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 یها در ژن (Single nucleotide polymorphism) های تک نوکلئوتيدیمنظور شناسايی تنوعبه

قطعاتی  تجاری، رقم سه فرنگی وگوجه نوتيپژ 5۹ در( PSY1)فيتون سنتاز  و (CYC-B)بتا سيکلاز 

س جهت آشکارسازی سپ .ژن تکثير شدکننده اين دو از نواحی کد بازجفت 1444و  045طول به

  PstIو Tru1Iهای برشی ها، هضم قطعات تکثيری با آنزيمچندشکلی در نواحی تکثيری اين ژن

های مختلف فرد از جمعيتچهار  بنابراين. ها مشاهده نشدانجام گرفت ولی چندشکلی بين ژنوتيپ

برای ژن  انشهرپير ، اروميه، سردشت، ترکيه وCYC-Bسردشت، ترکيه و بوکان برای ژن  اروميه،)

PSY1) بعد از بازيابی قطعه تکثيری هر . يابی شدها در اين افراد توالیانتخاب و قطعه تکثيری ژن

انجام  Clustal Omegaافزار  نرمژن با  هرهای  یتواليفی رد همبا استفاده از  هاSNPژن، شناسايی 

همجنس با فراوانی ها از نوع درصد آن ۵9شناسايی شد که  SNPهشت  CYC-Bدر ژن  .گرفت

 C/Aدرصد  9/1۵همجنس با فراوانی  ها از نوع غيردرصد آن ۵9و T/C درصد  A/G ،۵9درصد  94

 SNPترتيب سه و پنج شناسايی شد که به SNPهشت  نيز PSY1در ژن . بود G/Cدرصد  9/1۵و 

 9/۹۵اوانی ها از نوع همجنس با فرSNPدرصد اين  9/8۵. ی اگزون و اينترون قرار داشت در ناحيه

و  C/G درصد ۵9همجنس با فراوانی  ها از نوع غيردرصد آن 9/۹۵و  T/Cدرصد  A/G، ۵9درصد 

تکثير شده ژن در قطعه  بازجفت 144هر  ها به ازای SNPميانگين تعداد .بود C/Aدرصد  9/1۵

CYC-B، 00/4 ژنکه در نواحی اينترونی و اگزونی بود در حالی PSY1 ۵1/4و  ۵8/1 ترتيببه 

های ژنتيکی و همچنين شناسايی تواند در تهيه نقشههای شناسايی شده در اين تحقيق میSNP .بود

  .فرنگی مورد استفاده قرار گيردرنگ ميوه در گوجهصفت با عملکردی مرتبط  نشانگرهای
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از خانواده  (.Solanum Lycopersicum L) فرنگی گوجه

