP ای SSR)با تر 

و  ISSR بر اساس نشانگر  یفرنگگوجه  یهاپیژنوت  (AMOVA) یمولکول  انسیوار  هیتجز  جی. نتا4جدول  

 (Ch)  یلاسیگو  (Tm) یمعمول یوه یم  پیبه دو ت یبندگروه

Table 4. Analysis of molecular variance (AMOVA) of tomato genotypes based on ISSR 

markers and grouping into two fruit types, conventional (Tm) and cherry (Ch) 

PhiPT = 0.092** (P = 0.010) 

 

 STRUCTURE   ،۳۳لیبر اسا  تحل   تیجمع  یکیژنت  ساختار  نییشده و تع  یابیارز  یهاپ یژنوت  یبندگروه

مشا     تیدر ن ودار سارتار      ی قرمز، ستز و آب  یهاقرار گرفتند که با رن    زیمت ا  ی کیژنت  تیر   یدر سه ز  یفرنگگو ه   پیژنوت

 Evanno et و روش  STRUCTURE افزارفرنگی با استداده از نرم ژنوتیپ گو ه  ۳۳تحلیل سارتار    یتی (. ۳اند تشکل شده

al.  2005تa) هانشان داد که بهترین ت داد زیر   یت (K) برابر با سه است. با تو ه به ضریب عضویت  (Q ≥ 0.75) ها ، ژنوتیپ

  ، (٪۹5ت T3 ،(٪85ت  T2 ،(٪65ت T1 یهاپ یژنوت  1 تی رجمعی ز .به سه زیر   یت اصلی و ت دادی ژنوتیپ آمیاته تقسیم شدند

T4  ۹0ت٪) ،  T7  75ت٪) ،  CH2  65ت٪)،  CH3  70ت٪) ،  CH4  و (  ٪75ت  CH5  ت یر   یز  نیدر ا  تیعضو  بیضر  نیشتری( با ب٪80ت  

،  T5  ،T6  ،T12 ،T13 ،T14هایپ ژنوتی :2زیرجمعیت  .شدند. یبند( طتقه pureرال  ت یهاپ یقرار گرفتند و به عنوان ژنوت

T15  ،T16، CH6 و CH7   های ن ودارنتودند و ستون   با دارای ضریب عضویت STRUCTURE ها به صورت مالوط  آن

رات ییتغ بعامن  

Source of 

variation 

ی آزاد درجه  

Degree of 

freedom 

  مجموع

 مربعات 
sum of 

squares 

  نی انگیم

 مربعات 
Mean of 

squares 

 اجزای واریانس 
Variance 

Component 

کل  انسیوار درصد  

Percentage of total 

Variance 

 هاتی     نیب
Between 

populations 
1 28.09 28.09 1.35** 9** 

 ها تی    دارل
Within 

populations 
31 410.4 13.24 13.24 91 

 Total 32 438.5  14.59 100  کل
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  و ( ٪۹0ت T18 ،(٪۹0ت T17 یهاپ یژنوت  3 تیرجمعی ز  .در نمر گرفته شدند (admixed)  ها آمیاتهمشاهده شد؛ این ژنوتیپ

CH1  که    یگروه ت لق دارند، در حال  نای  به   ع دتاً(  ٪60تCH1  اته یبه صورت آم  ت،یعضو  بضری  ٪ 75داشتن ک تر از    لیبه دل  

ها نشان یافته  بودند  admixed(  64%ت  پیژنوت  21و    pure(  ۳6%ت  پیژنوت  12مورد مطال ه،    پیژنوت  ۳۳در مج وع، از    شد.  یبندطتقه 

فرنگی مورد مطال ه  ه های گو ای از ژنوتیپ هستند و باش ع ده admixed هاژنوتیپ   ٪64و   pure هاژنوتیپ   ٪۳6دهند که  می

های م  ولی و  های آمیاته بیانگر  ریان ژنی گسترده میان گو هباشند. درصد با ی ژنوتیپیمنت ی م  دارای ترکیب ژنتیکی چند

