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 مبسوط چکیده

باشد. گوشتی بودن میوه می Solanaceae متعلق به خانواده زراعی  ترین گیاهانیکی از مهم (.Solanum lycopersicum L)فرنگی گوجه :و هدف مقدمه
 1های پکتین استراز نگی ژنفرهای دخیل در گوشتی بودن میوه گوجهاز جمله ژنفرنگی بوده و توارث کمی دارد. از صفات مهم موثر در کیفیت میوه گوجه

(PE1( و پلی گالاکتوروناز )PGمی ) .یدیتک نوکلئوتهای چندشکلی ییشناسا ،یگوجه فرنگ وهیم تیفیها در کژن نیبا توجه به نقش مهم اباشد (SNPs)  در
 .باشدمی یضرور وهیم یمرتبط با سفت یعملکرد ینشانگرها دیتول یها براژن نیکننده امناطق کد

 یقاتیدر گلخانه تحق هی( و ترکرانی)ا یغرب جانیشده از مناطق مختلف استان آذربا یورآجمع تیجمع 14از  پیژنوت 66مطالعه  نیدر ا :هاروش و مواد
 یبرا FastPCRافزار  با استفاده از نرمآغازگرهای اختصاصی ، PGو  PE1 یها ها در ژنSNP ییشناسا یکشت شد. برا هیدانشگاه اروم یدانشکده کشاورز

 TruIو  Pst1 برشی یهامینزشده دو ژن از آ ریهضم قطعات تکث یشد. برا یطراح یفرنگ گوجه پیژنوت 66ها در  ژن نیمناطق کدکننده ا ی ازقطعات ریتکث
قطعه تکثیری در این افراد های مختلف انتخاب و تیاز جمع فرد چهاری، میهضم آنز برشی حاصل از یهاچندشکلی در الگواستفاده شد. با توجه به عدم وجود 

 Clustal Omegaافزار  های هر ژن با نرم ها با استفاده از همردیفی توالیSNPبعد از بازیابی قطعه تکثیری هر ژن، شناسایییابی شد. یتوال و  یسازخالص
 .انجام گرفت

و  T/C درصد  A/G ،45درصد  54از نوع همجنس با فراوانی آنها درصد  15شناسایی شد که  SNPچهار  PE1در ژن بر اساس نتایج همردیفی،  :هایافته
، A/Gدرصد  3/33درصد آنها از نوع همجنس با فراوانی  1/66شناسایی شد که  SNPشش  PGبود. در ژن  C/A همجنس ها از نوع نادرصد جهش 45
 بود.   G/C درصد 16/16و  T/Aدرصد  16/16همجنس با فراوانی ها از نوع نادرصد جهش 3/34و  T/C درصد  3/33
و  44/1 بیبه ترت PG و PE1 یها ژن  جفت باز از اگزون 144 هر در هاSNPد تعدا نیانگیمطالعه حاضر نشان داد که م جینتا یبه طور کل: یریگ جهینت

 مناطقنشانگر حفاظت شدگی  و ژنهر د یهامشاهده شده در اگزون یها SNPبود. تعداد کم PE1 کمتر از PG در ژنها  SNPیفراوان نیاست. همچن 21/4
 یگوجه فرنگ یاصلاحهای در برنامهتواند در مطالعه حاضر میشده  ییشناسا یها SNPباشد. همچنینمی یطول تکامل گوجه فرنگدر ژن ها  نیکد کننده ا

  مورد استفاده قرار گیرد. وهیم یمرتبط با سفت یعملکرد ینشانگرها یمعرف یبرا

 
فرنگیگوشتی بودن میوه، گوجه ، ژن پلی گالاکتوروناز،1نوع تک نوکلئوتیدی، ژن پکتین استراز تکلیدی:   هایواژه  

 

  مقدمه
 ی هتیراز  .Solanum lycopersicum L)) فرنگیگوجه   

Solanaceae  جنسو Lycopersicum (15) باشدمی .
اد مووی حاو   A ،Cی هایتامیناز وشی ارزمنبع با همچنین 

و پتاسیم ، روی و منگنز، هن، آجمله کلسیماز  ریمعدنی بسیا
 میباشدهایی مثل بتاکاروتن اکسیدان لیکوپن و رنگدانهآنتی

اکسیدانی بالاتری برخوردار است لیکوپن از قدرت آنتی (.44)
ها مانند پروستات، به همین دلیل در درمان برخی از بیماری

ی های جنسقلبی و عروقی، استخوانی، عصبی و نارسایی
های به دلیل واکنش با انواع رادیکال و مردان بسیار مؤثر است