Solanaceae جنس و Lycopersicon که شامل بیش از  باشد می

زمینی، توتون، گونه از گیاهان مهم اقتصادی مثل سیب 3222

 گیاه این(. Bai and Lindbout 2007) باشدمیبادمجان و فلفل 

 دو گیاهان در زراعی مهم هایژن معرفی برای مدل گونه یک

هفتم فرنگی رتبه گوجه (.Paduchari et al. 2010) باشد ای می لپه

 وازمینی، سویا و کاسادر تولید جهانی بعد از ذرت، گندم، سیبرا 

کشور ( 2212)براساس آمار فائو  .خود اختصاص داده استبه

نگی در فر هزار تن گوجه 022میلیون و  2ایران با تولید نزدیک به 

های خاورمیانه  سال در رتبه هفتم دنیا قرار دارد و در بین کشور

عنوان  فرنگی به گوجه. بعد از ترکیه و مصر در رتبه سوم قرار دارد

های  های سولاناسه برای مطالعه بیولوژی میوه گیاه مدل در گونه

همچنین . های رسیدگی میوه انتخاب شده است گوشتی و فرآیند

نوتیپی یک الگو مناسب برای تجزیه و تحلیل وزن دلیل تنوع فبه

 Klee and Giovannoni) باشد میوه و مورفولوژی بافت می

رغم اینکه اهلی کردن گیاهان باعث کاهش تنوع علی (2011

های گوشتی اهلی کردن  شود اما در میوه ها می نوکلئوتیدی آن

در  وقوع جهش. شود ای میباعث ایجاد تغییرات فنوتیپی گسترده

فرنگی، فلفل و خربزه باعث تغییرات عمده  هایی مانند گوجه گونه

 ;Perin et al. 2002)در وزن، شکل میوه و رنگ آن شده است 

Monforte et al. 2014 .)های  از ویژگی دلیل برخیفرنگی به گوجه

ی زندگی کوتاه، توانایی رشد  مهم آن مانند ژنوم کوچک، چرخه

دگشنی، هموزیگوت بودن و تحت شرایط کشت مختلف، خو

افشانی یک نمونه گیاهی عالی برای مطالعات و  کنترل آسان گرده

 بالایی غذایی ارزش دارایاین گیاه . باشد ای میتحقیقات پایه

 بتا لیکوپن، توانمینگی گوجه فر مهم مغذی مواد از .باشدمی

 هیدروکسی مشتقات و Cو Aهای  ویتامین فلاونوئیدها، کاروتن،

دارای مواد معدنی  همچنیناین گیاه . برد نام را اسید میکسینا

مختلف مانند کلسیم، فسفر، پتاسیم، فیبر، سدیم و سایر عناصر 

سید آسکوربیک موجود در ا (.Ilic et al. 2011) باشد مفید می

 های قلبی وفرنگی نقش مهمی در جلوگیری از بیماری گوجه

 DNAد و از جهش های خاص و آب مروارید دارسرطان عروقی،

 .Lutsenko et al) کندناشی از تنش اکسیداتیو جلوگیری می

های آزاد دلیل ایجاد رادیکالواکنش اکسیداسیونی به (.2002

ها نظیر های اساسی سلولاکسیژن موجب تخریب بیومولکول

ترین عوامل گردد و یکی از مهممی  DNAها وها، چربیپروتئین

لیکوپن به . باشدمزمن مانند سرطان میهای ایجادکننده بیماری

واسطه داشتن پیوندهای دوگانه مزدوج متعدد توانایی آنتی 

ها قادر به واکنش با آنتی اکسیدان. اکسیدانی زیادی دارد

ها جلوگیری وجود آمدن بیماریباشند و از بههای آزاد میرادیکال

دار است لیکوپن از قدرت آنتی اکسیدانی بالاتری برخور. کنندمی

ها مانند پروستات، قلبی و همین دلیل در درمان برخی از بیماریبه

های جنسی مردان بسیار عروقی، استخوانی، عصبی و نارسایی

همچنین لیکوپن ضدعفونی کننده و تصفیه کننده خون  .مؤثر است

فرنگی و درصد لیکوپن مصرفی از گوجه 2۸بیش از . باشدنیز می

 فوق محبوبیت محصول این نابراینبشود می های آن تأمینفرآورده

 ضد و اکسیدانی آنتی فعالیت بدلیل اخیر هایسال در ایالعاده

همین به (.Wu et al. 2011) است آورده دستهب لیکوپن سرطانی

دلیل افزایش عملکرد، بهبود شکل، اندازه و کیفیت میوه مانند 

اد جامد محلول، رنگ، بافت و سفتی میوه، میزان قند، اسیدیته، مو

لیکوپن و بتاکاروتن از جمله اهداف مهم اصلاحی در 

 مصرف و که تولیدبا توجه به این .آید شمار میفرنگی به گوجه

بنابراین نیاز به تحقیقات  است افزایش حال در فرنگیگوجه

در واحد سطح و کیفیت  ای جهت تولید محصول بیشترگسترده

میوه، افزایش ماندگاری و میوه آن جهت افزایش میزان سفتی 

هایی که در بهبود کیفیت رنگ و گوشتی بودن میوه افزایش رنگیزه

در رسیدگی میوه شماری از تغییرات . ثر هستند وجود داردؤم

که نتایج این تغییرات در حضور دارند فیزیولوژیکی  متابولیکی و

کنند رنگ، بافت، گل، عطر و مواد مغذی بروز پیدا می

(Giovanonni 2007).  ،بیوسنتز کارتنوئیدها هنگام توسعه میوه

فرنگی در بازار  رنگ میوه گوجه. کندرنگ آن را مشخص می

. باشدپسندی میوه نقش مهمی دارد و از اهداف مهم اصلاحی می

( PSY1)سنتاز  فیتون و (CYC-B) بتاسیکلازهایی مانند  بیان ژن

گ میوه رن. شود یم یفرنگ رنگ قرمز در گوجه جادیباعث ا

ها هنگام  ها و فلاونوئید کارتنوئید انباشتگی فرنگی بستگی به گوجه

  مقدمه
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ها را  اولین مرحله بیوسنتز کارتنوئید PSY1ژن . رسیدگی میوه دارد