های مورد بررسی کاملاً مشا  نیست. چنین دهد که مرزهای ژنتیکی میان این دو نوع در سط     یتی گیلاسی است و نشان م

برنامه  در  مصنوعی  انتااب  و  طتی ی  ژنی  از  ریان  ترکیتی  از  ناشی  احت ا ً  آمیاتگی  تلاقی الگوی  و  است  اصلاحی  های های 

ها برای پاسخ به فشارهای  تتنها ظرفیت    ی  ها منجر به تتادل آلل شده است. این آمیاتگی ژنتیکی نه شده میان ژنوتیپکنترل

توانند نقش کلیدی در حدظ و  عنوان منابع آللی  نی می به  admixed هایوتیپ دهد، بلکه ژنها را افزایش می محیطی و بی اری

های  اه یت با یی برای برنامه  pure هایگسترش تنوع ژنتیکی و ایجاد صدات مطلوب در اصلاح نتاتات ایدا کنند. در مقابل، ژنوتیپ 

پای زیرا  دارند،  فراهم میهانتاابی  پایدار  تولید هیتریدهای  و  ایجاد رطوط رال   برای  دادهای مط ئن  این  ترکیب  نشان  کنند.  ها 

فرنگی است و این الگوهای ژنتیکی  ه گیری تنوع ژنتیکی گودهد که  ریان ژنی و آمیاتگی ژنتیکی یک عامل کلیدی در شکلمی

های رال  و آمیاته  کنند، در حالی که حداظت ه زمان از ژنوتیپ های اصلاحی فراهم می های ارزش ندی برای برنامهپیهیده فرصت

و    یژن  انینشان دادند که  ری  و اهل  یوحش  یفرنگگو ه  یهاگونه   یمطال ات مشابه بر رو  . برای حدظ منابع آللی ضروری است

  . (Zuriaga et al., 2009) شده است ی فرنگهگو  یهادر گونه  یکیژنت بیتنوع و ترک شیمو ب افزا  یو مصنوع ی یانتااب طت

منجر به    S. lycopersicumو     S. pimpinellifoliumیهاپیژنوت  انی گسترده م  یهایکه تلاق   شده استزارش  گ  نیه هن

. در پژوهش حاضر مشاهده شد  (Blanca et al., 2012) متنوع شده است  یسارتارها ررده یریگو شکل  ی کیژنت ب یترک شیافزا

 نیقرار گرفتند. چن  ده یتنهمرمتداوت اما د  تیر   یمشا  بوده و در قالب سه ز  ییایفاقد سارتار  غراف  یمورد بررس  یهاپ یکه ژنوت

را در حدظ و   ندهایفرآ نیا تیهستند و اه  یکیتنوع ژنت یریگها در شکلو انتقال آلل یژن انی  ر یدهنده سهم با نشان ییالگوها

 و AMOVA جینتا  ن یب یبه آن اشاره کرد، تداوت ظاهر  دیکه با ینکته مه  .کنندی م د ییتأ ی فرنگدر گو ه  ی کی گسترش تنوع ژنت

STRUCTURE لیاست. تحل AMOVA     یاصل  تیدو      نی مربوط به تداوت ب  یکیژنت  راتییدرصد از کل تغ  ۹نشان داد که  

حال،    نیشد. با ا  نییتت  یبه صورت دو گروه اصل  یکیدر سط  کلان، تنوع ژنت  نیاست. بنابرا  یتی   درصد مربوط به تنوع درون   ۹1و  

  ک یتدک  زیمت ا  تیر   یرا به سه ز  یکل  تیدو      نیدارد، ا  یکیسارتار ژنت به ررده   یشتریب  ت یکه حساس STRUCTUR روش

د عتارت  به  کل  کیو ود    انگریب AMOVA جینتا  گر،ین ود.  م  یسارتار  در  حال  هاپیژنوت  انیدوگانه  در   که  یاست، 

STRUCTURE د ین ا  ک یرا از هم تدک  تیر   یرا آشکار کند و سه ز  یآلل  عیتوز  تردهیهیو پ  ترفیظر  یتوانسته است الگوها  .