درصد  15بیش از . کندها پیشگیری میآزاد از وقوع بیماری
 های آن تأمین فرنگی و فرآوردهلیکوپن مصرفی از گوجه

اصلاح گونه مدل برای به عنوان فرنگی . گوجه(42) شودمی
تیکی، ایجاد کتابخانه ی ژنیابها، نقشهمقاومت به بیماریبرای 
به همچنین . (45) باشدمطرح می یابی ژنومیو توالی ژنومی

( به عنوان Mb654علت دیپلوئید بودن و اندازه ژنوم کوچکتر )
 ای استفاده یابی مقایسهدر مطالعات نقشه یک گیاه مرجع

فرنگی برای مصرف تازه با کیفیت میوه گوجه. (16) شودمی
های خارجی )اندازه، رنگ و گوشتی( و ای از ویژگیمجموعه

گوشتی بودن میوه شود. داخلی )طعم، عطر و بافت( تعیین می
فرنگی یکی از صفات مربوط به کیفیت است که توسط گوجه

براساس مطالعات ژنتیک (. 1) شودچندین ژن کنترل می

فرنگی های مختلفی در گوشتی بودن میوه گوجهژن ،مولکولی
1توان به ها میجمله این ژندخالت دارند، از 

PE1  وPG
4 

 پکتین استرازیا  (PE1) 1استراز پکتین متیلآنزیم اشاره کرد: 
در گیاهان نقش مهمی در متابولیسم دیواره سلولی در زمان 

دی استریفیکاسیون پکتین )یک  رسیدگی دارد. این آنزیم
به پکتات و متانول را  ترکیب اصلی در دیواره سلولی گیاهان(

فرنگی محدود به میوه است در گوجه PGژن  .کنداتالیز میک
 مطالعات نشان  (.46شود )هنگام رسیدگی میوه فعال می و

های دیواره سلولی در تغییرات دهد که بسیاری از فعالیتمی
. این تغییرات دیواره سلولی (2،42) بافت میوه دخیل هستند

یزاسیون پلیمرسازی و دیشامل فرآیندهایی مانند خنثی
( از طریق PG. آنزیم پلی گالاکتوروناز )(5) باشدها میپکتین

گالاکتورونان موجود در دیواره سلولی به وسیله تجزیه پلی
هیدرولیز پیوندهای گلیکوزیدی اسید گالاکتورونیک )جزء 
کربوهیدراته مهم پکتین( موجب تجزیه پکتین شده و باعث 

باعث تجزیه  PGن ژن شود. در واقع بیانرمی بافت میوه می
شود که یکی از مانده در دیواره سلولی میگالاکتوزیل باقی

  (.12،6،43) تغییرات مهم پکتین هنگام توسعه میوه است
به طور عمده ناشی از تخریب اجزای  میوه تغییرات بافت     

دیواره سلولی و تغییرات کوتیکول است. تغییرات دیواره سلولی 
ه به شدت با گوشتی بودن میوه و طول در هنگام رسیدن میو

. علاوه بر ماتریس ساختاری دیواره سلولی، دارد ارتباطآن عمر 

1- Pectin esterase1                                                                                                                                           2- Polygalacturonase 

 دانشگاه علوم کشاورزی و منابع طبیعی ساری
 پژوهشنامه اصلاح گیاهان زراعی
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ترین عوامل برای گوشتی بودن میوه، فشار یکی دیگر از مهم
. فشار اسمزی سلولی بر اساس (5) اسمزی دیواره سلولی است

وضعیت آب در میوه و توزیع آب نسبی داخل سلول و دیواره 
 ژنی در چند جهش تک .(46)د شوکنترل می سلولی
اند که اثر شناسایی شدهتوسط کلونینگ موضعی فرنگی گوجه

کاهش . (1،11،41) دارند میوه رسیدن و بافتروی مهمی بر 
بافت میوه دارند  رویها به طور جداگانه اثر کمی بیان این ژن

 . (4،44) شوندمیکوچکتر  هایو باعث تولید میوه
لعات اروزه در مطکارا که ام DNA له نشانگرهایاز جم   

 .باشندمی هاSNPاند  هژنتیکی بیشتر مورد توجه قرار گرفت
SNP چندشکلی مبتنی بر تفاوت در یک نوکلئوتید ها 

 باشند که منبع ژنتیکی عمده تغییرات فنوتیپی درون یکمی
هم بارز و ها SNPروند. نشانگرهای مبتنی برگونه بشمار می

ها، به دلیل حضور آنها SNPلایباشند. کارایی باآللی می دو
 باشدمی (هاها و همچنین اگزوناینترون) در تمام نواحی ژنوم