 (Kang et al. 2014) شود کند و باعث تشکیل فیتون می کاتالیز می

بافت گوشتی زرد رنگ دارند و بیان این ، PSY1ژن  گیاهان دارای

شود و  فرنگی زیاد می مراحل پایانی رسیدگی میوه گوجهژن در 

در مسیر  .(Gady et al. 2012) تحت کنترل مثبت اتیلن قراردارد

بیوسنتز کارتنوئیدها در گیاهان، لیکوپن در دو شاخه به بتاکاروتن 

ها در مسیر یکی از این شاخه. شودها تبدیل میو سیگما کاروتن

آمینه توالی اسید. کندروتن کاتالیز میلیکوپن را به بتاکا CYC-Bژن 

این ژن بسیار شبیه آنزیم سنتاز کاپسانتین کاپسوربین است که 

در . شودمی( عامل رنگ قرمز میوه در فلفل)باعث تولید زانتوفیل 

شاخه دیگر بیوسنتز کارتنوئیدها، آنزیم لیکوپن سیگما سیکلاز، با 

شود  گما کاروتن میاضافه کردن سیگما به لیکوپن باعث تولید سی

(Ronen et al. 2000 .) 

جهت توسعه این  آمدهای اصلاحی کارنیازمند روش فرنگیگوجه

استفاده از نشانگرهای مولکولی برای اصلاح و  باشدترکیبات می

از جمله نشانگرهای ملکولی که در . شدبا میضروری این گیاه 

استفاده قرار  ای موردطور گستردهههای اخیر در علوم گیاهی بسال

1)گیرد نشانگرهای مبتنی بر تنوع تک نوکلئوتیدی می
SNP )

شکلی مبتنی بر تفاوت در یک  چند، SNPنشانگرهای . باشدمی

که منبع ژنتیکی عمده تغییرات فنوتیپی درون باشد می تیدنوکلئو

و  باشندهم بارز و دو آللی میاین نشانگرها  .گونه است  یک

ها SNPی ارآیی بالاک. ها دارندم یوکاریوتفراوانی زیادی در ژنو

ها و همچنین ها در تمام نواحی ژنوم، اینتروندلیل حضور آنبه

گونه، دارای هزاران   باشد و هر فرد متعلق به یک ها میاگزون

SNP باعث  ی تک نوکلئوتیدیها ترکیب این تنوع. باشد می

ها SNP .ی باشدمنحصر به فرد دارای فنوتیپشود هر فرد می

در بیشتر نقاط حضور علت پایداری بیش تر، موتاسیون کمتر و به

 Gupta) روندقابل اعتماد به شمار میژنتیکی های نشانگراز ژنوم 

et al. 2001.)  با توجه به اهمیت رنگ میوه در کیفیت و

-CYCهای در ژنها SNPفرنگی و عدم مطالعه بازارپسندی گوجه

B  وPSY1 (فرنگیوجهمسئول رنگ میوه گ) تحقیقی با هدف ،

                                                           
1
 Single nucleotide polymorphism 

2
 Hexa decyl trimethyl ammonium bromide  

ها در این دو ژن در برخی SNP شناسایی و مطالعه فراوانی

 .  فرنگی انجام گرفتهای محلی گوجهژنوتیپ

 

جمعیت که از مناطق مختلف استان  12فرد از  ۳3در این تحقیق 

همراه سه بود به آوری شدهآذربایجان غربی و کشور ترکیه جمع

در  DNA بذور جهت استخراج (.1جدول) شدری استفاده تجا مرق

. کشت شد گلخانه تحقیقاتی دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه

های با اندازه متوسط  برای کشت بذور از پیت ماس و گلدان

برداری برگی نمونه 0-2بعد از رسیدن گیاه به مرحله . استفاده شد

های  نمونه. شد انجام  DNAبرای استخراجیاهان های گ از برگ

درجه  -۰2برگی در نیتروژن مایع منجمد و سپس در فریزر 

های جوان و  ژنومی از برگی DNA. گراد نگهداری شدندسانتی

 سبز به روش
CTAB

 (.De Masi et al. 2006) استخراج شد 2

استخراج شده با استفاده از اسپکتوفتومتری  DNAکیفیت و کمیت 

سپس توالی نواحی . د تعیین شدو الکتروفورز ژل آگارز یک درص

 NCBIاز پایگاه اطلاعاتی  PSY1و  CYC-Bهای  کننده ژنکد

افزار  ها با استفاده از نرمذخیره و نواحی اینترونی و اگزونی آن

Softberry ( 2جدول)های اختصاصی هر ژن  آغازگر. تعیین شد

 1222 و( CYC-Bژن ) 02۳ی  ها قطعاتی با اندازهمنظور تکثیر به

باز از نواحی کدکننده این دو ژن با استفاده از جفت (PSY1ژن )