و درون    نیبوده و ع دتاً تنوع ب  انایوار  هیبر تجز  یمتتن   AMOVA،مورد استداده است  یهاروش   تیاز ماه  یتداوت ناش  نیا

 ییع ل کرده و توانا  نیزیب  تم یو الگور  یاحت ا ت  یهامدل  هیبر پا STRUCTURE که  یدر حال  سنجد،یرا م  شدهفیت ر  یهاگروه

 .دارد یکیژنت یهاتی   پنهان و ررده یسارتارها یدر آشکارساز یشتریب
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از    یهاساختار داده   هیتجز   پلات بار   .3  شکل    ی فرنگگوجه مختلف    یهاپ یدر ژنوت ISSR آغازگر  10حاصل 

تعلق هر فرد    بی و ضر   پیژنوت   انگر ی ب  ب یبه ترت  ی و عمود  ی، اعداد محور افقSTRUCTURار  توسط نرم افز

 باشد یم  کلاستربه هر 

Figure 3. Bar plot of structural analysis of 10 ISSR primers in different genotypes of date 

Tomato by STRUCTURE software. The numbers on horizontal and vertical axes 

correspond to the genotypes and the membership coefficient of each individual, respectively 
 

 شتاهت  اکارد و روش  ب یبر اسا  ضر  ی فرنگگو ه  یهایپ ژنوت  یاروشه   لیتحل   یمولکول  یهاداده  یاخوشه   هیتجز

UPGMA     انتااب شد که    ی(. رط برش در سطح4قرار گرفتند تشکل    یمورد مطال ه در سه گروه اصل  پی ژنوت  ۳۳نشان داد که

  شنهاد یرا پ  ی کیژنت  تی   یرکه سه ز STRUCTURE حاصل از  جیالگو با نتا  نیو ا  کردیم  جاد یرا ا  هایپ ژنوت  نیب  کیتدک  نیبهتر

نشان داد که دندروگرام بازتاب     (coph. corr. ≈ 0.79) کیکوفنتت  یه تستگ  بیضر  ن،یعلاوه بر ا.  داشت   یروانهم   زیداده بود ن

  بین  ژنتیکی   شتاهت   ی ضرایب ه دامن  .برروردار است  ییاز دقت و اعتتار با   یبنده فاصله است و روش  ایماتر  یهاهاز داد  یمناست

 ۳1ت  هاپ یاز ژنوت  یاه ع د  باش  است.  مج وعه  این  در  تو ه  قابل  تنوع  دهنده و ودنشان   و  بود  گسترده  مطال ه  مورد  هایپ ژنوتی

مندرد ظاهر شدند.    ی هابه صورت شاره   کیهر   (T16) و  (T12) پ یکه دو ژنوت  حالی  در  گرفتند،  قرار  بزرگ  یه روش  کین ونه( در  

از    یم  و ً ناش  ییهاژنوتیپ  نی. حضور چنهاستپ یژنوت  ریارقام نستت به سا  نیا  یبا   یکژنتی  یفاصله  یدهندهنشان   یی دا  نیا

به   یدی د  یتیتنوع نوترک  توانندیم  رایدور دارند، ز  یهای در تلاق  ییمتداوت است و ارزش با   اصلاحی  یسابقه   ایراص    یهاآلل

،  T19) یلاسیگ یهاپیژنوت ،اصلی درون روشه (. Taranto et al., 2016; Pereira-Dias et al., 2019ت دکننوارد  تی   

T28 ،T29 ،T30  وT33) موضوع با انتمار مطابقت   نیقرار گرفتند. ا کینزد یهاداشتند و ا لب در شاره یاه شروم به ه  ش یگرا