 . هر فرد متعلق به یک گونه، دارای هزاران(13)
 SNP شود فنوتیپ می ثباعها عباشد که ترکیب این تنومی

داری هر فرد بصورت منحصر به فرد تظاهر یابد. به علت پای
ژنوم،  طها در بیشتر نقاSNP بیشتر، موتاسیون کمتر و حضور

استفاده از آنها به عنوان نشانگر ژنتیکی در مطالعات گیاهی 
 PE1  هایبا توجه به نقش مهم ژن .(6) دگسترش زیادی دار

میوه گوجه فرنگی و عدم گوشتی بودن در کنترل   PGو 
ها، هدف از این های تک نوکلئوتیدی در این ژنعشناسایی تنو

در  هاها در نواحی اگزونی این ژنSNPییمطالعه شناسا
فرنگی به روش همردیفی چندگانه  های مختلف گوجهجمعیت

 .بود
 

 هامواد و روش
جمعیت که از مناطق  14ژنوتیپ از  66در این تحقیق    

، پیرانشهر، ، اشنویهمختلف استان آذربایجان غربی )ارومیه
ضیائدین اباد، سلماس، سردشت، میاندواب، قرهنقده، بوکان، مه

ری شده بود استفاده گردید وخوی( و کشور ترکیه جمع آو
 فرنگی جهت استخراجهای گوجه(. بذور جمعیت1)جدول 
DNA   در گلخانه تحقیقاتی دانشکده کشاورزی دانشگاه

 2-6به مرحله  انبعد از رسیدن گیاه ارومیه کشت گردید.
فرنگی برداشت و درون های گوجه ی از برگبردارنمونه ،برگی

گراد منتقل شد. درجه سانتی -14نیتروژن مایع به فریزر 
 ژنومی DNA استخراج

 DNA به  گوجه فرنگی های جوان و سبز گیاهژنومی از برگ
منظور بررسی کیفیت و  به. راج شداستخ CTAB روش
از الکتروفورز ژل آگارز یک درصد و  DNA  کمیت

 .متری استفاده شداسپکتوفتو
 
 
 

 طراحی آغازگر
بانک از   PGو  PE1 دو ژنناحیه کدکننده ابتدا توالی       

آغازگرهای اختصاصی هر ژن  استخراج و NCBI اطلاعاتی
و ازنظر وجود  طراحی  FastPCRافزاربا نرم (4جدول)

دایمر و ساختارهای سنجاق  -ساختارهای ثانویه مثل آغازگر
  .سری بررسی شد

 PCR  ایهواکنش

ن مذکور ژقطعات دو منظور تکثیر  به PCR برنامه دمایی  
 ترتیب برای باز به جفت 1344و  315)قطعاتی به طول 

 65سازی اولیه در دمای واسرشته( شامل PGو  PE1های ژن
ثانیه  34 شاملچرخه  35دقیقه،  پنجگراد به مدت یدرجه سانت
در  یهثان 35د، گرایدرجه سانت 62سازی در دمای واسرشته

و برای ژن   PE1گراد برای ژن سانتیدرجه  56 دمای اتصال
PG  برای  دقیقه گراد، دوسانتیدرجه  51دمای اتصال

گراد و گسترش نهایی به یدرجه سانت 14گسترش در دمای 
محصول  .گراد انجام شدیسانت 14دقیقه در دمای هفت مدت 

 کتروفورز و رنگدرصد ال1/1بر روی ژل آگارز  PCR واکنش
  .آمیزی با اتیدیوم بروماید انجام گرفت

 های مورد مطالعههضم قطعات تکثیر شده ژن
 وPst1 هایمنظور هضم قطعات تکثیر شده دو ژن با آنزیمبه

Fermentas) TruI ، ابتدا الگوی برشی و طول  (،آلمان
 FastPCR افزارها با استفاده از نرمقطعات حاصل از برش ژن

های ینی شد. سپس قطعات تکثیر شده دو ژن در ژنوتیپبپیش
بر الذکر فوقهای با استفاده از آنزیم (ژنوتیپ 66)مورد مطالعه 

منظور اساس دستورالعمل شرکت سازنده هضم شد. به
آشکارسازی قطعات حاصل از برش از الکتروفورز ژل آگارز 

  .دبه مدت یک و نیم ساعت استفاده ش 14درصد با ولتاژ  5/1
 یابیتوالی

های تکثیری دو ژن در با توجه به اینکه هضم آنزیمی توالی   
برای  افراد مطالعه شده چندشکلی تولید نکرد، بنابراین

از  PG وPE1  هایکننده ژندر نواحی کدها  SNPشناسایی 
با  هاییچهار فرد از جمعیت .یابی استفاده شد روش توالی