طراحی و از نظر وجود   Gen Runnerو  Fast PCRهای افزار نرم

سری  دایمر و ساختارهای سنجاق-های ثانویه مثل آغازگر ساختار

با استفاده مسترمیکس لیوفیلیزه  PCRی  ها واکنش .بررسی شد

(Bioneerکره جنوبی ، )ستورالعمل شرکت سازنده در بر اساس د

 PCRبرنامه دمایی . انجام شد( ، آلمانAnalytik jena)ترموسایکلر 

گراد به مدت درجه سانتی ۳۸سازی اولیه در دمای شامل واسرشت

 ۳0در دمای سازیثانیه واسرشت 32چرخه شامل  3۸پنج دقیقه، 

مربوط به هر ژن  ثانیه در دمای اتصال 3۸گراد، درجه سانتی

گراد و بسط درجه سانتی ۰2دو دقیقه بسط در دمای  ،(2دول ج)

 . گراد بودسانتی ۰2نهایی به مدت پنج دقیقه در دمای 

 

                                                           
2
 Hexa decyl trimethyl ammonium bromide  

  هامواد و روش
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 فرنگیگوجه های مختلفمناطق جغرافیایی جمعیت -1جدول 

 
 

 1ادامه جدول 

 عرض جغرافیایی
(°    ʹ) 

 طول جغرافیایی
 کد اندازه میوه منطقه (ʹ    °)

 عرض جغرافیایی
(°    ʹ) 

 رافیاییطول جغ
 کد اندازه میوه منطقه (ʹ    °)

37  09 45  07 Iran-Oshnavieh متوسط IRO1 37  32 45  14 Iran-Urmia بزرگ IRU1 

37  09 45  07 Iran-Oshnavieh کوچک IRO2 37  30 45  13 Iran-Urmia بزرگ IRU2 

37  02 45  06 Iran-Oshnavieh متوسط IRO3 37  30 45  13 Iran-Urmia زرگب IRU3 

37  02 45  06 Iran-Oshnavieh متوسط IRO4 37  26 45  13 Iran-Urmia بزرگ IRU4 

36  59 45  08 Iran-Oshnavieh بزرگ IRO5 37  30 45  08 Iran-Urmia بزرگ IRU5 

37  12 45  07 Iran-Oshnavieh خیلی کوچک IRO6 37  23 45  11 Iran-Urmia متوسط IRU6 

36  47 45  19 Iran-Piranshahr بزرگ IRP1 37  23 45  11 Iran-Urmia بزرگ IRU7 

36  47 45  19 Iran-Piranshahr بزرگ IRP2 37  29 45  13 Iran-Urmia متوسط IRU8 

36  51 45  12 Iran-Piranshahr متوسط IRP3 37  23 45  09 Iran-Urmia متوسط IRU10 

36  49 45  14 Iran-Piranshahr متوسط IRP4 37  26 45  05 Iran-Urmia بزرگ IRU11 

36  37 45  07 Iran-Piranshahr متوسط IRP5 37  26 45  05 Iran-Urmia بزرگ IRU12 

36  37 45  07 Iran-Piranshahr متوسط IRP6 37  52 44  58 Iran-Urmia متوسط IRU13 

36  48 45  05 Iran-Piranshahr متوسط IRP7 37  51 45  02 Iran-Urmia متوسط IRU14 

36  42 45  11 Iran-Piranshahr کوچک IRP8 37  51 45  02 Iran-Urmia متوسط IRU15 

36  42 45  11 Iran-Piranshahr بزرگ IRP9 37  50 45  01 Iran-Urmia متوسط IRU16 

36  39 45  13 Iran-Piranshahr کوچک IRP10 37  59 45  02 Iran-Urmia بزرگ IRU18 

37  00 45  30 Iran-Naghadeh کوچک IRN1 37  57 44  59 Iran-Urmia متوسط IRU19 

36  59 45  15 Iran-Naghadeh کوچک IRN2 37  58 44  58 Iran-Urmia متوسط IRU20 

36  55 46  01 Iran-Miandoab متوسط IRMI1 37  43 45  03 Iran-Urmia بزرگ IRU21 

36  55 46  01 Iran-Miandoab زرگب IRMI2 37  37 45  02 Iran-Urmia بزرگ IRU22 

36  56 46  10 Iran-Miandoab متوسط IRMI3 37  25 44  51 Iran-Urmia خیلی کوچک IRU23 

36  56 46  10 Iran-Miandoab متوسط IRMI4 37  42 45  10 Iran-Urmia بزرگ IRU24 

37  00 46  08 Iran-Miandoab متوسط IRMI5 37  42 45  10 Iran-Urmia متوسط IRU25 

36  59 46  08 Iran-Miandoab کوچک IRMI6 37  41 45  03 Iran-Urmia متوسط IRU26 

عرض 

 جغرافیایی
(°    ʹ) 