  ی محدودتر   یکیژنت  یه یم  و ً پا  اصلاحی  یقند با تر( و سابقه   زان یتر، متاندازه کوچک  وهی از نمر صدات م  های لاسی گ  رایدارد، ز

ارقام    ان یدر م  T32مانند   یلاسیگ  یهاپ یژنوت  ی حال، برر  ن ی. با ا(Corrado et al., 2013a; Blanca et al. 2015a)دارند  

ا  یبندروشه   یم  ول تلاق  یژن  ان ری  یدهندهنشان   یاتگیآم  نیشدند؛  ت  انیم  یاصلاح  یهایو  در  الاست.    پ یدو  مشابه  گوی 

نیز مشاهده شده است که هر دو گزارش     (Heydari-Tootshami& Salari, 2024) و (Vargas et al., 2020d) مطال ات

 . ای با ارقام م  ولی دارندتنیدههای تجاری، سارتار ژنتیکی درهمهای گیلاسی به دلیل مشارکت مکرر در تلاقی کردند ژنوتیپ 
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ژنوتیپ    33بر اساس ضریب شباهت جاکارد در     UPGMAیاه خوش  هیحاصل از تجز دندروگرام  .4  شکل 

 (ی= نارنج  CH ،ی= آب TM) فرنگیگوجه

Figure 4. Dendrogram derived from UPGMA cluster analysis based on Jaccard’s similarity 

coefficient among 33 tomato genotypes (TM = blue, CH = orange) 
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پراکنش    یالگو  شین ا  یکارآمد برا  یاز ابزارها  یک ی (PCoA) یبه ماتصات اصل  هی تجز   یاصل  مختصات به    هیتجز

مطال ه، سه    نی. در اسازدیرا فراهم م  یکیژنت  یهاها و تداوتزمان شتاهتهم   یاست و امکان بررس  ی دوب د  یدر فضا  هاپ یژنوت

  یدرصد( که برا  17/ 12و    52/1۹،  87/2۳  بیترتبه کردند ت  نییرا تت  ی کیدرصد از تنوع ژنت  50/60در مج وع   PCoA محور ناست

م  یعدد ISSR یهاداده محسوب  ب  شودیمطلوب  ژنت  ییبازن ا  انگریو  سارتار  پا  هاپ یژنوت  یکیمناسب  اب اد   است  ترییندر 

(Mohammadi &Prasanna, 2003)   ن ودار پراکنش PCo1–PCo2 راستا را نشان داد که هم   هاپ یاز ژنوت یسه گروه اصل

 (T16) و   (T12) یهاپ یژنوت  ان،یم  ن یا  در  .بود (Evanno et al., 2005b) سارتار  ل یو تحل   UPGMA یبندروشه   با

شاره به  تدک  یهاصورت  ب  کی داگانه  فاصله  و  سا  یشتریشدند  ا  هاپیژنوت  ریاز    ی ک یژنت  ب یترک  انگریب  ژهیو  تیموق   نیداشتند. 

  ی د ی د  یتیتنوع نوترک  توانندی م  اکه دور است، چر  یهایدر تلاق  نیعنوان والداستداده به   یبرا  شانیبا   لیها و پتانسفرد آن منحصربه

با   ی قابل تو ه  یپوشانقرار گرفتند و هم  کینزد یهاع دتاً در روشه  (CH) ی لاسیگ یهاپیوارد کنند. در مقابل، ژنوت  ت یرا به    

است،    وه یپ میدو ت  انیمشترم م  یسازیو سابقه اهل  یژن   انیبازتاب  ر  یروشنامر به   نینشان دادند. ا  یم  ول  یهاپ یژنوت  یبرر

 .Vargas et al؛Blanca et al. 2015b ؛Corrado et al. 2013b ) گزارش شده است  زیکه در مطال ات مشابه ن  ییالگو

2020e.)  یهایبند گروه  یآمار  دییتأ  یبراPcoA یصیتابع تشا  لی، تحل (DFA) آزمون    جیا را شد. نتاWilks’ Lambda  