 انجام شد. سپس PCRاب و انتخدور از هم فاصله جغرافیایی 
لیتری میلی 5/1های به تیوپ PCRمیکرولیتر از محصول  24

 به شرکت توپازژن سازی و تعیین توالیانتقال و جهت خالص
)ایران( ارسال شد. با توجه به اینکه طول قطعه مشاهده شده 

 جفت باز بود برای قرائت کامل،  PG 1344برای ژن 
و با استفاده از هر دو  PCRای قطعات یابی از هر دو انتهتوالی

استفاده شده بود  PCRآغازگر پیشرو و معکوس که در واکنش 
یابی از جهت رفت انجام توالی PE1. ولی در ژن انجام گرفت

یابی شده بازیابی و سپس نواحی مشترک شد. قطعات توالی
ها ردیفی توالیشد. سپس هم BLASTها شناسایی و توالی

 Clustal Omegaافزار با استفاده از نرم SNPی برای شناسای
 نجام گرفت.

 
 
 

 

 
 

 
 و سمانه علیاری ، بابک عبدالهی مندولکانی، امیرفیاض مقدمشیرزاد ابراهیمی
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 فرنگی مورد استفاده در این مطالعه گوجههای مشخصات توده -1جدول 
Table 1. Description of the tomato landraces used in the study 

 کد اندازه میوه منطقه کد اندازه میوه منطقه
 

Iran-Miandoab 
 IRU1 بزرگ IRMI7 Iran-Urmia کوچک

Iran-Bokan متوسط IRB Iran-Urmia بزرگ IRU2 
Iran-Mahabad متوسط IRMA1 Iran-Urmia بزرگ IRU3 
Iran-Mahabad بزرگ IRMA2 Iran-Urmia بزرگ IRU4 
Iran-Mahabad متوسط IRMA4 Iran-Urmia بزرگ IRU5 
Iran-Mahabad کوچک IRMA5 Iran-Urmia متوسط IRU6 
ran-Mahabad کوچک IRMA6 Iran-Urmia بزرگ IRU7 
Iran-Mahabad کوچک IRMA7 Iran-Urmia متوسط IRU8 
Iran-Mahabad بزرگ IRMA8 Iran-Urmia متوسط IRU10 
Iran-Mahabad بزرگ IRMA9 Iran-Urmia بزرگ IRU11 
Iran-Mahabad متوسط IRMA10 Iran-Urmia بزرگ IRU12 

Iran-Qaraziaediin بزرگ IRQ1 Iran-Urmia متوسط IRU13 
Iran-Qaraziaediin متوسط IRQ2 Iran-Urmia متوسط IRU14 
Iran-Qaraziaediin بزرگ IRQ3 Iran-Urmia متوسط IRU15 
Iran-Qaraziaediin بزرگ IRQ4 Iran-Urmia متوسط IRU16 
Iran-Qaraziaediin متوسط IRQ5 Iran-Urmia بزرگ IRU18 
Iran-Qaraziaediin بزرگ IRQ6 Iran-Urmia متوسط IRU19 
Iran-Qaraziaediin متوسط IRQ7 Iran-Urmia متوسط IRU20 
Iran-Qaraziaediin متوسط IRQ8 Iran-Urmia بزرگ IRU21 

Iran-Khoy متوسط IRKH1 Iran-Urmia بزرگ IRU22 
Iran-Khoy کوچک IRKH2 Iran-Urmia خیلی بزرگ IRU23 

Iran-Salmas کوچک IRSA1 Iran-Urmia بزرگ IRU24 
Iran-Salmas بزرگ IRSA2 Iran-Urmia متوسط IRU25 

Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR1 Iran-Urmia متوسط IRU26 
Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR2 Iran-Oshnavieh متوسط IRO1 
Iran-Sardasht کوچک IRSR3 Iran-Oshnavieh کوچک IRO2 
Iran-Sardasht خیلی کوچک IRSR4 Iran-Oshnavieh متوسط IRO3 
Iran-Sardasht کوچک IRSR5 Iran-Oshnavieh متوسط IRO4 
Iran-Sardasht کوچک IRSR6 Iran-Oshnavieh بزرگ IRO5 
Iran-Sardasht متوسط IRSR7 Iran-Oshnavieh خیلی بزرگ IRO6 
Iran-Sardasht کوچک IRSR8 Iran-Piranshahr بزرگ IRP1 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG1 Iran-Piranshahr بزرگ IRP2 
Turkey-Iğdır بزرگ TUIG2 Iran-Piranshahr متوسط IRP3 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG3 Iran-Piranshahr متوسط IRP4 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG4 Iran-Piranshahr متوسط IRP5 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG5 Iran-Piranshahr متوسط IRP6 
Turkey-Iğdır بزرگ TUIG6 Iran-Piranshahr متوسط IRP7 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG7 Iran-Piranshahr کوچک IRP8 
Turkey-Iğdır کوچک TUIG8 Iran-Piranshahr بزرگ IRP9 
Turkey-Iğdır کوچک TUIG9 Iran-Piranshahr کوچک IRP10 
Turkey-Iğdır متوسط TUIG10 Iran-Naghadeh کوچک IRN1 
Turkey-Iğdır کوچک TUIG11 Iran-Naghadeh کوچک IRN2 
Turkey-Iğdır بزرگ TUIG12 Iran-Miandoab متوسط IRMI1 
Turkey-Iğdır خیلی کوچک TUIG13 Iran-Miandoab بزرگ IRMI2 
Turkey-Iğdır کوچک TUIG14 Iran-Miandoab متوسط IRMI3 

Iran متوسط Peto Early CH Iran-Miandoab متوسط IRMI4 
Iran متوسط Rio Grande Iran-Miandoab متوسط IRMI5 

Turkey متوسط H-2274 Iran-Miandoab کوچک IRMI6 
 

 
 فرنگیدر گیاه گوجه PGو  PE1های مشخصات آغازگرهای طراحی شده برای تکثیر ژن -4 جدول

genes in tomato PE1 and PG Characteristics of the primers designed for amplification of .Table 2 

دسترسی       نام ژن شماره    توالی آغازگر                                                  ()جفت بازطول قطعه    

 PE1          NM001247222.2                    TTCCAGAAATGCCAGCTCGTA (F)  315           

                                                                                                   GCATAGCTTTAGCGGGATCAG (R) 
 

          PG                                X04583.1                                 GGAATAGTATTCTCCTTCTC (F)                                                                             1344  
                                                                                                   ACATGTTCAGCATTGTTAAA (R) 
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 و بحث نتایج
 تکثیر قطعات ژنی و هضم آنزیمی

منظور برسی الگوی برشی آنزیمی و شناسایی تنوع تک به   
ها به طول نوکلئوتیدی، قطعاتی از نواحی کد کننده این ژن

تکثیر  PE1جفت باز از ژن  1344و PG  جفت باز از ژن 315
 66برای PE1  سپس قطعات تکثیری ژن (.1 )شکل شد

هایی که بینیبرش داده شد. پیش Tru1یم ژنوتیپ با آنز
داد که باید شده بود نشان می FastPCRافزار توسط نرم

که بعد از شود  جفت بازی تولید 131و  433قطعاتی به طول 
بنابراین،  مورفیسمی مشاهده نشد.برش با این آنزیم پلی

با  .نیز هضم شد Pst1 با آنزیم PE1قطعات تکثیری ژن 
 FastPCRافزار با نرمروی توالی این ژن  هایی کهبررسی

در  Pst1انجام گرفت نشان داد که چند جایگاه برشی آنزیم 
قطعات تکثیری هضم توالی این ژن موجود است ولی بعد از 

 مشاهده نگردید چند شکلیفرنگی ژنوتیپ گوجه 66در 
ژنوتیپ با   66در  PGقطعات تکثیر شده ژن  (.4)شکل
الگوی برشی حاصل از آنزیم  بینیپیش شد. هضم  Tru1آنزیم

افزار که با بررسی این توالی با نرم PGدر توالی ژن 
FastPCR بود نشان داد که باید قطعاتی به طول  انجام شده

جفت باز تولید شود که بعد از هضم و  426و  214، 565
( بنابراین از 4 )شکل مورفیسمی مشاهده نشدالکتروفورز پلی

هایی که روی توالی این ژن ستفاده شد. با بررسیا Pst1آنزیم 
انجام گرفت نشان داد که جایگاه برشی  FastPCRافزار با نرم

 .برای این آنزیم در توالی وجود ندارد
 

    
 
 
 
 
 
 

 

 
 مختلف گوجه یهاجفت بازدر ژنوتیپ 1344و  315 ترتیب به اندازه های)سمت چپ( به PE1سمت راست( و ) PGهای تکثیر ژن -1شکل 

 : سردشتSar: ترکیه، Tur: ارومیه، Urm ،)،آلمان (Kb1 Fermentas: نشانگر اندازه Mترتیب فرنگی )به
Figure 1. Amplified fragments of the PG (left) and PE1 (right) genes with the length of 385 and 1300bp, respectively, 

in different tomato genotypes (Lanes, M: 1Kb DNA ladder (Fermentas, Germany), Urm: Urmia, Tur: Turkey, Sar: 
Sardasht 