طول 

 جغرافیایی
(°    ʹ) 

 کد وهیم اندازه منطقه
 عرض جغرافیایی

(°    ʹ) 
 طول جغرافیایی

(°    ʹ) 
 کد اندازه میوه منطقه

36  16 45  30 Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR2 36  59 46  08 Iran-Miandoab کوچک IRMI7 

36  16 45  30 Iran-Sardasht کوچک IRSR3 36  34 46  13 Iran-Bokan متوسط IRB 

36  04 45  30 Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR4 36  56 45  47 Iran-Mahabad متوسط IRMA1 

36  04 45  30 Iran-Sardasht کوچک IRSR5 36  52 45  48 Iran-Mahabad بزرگ IRMA2 

36  04 45  30 Iran-Sardasht کوچک IRSR6 36  50 45  45 Iran-Mahabad متوسط IRMA4 

36  04 45  30 Iran-Sardasht متوسط IRSR7 36  42 45  41 Iran-Mahabad کوچک IRMA5 
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 فرنگیدر گیاه گوجه PSY1و  CYC-Bهای   های طراحی شده برای تکثیر ژن مشخصات آغازگر -2جدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ۸/1بر روی ژل آگارز  PCRپس از تکثیر قطعات، محصولات 

 .دشناسایی به هر ژن ش ی مربوط ها درصد الکتروفورز و باند

و  Pst1 های تکثیر شده دو ژن با آنزیم هضم قطعات منظوربه

Tru1 (Fermentasآلمان ، ) ابتدا الگوی برشی و طول قطعات

. بینی شد پیش  Fast PCRافزار حاصل از برش با استفاده از نرم

 ۳2)های مورد مطالعه  سپس قطعات تکثیر شده دو ژن در ژنوتیپ

العمل الذکر بر اساس دستور ی فوقها با استفاده از آنزیم( ژنوتیپ

سازی قطعات حاصل از  منظور آشکاربه. شرکت سازنده هضم شد

به مدت یک  2۸درصد با ولتاژ  ۸/1برش از الکتروفورز ژل آگارز 

 .و نیم ساعت استفاده شد

های تکثیری دو ژن در افراد  با توجه به این که هضم آنزیمی توالی

ها در SNPرد لذا جهت شناسایی مطالعه شده چند شکلی تولید نک

یابی  از روش توالی PSY1 و CYC-Bهای  کننده ژننواحی کد

چهار فرد از  CYC-Bبدین ترتیب که برای ژن . استفاده شد

 PSY1های ارومیه، سردشت، ترکیه و بوکان و برای ژن  جمعیت

ارومیه، سردشت، ترکیه و پیرانشهر های چهار فرد از جمعیت

میکرولیتر از محصول  02، حدود PCRانجام  انتخاب و بعد از

PCR  سپس . تفکیک شد 22با ولتاژ  ۸/1هر نمونه روی ژل آگارز

( ، آمریکاQiagen)سازی  محصول هر ژن با استفاده از کیت خالص

تهران، )یابی به شرکت تکاپوزیست  از ژل تخلیص و جهت توالی

36  17 45  28 Iran-Sardasht کوچک IRSR8 36  44 45  40 Iran-Mahabad کوچک IRMA6 

39  57 43  59 Turkey-Iğdır متوسط TUIG1 36  44 45  40 Iran-Mahabad کوچک IRMA7 

39  59 43  58 Turkey-Iğdır بزرگ TUIG2 36  42 45  41 Iran-Mahabad بزرگ IRMA8 

39  59 43  58 Turkey-Iğdır متوسط TUIG3 36  48 45  44 Iran-Mahabad بزرگ IRMA9 

40  00 43  59 Turkey-Iğdır متوسط TUIG4 36  48 45  44 Iran-Mahabad متوسط IRMA10 

40  01 44  04 Turkey-Iğdır متوسط TUIG5 38  54 45  02 Iran-
Qaraziaediin 

 IRQ1 بزرگ

40  01 44  04 Turkey-Iğdır بزرگ TUIG6 38  53 45  02 Iran-
Qaraziaediin 

 IRQ2 سطمتو