 Wilks’ Lambdaتابع دوم    ی؛ و براWilks’ Lambda = 0.087  ،χ² = 70.80  ،df = 6  ،P < 0.001)بود    داریم نبسیار  

= 0.421  ،χ² = 25.09  ،df = 2  ،P < 0.001)   الگوها  دهدیموضوع نشان م   نیا.  درسی  ٪ 100به    یبندو دقت طتقه   ی که 

 ی بندبا روشه  DFA و PCoA جینتا  یروانهم  بود.ها  گروه  انیم  یواق   یکیژنت  یهات تداوبیانگر     ISSRآشکارشده توسط  یچندشکل

  ج ی نتا  نیا  ،یاصلاح  دگاهید  از  .است  یفرنگگو ه   یکیسارتار ژنت  ییدر شناسا ISSR یدهنده قدرت با نشان STRUCTURE و

تنوع   شیافزا  یبرا  یاصلاح  یهایدر تلاق  نیعنوان والد  به  توانندیم T16 و T12 مندرد مانند  یهاپ یژنوت بیانگر این مورد است که

استداده قرار گ ارزش ند  گریکدیبه    کینزد  یلاسیگ  یهاپیژنوت، ه هنین  رندیمورد  مانند قند و ط م   یدیصدات ک  یبرا  یمنابع 

فراهم    شتریب  یکیبا تنوع ژنت  یهانسل   د یتول  یبرا  یکارآمد  ریمس  تواند یم متداوت  یهااز گروه   نیوالد  بیترکو    شوند یمحسوب م

دور از نمر   نیوالد  ب یترکاند که  کرده  دیتأک  زیرانواده سو ناسه مانند بادمجان و فلدل ن  یهاهگون  گریمشابه در د  یهاافتهیسازد.  

 Kumar et؛  Pereira-Dias et al. 2019؛Portis et al. 2015 )کند  می  جادیا یب د  ی هارا در نسل  یشتریتنوع ب  ، یکیژنت

al., 2020).  جینتا بیترک ،یکل طوربه PCoA  وDFA ی فرنگ هگو  یهاپی ژنوت یکی امع از سارتار ژنت یریمطال ه تصو نیدر ا  

کاملاً    پیدو ت  نیا  نیب  یکی ژنت  یمرزها  ،یو م  ول  یلاسیگ  ان یآشکار م  یپیفنوت  یهاتداوت  ر می فراهم آورد و نشان داد که عل

  ت یو اه   سازدیآشکار م  یاصلاح  یهااستداده در برنامه   یمورد مطال ه را برا  مپلاسژرم  یبا   تیموضوع ظرف  ن ی. استیشداب ن

 کند.  می دییتأ  یکیمنابع ژنت تیریمد یهای را در استراتژ اتهیرال  و آم یهاپیزمان ژنوتحدظ هم 

روشن از    یر ی الب رود، قادر به ارائه تصو  تیبا و ود ماه ISSR یپژوهش حاضر نشان داد که نشانگرهاگیری   نتیجه

ژنت  یالگو گو ه   یکیتنوع  تحل  ی فرنگدر  و    AMOVA  ،STRUCTURE  ،UPGMA  ،PCoA)   ماتلف  یهالیهستند. 

DFA)   با    یپوشانحال به هم  نیکردند و در ع  دییرا تأ  هاپیژنوت  انیتو ه در مقابل  یکیچارچوب مک ل، و ود تنوع ژنت  کیدر

 Solanaceae یاعضا   یتنوع مولکول  یهای در بررس  زی ن  ترش یکه پ  ، ییالگو  نیاشاره داشتند. چن  یلاسیو گ  یم  ول  یهاپ یت  نیب
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 Corrado etت گونه است ن یا ی کیسارتار ژنت یریگمکرر در شکل  یهای و تلاق ی ژن ان ینقش پررن   ر انگر یگزارش شده است، ب

al., 2013c; Blanca et al., 2015c; Vargas et al., 2020f .) 