 
 

 
 
 
 
 
 
 

 
 های  مختلف در ژنوتیپ Tru1با آنزیم سمت چپ( ) PG و )سمت راست( PE1تکثیری ژن  هضم آنزیمی قطعات -4شکل 

  )در ژن و برش با آنزیم( :بدون برش با آنزیم، چاهک دو تا شش :کچاهک ی  ،Kb1: نشانگر اندازه M به ترتیب PG )در ژن فرنگی گوجه
PE1  به ترتیبM نشانگر اندازه :kb1برش با آنزیم( :های دو تا چهاربدون برش با آنزیم و چاهک :، چاهک یک 

Figure 2. Enzymatic digestion of amplified fragments of PE1 (right) and PG (left) genes using Tru1 enzyme in 
different tomato genotypes (in PG gene, M: 1Kb DNA ladder, lane 1: no digestion, lane 2-6: Digested fragments) and 

(in PE1 gene, M: 1Kb DNA ladder, lane 1: no digestion, lane 2-4: digested fragments) 
 

 PE1ها در ژن SNPها و شناسایی همردیفی توالی
 های انتخابی بر اساس نتایج همردیفی بین توالی نمونه

ارومیه، ترکیه، سردشت و مهاباد در نواحی اگزونی  هایجمعیت

در   C/A و A/G ،T/Cهش مربوط به بازهای ج ،PE1 ژن
این ژن مشاهده شد. بیشترین جهش در نواحی اگزونی مربوط 

.(3جدول و  3شکل ) بود A/Gبه تبدیل بازهای 
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: سردشت، Sar: ارومیه، Urm) فرنگیدر چهار جمعیت مختلف گوجه PE1همردیفی چندگانه توالی نواحی اگزونی ژن  -3شکل 

Tur ،ترکیه :Moh( ،)مهاباد :SNPاندها به صورت پر رنگ و ایتالیک مشخص شده) 
Figure 3. Multiple alignment of exon region of PE1 gene in four different tomato populations (Urm: Urmia, Sar: 

Sardasht, Tur: Turkey, Moh: Mahabad), (SNPs are marked in bold and italic) 

 
 فرنگیگوجه های مختلفدر جمعیت PE1ی شناسایی شده در ژن هاSNPفراوانی  - 3جدول

Table 3. Frequency of SNPs identified in PE1 gene in different tomato populations 
تعداد  SNP  SNPدرصد   SNPنوع  

54  4 A/G 

45  1 C/A 

45  1 T/C 
  

 
در ناحیه اگزونی شناسایی شد. نسبت  SNPچهار  PE1در ژن 
 15بود بطوریکه   3:1همجنس های همجنس به ناجهش

، A/Gدرصد  54ها از نوع همجنس با فراوانی درصد جهش

درصد جهش از نوع ناهمجنس از نوع  45و T/C درصد  45
C/A  بود. بیشترین نوعSNP  در ناحیه اگزونی از نوعA/G 

 باشد. می
 PGها در ژن SNPهمردیفی و شناسایی 

های انتخابی بر اساس نتایج همردیفی بین توالی نمونه
ارومیه، ترکیه، سردشت و مهاباد در نواحی اگزونی  هایجمعیت

  A/G ،T/C ،G/Cط به تبدیل بازهای جهش مربو PG  ژن
که بیشترین جهش مربوط به تبدیل بازهای شد مشاهده T/Aو

A/G   وT/C (. 2و جدول  2)شکل  بود 
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:ترکیه، Tur: سردشت، Sar: ارومیه، Urm) فرنگیدر چهار جمعیت مختلف گوجه PGهمردیفی چندگانه توالی نواحی اگزونی ژن  -2شکل 
Koy( ،)خوی :SNP)ها به صورت پررنگ و ایتالیک مشخص شده است 

Figure 4. Multiple alignment of exon region of PG gene in four different tomato populations (Urm: Urmia, Sar: 

Sardasht, Tur: Turkey, Koy: Khoy), (SNPs are marked in bold and italic) 
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 فرنگیگوجه های مختلفدرجمعیت PGی شناسایی شده در ژن هاSNPفراوانی  -2جدول 
Table 4. Frequency of SNPs identified in PG gene in different tomato populations 

 SNPنوع  تعدادSNP  SNPدرصد 

33/33   4 A/G 

16/16   1 T/A 

33/33   4 T/C 

16/16   1 G/C 
  

  
در نواحی اگزونی شناسایی شد. نسبت  SNPشش  PGدر ژن 
 1/66بود بطوریکه  4:1های همجنس به ناهمجنس جهش