40  01 44  04 Turkey-Iğdır متوسط TUIG7 38  53 44  57 Iran-

Qaraziaediin 
 IRQ3 بزرگ

40  01 44  04 Turkey-Iğdır کوچک TUIG8 38  53 44  57 Iran-

Qaraziaediin 
 IRQ4 بزرگ

40  01 44  04 Turkey-Iğdır کوچک TUIG9 38  50 45  02 Iran-
Qaraziaediin 

 IRQ5 متوسط

39  58 44  01 Turkey-Iğdır متوسط TUIG10 38  50 45  02 Iran-
Qaraziaediin 

 IRQ6 بزرگ

39  58 44  01 Turkey-Iğdır کوچک TUIG11 38  50 45  02 Iran-

Qaraziaediin 
 IRQ7 متوسط

39  58 44  01 Turkey-Iğdır بزرگ TUIG12 38  46 45  08 Iran-

Qaraziaediin 
 IRQ8 متوسط

39  58 44  01 Turkey-Iğdır خیلی کوچک TUIG13 38  42 45  12 Iran-Khoy متوسط IRKH1 

39  52 44  01 Turkey-Iğdır کوچک TUIG14 38  34 44  50 Iran-Khoy کوچک IRKH2 

- - Iran 1 متوسطPeto Early CH 44  45 38  10 Iran-Salmas کوچک IRSA1 

- - Iran 1* متوسطRio Grande 44  44 38  09 Iran-Salmas بزرگ IRSA2 

- - Turkey 1 متوسطH-2274 45  33 36  12 Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR1 

 ژن دسترسیشماره  توالی آغازگر (جفت باز)محصول اندازه  دمای اتصال

21 02۳ 
F: GCTTTTATAGGGTCCCAGTTCCAC 

CCCTTTTCCCAATCCCAGTCCCAR:  
 

KP233168.1 B-CYC 

۸2 02۸ CGGTCTGCTATTTTGGCTACTC F: 

GTATCGGACAAAGCACCATCG R: 
M84744.1 PSY1 
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با توجه به اینکه طول قطعه تکثیری در ژن . دشارسال ( ایران

PSY1 1222 یابی با استفاده باز بود برای قرائت کامل، توالیجفت

گر پیشرو و معکوس صورت گرفت ولی در ژن  از هر دو آغاز

CYC-B  گر پیشرو جهت  تنها از آغاز بازیجفت 02۳با طول قطعه

یابی  عات توالیبرای اطمینان از صحت قط. یابی استفاده شد توالی

فرنگی بلاست شد و  ها در برابر ژنوم گوجه شده، ابتدا توالی

های پیشرو و معکوس هر قطعه شناسایی و  نواحی مشترک توالی

سپس . بازیابی شد Fast PCRافزار  ها با استفاده از نرم توالی

افزار  های مربوط به هر ژن توسط نرم ردیفی چندگانه بین توالی هم

Clustal Omega  جهت شناساییSNPها انجام گرفت. 

 

 

های مورد  هضم قطعات تکثیری در ژن :تکثیر و هضم قطعات ژنی

. چند شکلی نشان نداد Pst1ژنوتیپ با آنزیم  ۳2مطالعه بین 

در ژن   Tru1همچنین هضم قطعات تکثیر شده دو ژن با آنزیم

CYC-B  و در ژن 121و  112، ۳3قطعاتی به طول ،PSY1  قطعاتی

ولی  بعد از هضم و . باز تولید کردجفت 123و  221به طول 

 (.2و  1شکل )ها مشاهده نشد الکتروفورز چندشکلی بین ژنوتیپ

 

 

 
فرنگی  های مختلف گوجه باز در ژنوتیپجفت 1222و  02۳های  ترتیب با اندازهبه( سمت چپ) PSY1و ( سمت راست) CYC-Bهای  قطعات تکثیر شده ژن -1شکل 

ژن )بوکان : 0خوی : 3ترکیه : 2ارومیه : 1و ( CYC-Bژن )پیرانشهر : ۸خوی : 0بوکان : 3ترکیه : 2ارومیه : 1( ، آلمانFermentas) 1Kbنشانگر : Mترتیب ها به چاهک)
PSY1) 

 
 

 
ها  چاهک)فرنگی های مختلف گوجه در ژنوتیپ Tru1با آنزیم برشی  (سمت چپ) PSY1 و( سمت راست) CYC-Bهای  هضم آنزیمی قطعات تکثیر شده ژن -2شکل 