  

با استفاده از   (PCoA) فرنگی بر اساس تجزیه به مختصات اصلی ژنوتیپ گوجه  33پراکنش  (  a).  5  شکل

  DF2 و DF1 فرنگی بر اساسهای گوجه ژنوتیپ DFA نمودار( b)، ضریب شباهت جاکارد

Figure 5. (a) Scatter plot of 33 tomato genotypes based on Principal Coordinates Analysis 

(PCoA) using Jaccard similarity coefficient, (b) DFA plot of tomato genotypes based on DF1 

and DF2 
 

 Maya مانند زیمت ا یهاپیاز ژنوت یریگ: ناسات، بهرهکنندیم  شانهادیرا پ ریدو مسا  یروشانبه جینتا  ،یاصالاح دگاهید زا

(T12) و Lucid Gem (T16)  و دوم، اسااتداده از  بیمنمور گسااترش دامنه تنوع نوترکدور به یهایدر تلاق نیعنوان والدبه

  ک«یدور و نزد نی»والد کردیرو  بیترک نی. اوهیم یدیصاادات ک  تیتثت یبرا  یلاساایگ  یهاپیدر ژنوت ژهیوبه  ترکینزد یهاروشااه

مطال ه نشاااان  نیا  یهاافتهی ،یکل  طوربه  .منجر شاااود  یدیکل  یو هم به بهتود صااادات زراع  یکیتنوع ژنت  شیهم به افزا  تواندیم

و  یساااازیاهل  اهاهیمحادود بااشاااد، باازتااب تاار وهیم پیات ایا ییایا غراف  زیاز آنکاه باه ت اا  شیب  یفرنگگو اه  یکیکاه تنوع ژنت دهادیم

ارزشا ند اسات،    یکیدر مطال ات تنوع ژنت  عیو سار  یاقتصااد  یعنوان ابزارتنها به نه  ISSR  ن،یاسات. بنابرا ریار  یاصالاح یهابرنامه

 نی. اردیهدف ند مورد استداده قرار گ یاصلاح یراهتردها  یو طراح نیانتااب والد  یبرا  یمقدمات  یسکو کیعنوان  به  تواندیبلکه م

 .آوردیفراهم م یفرنگگو ه یکیژنت ریاز ذرا دارتریپا یبرداربهره یبرا یانداز روشنامر، چشم

کرمان به    نرباه دیدانشاگاه شاه  پوریپژوهشاگاه افضال یاهیگ داتیتول یفناور پژوهشاکدهمحترم  ریاساتاز     سدپاسدگزاری

 .شودگزاری میح ایت مالی در ا رای پژوهش حاضر سپا راطر 
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فااط اه نژاد  ،حساااینی  تنوع ژنتیکی گو اه1402بهزاد و ه کااران ت لوللهسااارری  ،آزاده نیاک  ارزیاابی   Solanum)فرنگی  ( 

lycopersicum L)  متتنی بر مقایسه کارایی نشانگرهایISSR  وSSR 82-6۳،(2ت15. مجله بیوتکنولوژی کشاورزی. 
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. مجله بیوتکنولوژی  ISSRفرنگی با نشااانگر  ( بررساای تنوع ژنتیکی ارقام گو ه140۳سااا ری هومن ت ،توتشااامی زهرهحیدری

  .175-1۹4،(1ت16کشاورزی  

فرنگی ایران  های گو ه( بررسای نتا  نسال اول برری توده140۳مشاایای کامتیز ت،  زاده ساید  واد موساوی ،کردکتولی مح د حساین

 .67-7۹(،2ت16دارای میوه ریز و رشد نامحدود. پزوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی 

( برآورد ا زای واریانا فنوتیپی، قابلیت توارث و روابط بین  140۳مهیجی مهدی ت  ،نژاد قاسممح دی  ،بات اعممنیک ،نمری مریم

  .47-72،(2ت1نژادی گیاهی فرنگی. مجله ژنتیک و بههای فتوسنتزی در گو هصدات ع لکردی میوه و ویژگی
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