، A/Gدرصد  3/33ها از نوع همجنس با فراوانی درصد جهش
درصد جهش از نوع ناهمجنس با  3/34و T/C درصد  3/33

  G/Cاز نوع  درصد 16/16و  T/Aدرصد  16/16فراوانی 
و  A/Gدر ناحیه اگزونی از نوع  SNPباشد. بیشترین نوع می

T/C توالی ژن  در باشد. در کلمیPG  جفت  144به ازای هر
. مشاهده شددر ناحیه اگزونی  SNP 21/4میانگین  بطورباز 
جفت باز  144به ازای هر  PE1کل توالی ژن  حالیکه در در

در ناحیه اگزونی شناسایی گردید.  SNP 44/1میانگین بطور 
در ناحیه اگزونی احتمال به علت  SNP دلیل فراوانی کم تعداد

کمبود جهش در ناحیه کد کننده ژنی و محفوظ بودن آن در 
در تحقیقی با بررسی بیش از  (.1) باشد طول تکامل گیاه می

گوجه فرنگی با استفاده از روش توالی یابی مجدد لاین 15
در  SNP 46 شناسایی شد که  SNP 55ثیری، قطعات تک

در  (.11) در ناحیه اگزونی بود SNP 46ناحیه اینترونی و 
 PGدر ناحیه اگزونی دو ژن  تحقیق حاضر نیز

ی ها SNPدرمطالعه. های کمتری مشاهده گردیدPE1،SNPو
گیاه کدوی  UPV 66و  MU 16 های دو رقمESTدر موجود 
 ( با استفاده از تکنولوژی.Cucurbita pepo L) یکاغذتخمه 

252 Roch  16614حدود SNP   گزارش شد که از این تعداد
های ناشی از جهش همجنس با  SNPدرصد مربوط به 61

درصد ناشی از جهش  34و  C/Tو  A/G فراوانی یکسان 
، A/T ،A/C یلاتتبدناهمجنس با فراوانی یکسان ناشی از 

G/T  وC/G .مطالعه در بود  SNPژن کلیدی دخیل  ها در دو
ژنوتیپ گوجه  66 ( درOVATEو  SUNدر شکل میوه )

همجنس با  عها از نوSNPدرصد SUN14 ژن ، در فرنگی
درصد جهش  44و  C/T درصد 54و   G/A درصد 34نیافراو

 نژ در همین مطالعه در  بود.  G/T عناهمجنس از نو
OVATE ،14 24همجنس با فراوانی  عها از نودرصد جهش 

 عاز نو هدرصد جهش 44و  T/C درصد A/G ، 24درصد
 ،PG در ژن در تحقیق حاضر نیز .(12)بود (T/G) ناهمجنس

درصد  3/33ها از نوع همجنس با فراوانی درصد جهش 1/66
A/G ،3/33  درصد T/C درصد جهش از نوع  3/34و

از  درصد 16/16و  T/Aدرصد  16/16ناهمجنس با فراوانی 
ها از نوع درصد جهش 15که  PE1در ژن  بود. G/Cنوع 

 45و T/C درصد  A/G ،45درصد  54همجنس با فراوانی 
 64مطالعه  بود. در (C/A) از نوع ناهمجنس هادرصد جهش

 SNPدر ژن لینالول سینتاز از نهژنوتیپ در گیاه ریحان نیز، 

در نواحی اینترونی  SNP شناسایی شده، به ترتیب چهار و پنج
درصد آنها از نوع همجنس  11/11 و اگزونی مشاهده شد که

 44/4و   T/Cدرصد  33/33 و A/G درصد 22/22با فراوانی 

ناهمجنس با فراوانی یکسان ناشی از درصد آنها از نوع 
 41سینتاز از  D در ژن ژرماکرینبود.  A/Cو G/C تبدیلات

 SNP شناسایی شده، هفتSNP   41در ناحیه اگزونی و 
SNP درصد آن از  15/61ه شد که در ناحیه اینترونی مشاهد

 درصد 12/34 و  G/Aدرصد11/35فراوانی نوع همجنس با 
C/T 12/1جهش از نوع ناهمجنس با  درصد15/34 و 

 (.3) بودC/A  درصد13/14و G/Cدرصد  T/A ، 41/12درصد

 شش، توده در گیاه ریحان 1فرد از  14در بررسی دیگری در
SNP ر ژن اوژنولدO-ه شد که از متیل ترانسفراز مشاهد

 14ترانسفراز، متیل -O بود. در ژن چاویکول T/C و  A/Gنوع
SNP (A/T ،G/C،C/T  وG/A )  بیشترینشناسایی شد که 