 (PSY1ژن )بوکان : 0خوی : 3ترکیه : 2ارومیه : 1و ( CYC-Bژن )خوی : 0بوکان : 3ترکیه : 2ارومیه : 1( ، آلمانFermentas) 1Kbنشانگر : Mترتیب به

 

  نتایج و بحث
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: Sarارومیه، : Urm)فرنگی های ارومیه، سردشت، ترکیه و بوکان گوجههای مربوط به جمعیتدر ژنوتیپ CYC-Bردیفی چندگانه توالی تکثیری ژن هم -3 شکل

 (بوکان: Bokترکیه، : Turسردشت، 

 

ردیفی بین بر اساس نتایج هم :CYC-Bها در ژن SNPشناسایی 

های ارومیه، سردشت، ترکیه و  های انتخابی جمعیت توالی نمونه

 ۰۸ه شناسایی شد ک SNPهشت  CYC-B، در ژن (3شکل )بوکان 

درصد  A/G ،2۸درصد  ۸2ها از نوع همجنس با فراوانی درصد آن

T/C  درصد  ۸/12درصد از نوع ناهمجنس با فراوانی  2۸وC/A  و

بیشترین نوع جهش مربوط به (. 3جدول )بود  G/Cدرصد  ۸/12

 CYC-Bدر قطعه تکثیر شده ژن  همچنین. بود A/Gو  T/Cهای  باز

تنوع تک نوکلئوتیدی شناسایی  00/2باز، جفت 122هر  به ازای

 . بود 3:1 همجنس به ناهمجنس یها جهش نسبتد و ش

بعد از تکثیر : PSY1ها در قطعه تکثیر شده ژن SNPشناسایی 

فرنگی و  ژنوتیپ گوجه ۳2در  PSY1قطعه مورد نظر در ژن 

 1222الکتروفورز قطعات تکثیری، بر خلاف انتظار باندی به طول 

یابی و بررسی توالی قطعات تکثیری الیتو. دشجفت باز مشاهده 

منجر به شناسایی یک ناحیه  Softberryافزار  این ژن توسط نرم

 .جفت بازی در این ژن شد 3۳2اینترونی 

های  در جمعیت PSY1قطعه تکثیری ژن   ردیفی بین توالیهم

و ( 0شکل)سردشت و پیرانشهر در نواحی اینترونی  ارومیه، ترکیه،

 SNPشد که پنج   SNPهشتنجر به شناسایی م( ۸شکل)اگزونی 

 .در ناحیه اگزونی مشاهده شد SNPدر ناحیه اینترونی و سه 

 

های در ژنوتیپ CYC-B در قطعه تکثیری ژن هاSNPفراوانی  -3جدول 

 فرنگیگوجه مختلف

 

درصد از نوع همجنس با  ۸/22های شناسایی شده،  SNP از کل

درصد از نوع  ۸/3۰، و T/Cدرصد  A/G ،2۸درصد  ۸/3۰فراوانی 

بود  C/Aدرصد  ۸/12و  C/Gدرصد  2۸ناهمجنس با فراوانی 

ها در ناحیه اینترونی از نوع  بیشترین نوع جهش (.0جدول )

ناحیه در  SNPدلیل فراوانی کم تعداد . های همجنس بود جهش

علت کمبود جهش در ناحیه کدکننده ژنی و به اگزونی احتمالاً

 .Bhardwaj et al)باشد  محفوظ بودن آن در طول تکامل گیاه می

هر  یازای و اگزونی به نترونیا ینواح در PSY1در ژن  (.2016

  .دش ییشناسا SNP ۰1/2و  1/22ترتیب ، بهبازجفت 122

 

 
 

 

 SNPنوع  فراوانی SNP  SNPدرصد 

۸2  0 A/G 

 

۸/12  1 C/A 
 

2۸ 

۸/12  
 

2 
 

1 

T/C 

 

G/C 
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: Pirترکیه، : Turسردشت، : Sarارومیه، : Urm) فرنگیهای مختلف گوجهدر چهار ژنوتیپ از جمعیت PSY1نه توالی ناحیه اینترونی ژن ردیفی چندگاهم -0 شکل

 (پیرانشهر

 

 
: Pirترکیه، :Turسردشت، : Sarارومیه، : Urm) فرنگیهای مختلف گوجهدر چهار ژنوتیپ از جمعیت PSY1ردیفی چندگانه توالی ناحیه اگزونی ژن هم ۸- شکل

 (پیرانشهر
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 فرنگیهای مختلف گوجهدر ژتوتیپ PSY1ی شناسایی شده در قطعه تکثیری ژن هاSNPفراوانی  -0 جدول

 

 

 

 