در  در تحقیق حاضر نیز .(1) همجنس بود عها از نوSNP عنو
  SNPشش PGژن  و  SNPچهار PE1نواحی اگزونی ژن 

 ازشود  پیشنهاد می .مشاهده گردید T/Cو  A/G  ازنوع
SNPح لاهای اصهای شناسایی شده در این تحقیق در برنامه
 ،های ژنتیکی با وضوح بالافرنگی برای تهیه نقشهگوجه

 یابی ارتباطی و مطالعه تکامل جمعیت نقشه ،انتخاب ژنومی
های شناسایی شده در SNPبین طاستفاده شود. همچنین ارتبا

ور معرفی منظبهفرنگی  هوه گوجمیوشتی بودن گاین مطالعه و
. شناسایی نشانگرهای نشانگرهای عملکردی بررسی شود

عملکردی برای صفات مرتبط با کیفیت میوه )بویژه صفت 
های گوشتی بودن میوه( در پیشبرد موثر و تسهیل برنامه

اصلاحی گزینش به کمک نشانگر در گوجه فرنگی بسیار موثر 
کامل این  ادامه تحقیق حاضر برای مطالعهالبته در خواهد بود. 

نظر است مطالعه گوجه فرنگی در دو خانواده ژنی در 
انجام  دو خانواده ژنی نیز In slicoبیوانفورماتیکی و آنالیز 

 گیرد.

 
 کلی گیرینتیجه

نواحی  در بطور کلی نتایج تحقیق حاضر نشان داد که    
 144به ازای هر ها SNPمیانگین تعداد  PE1ژن اگزونی 
 144به ازای هر  PG  همچین در ژنبود.  44/1 ،جفت باز

در نواحی اگزونی  SNP 21/4یانگین بطور مجفت باز 
های تک نوکلئوتیدی در  بیشترین تعداد تنوع شناسایی شد.

در  .بود C/T و G/A های همجنسها از نوع تبدیلاین ژن
 ها درSNPشده این دو ژن، فراوانی های بررسیکل در توالی

ک های توعهمچنین تن بود. رکمت  PE1نسبت به  PG ژن
که  های مورد مطالعه کم بودنوکلئوتیدی در نواحی اگزونی ژن

کننده این ژنها در طول تکامل نواحی کدنشاگر محفوظ بودن 
 باشد. میگوجه فرنگی 
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Extended Abstract  
Introduction and Objective: Tomato (Solanum lycopersicum L.) is one of the most important 
crops belonging to the Solanaceae family. The fruit fleshiness is one of the important traits 
affecting the quality of tomato fruit which quantitatively inherited. Pectin esterase 1 (PE1) and 
polygalacturonase (PG) are two important genes involved in fruit fleshiness of tomato. Given 
the important role of these genes in tomato fruit quality, the identification of single nucleotide 
polymorphisms (SNPs) in the coding regions of these genes may be necessary to produce 
functional markers associated with fruit firmness. 
Material and Methods: In this study, 96 genotypes from 12 populations collected from 
different regions of West Azerbaijan Province (Iran) and Turkey were grown in the research 
greenhouse of the Faculty of Agriculture, Urmia University. To identify SNPs in PE1 and PG 
genes, specific primers were designed using FastPCR software to amplify fragments of coding 
regions of these genes in 96 tomato genotypes. Pst1 and TruI enzymes were used to digest the 
amplified fragments of the two genes. Due to the lack of polymorphisms in the digested patterns 
of the enzymes used, four individuals from different populations were selected and their 
amplified fragments were purified and sequenced. After the retrieval of the sequenced 
fragments, SNPs were identified using multiple alignments of the sequences of each gene using 
Clustal Omega.  
Results: Four SNPs were identified in PE1, of which 75% was transition with a frequency of 
50% A/G, 25% T/C, and 25% of the mutations were transversion (C/A). In PG gene, six SNPs 
were identified, 66.7% of which was transition with a frequency of 33.3% A/G and 33.3% T/C, 
while 32.3% of mutations was transversion with a frequency of 16.16 16% T/A and 16.16% 
G/C. 
Conclusion: In general, the results of the present study showed that the mean number of SNPs 
per 100 bp of exons of PE1 and PG is 1.22 and 0.41, respectively. Also, the frequency of SNPs 
in PG gene was less than that of PE1. The low number of SNPs observed in the exons of both 
genes indicates the conserved status of the coding regions of these genes during tomato 
evolution. Also, identified SNPs in the current investigation could be used in tomato breeding 
programs for production of functional markers associated with fruit firmness. 
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