 

 

 

 

 

با  SNP 2۳۰2فرنگی،  های وحشی و اهلی گوجهر مطالعه واریتهد

شناسایی   ESTهای یابی نسل بعد و توالی استفاده از روش توالی

در مناطق پروموتوری قرار داشتند  SNP ۸۰2شد که از این تعداد، 

های ناهمجنس  برابر بیشتر از جهش ۰۸/1های همجنس  و جهش

 A/T+ C/Gهمجنس، فراوانی های نادر بین جهشهمچنین . بودند

تحقیق  در. (Bhardwaj et al. 2016) بود C/A+ T/Gبیشتر از 

شناسایی شدند که بیشتر  SNP هشت CYC-Bحاضر نیز در ژن 

ها  ها در نواحی پروموتوری قرار داشت و بیشترین نوع جهشآن

در   SNPچهارهمچنین در تحقیق دیگری . از نوع همجنس بودند

شناسایی شد که با رنگ نارنجی میوه   CYC-Bنمنطقه پروموتور ژ

در بررسی وجود  (.Hwang et al. 2016) فرنگی مرتبط بود گوجه

SNP های  ژن درهاSUN  وOVATE (در شکل میوه  دخیل

 SNP ۸و  12ترتیب فرنگی، بهدر ارقام محلی گوجه( فرنگی گوجه

ای همجنس از نوع هSNPدرصد  SUN  22در ژن. شناسایی شد

A/G و T/C  درصد  22وSNPای ناهمجنس از نوعه T/G بود .

و  G/Aنوع  های همجنس از درصد جهش OVATE 22 در ژن

C/T  درصد ناهمجنس از نوع 22و G/T بود (Khezerloo and 

Abdollahi Mandoulakani 2021) .تحقیق حاضر نیز در ژن  در

PSY1 ،2 SNP  ۸شناسایی شدند که SNP  3در ناحیه اینترونی و 

SNP ها از نوع همجنس درصد جهش ۸/22. در ناحیه اگزونی بود

درصد  ۸/3۰و  T/Cدرصد  A/G ،2۸درصد  ۸/3۰با فراوانی 

 ۸/12و  C/Gدرصد  2۸ها از نوع ناهمجنس با فراوانی جهش

های  تعداد جهشهمچنین در تحقیق حاضر نیز . بود C/Aدرصد 

 های ناهمجنس بود همجنس در این دو ژن بیشتر از جهش

و  A/G ها در هر دو ژن از نوع که بیشترین نوع جهشطوریهب

T/C طور کلی نتایج تحقیق حاضر نشان داد که تعدادبودند به 

SNPباشد ها در نواحی اینترونی بیشتر از نواحی اگزونی می .

ها در ناحیه اینترونی از نوع  همچنین بیشترین نوع جهش

 122هر  به ازای ها SNPمیانگین تعداد. های همجنس بود جهش

ه کیبود در حال CYC-B، 00/2باز در قطعه تکثیر شده ژن جفت

 ۰1/2و  22/1ترتیب به PSY1 ژندر نواحی اینترونی و اگزونی 

استفاده  فرنگی بالاین گوجه 1۸ در تحقیقی با بررسی بیش از. بود

 شناسایی شد SNP ۸۸ یابی مجدد قطعات تکثیری،روش توالیاز 

. در ناحیه اگزونی بود SNP 22و ناحیه اینترونی  در SNP 2۳که 

علت احتمالا به در ناحیه اگزونی SNP لیل فراوانی کم تعدادد

آن در طول  کمبود جهش در ناحیه کد کننده ژنی و محفوظ بودن

پیشنهاد (. Joanne and Angela 2005)باشد می تکامل گیاه

اشباع  ها شناسایی شده در این تحقیق برایSNPشود از  می

فرنگی استفاده بندی ژرم پلاسم گوجههای ژنتیکی و طبقهنقشه

یابی ارتباطی ها در مطالعات مکانیتوان از آنهمچنین می. شود

برای معرفی نشانگرهای عملکردی مرتبط با رنگ میوه استفاده 

استفاده از این نشانگرهای عملکردی در تسریع و تسهیل . کرد

ثر خواهد ؤفرنگی بسیار میوه گوجههای اصلاحی رنگ مبرنامه

   . بود

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 SNPنوع  تعداد در اگزون تعداد در اینترون SNP تعداد کل SNPدرصد 

 

۸/12 1 1 2 C/A 

 

2۸ 2 1 1 T/C 
 

۸/3۰ 3 2 1 A/G 

 

2۸ 2 1 1 C/G 
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