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 چکیده

هاای  ژن از OVATE و SUNهای بوده و ژن (.Solanum lycopersicum L)فرنگی شکل میوه از صفات بسیار مهم و موثر در کیفیت گوجه
 قطعاتی از نواحی کاد ها، ژن در این( Single nucleotide polymorphism)ها SNPشناسایی باشند. به منظور کلیدی کنترل کننده طول میوه می

هاا  قطعاات تکثیاری ایان دو ژن در ژنوتیاپ    هضم شد. هضام    PstIو TruIهای محدود کننده فرنگی تکثیر و با آنزیمژنوتیپ گوجه 96کننده آنها در 
ها برای یابی شد. همردیفی توالیها توالیها در این ژنوتیپهای مختلف انتخاب و قطعه تکثیری ژنچندشکلی تولید نکرد بنابراین چهار ژنوتیپ از جمعیت

منجر به شناسایی یک ناحیه اینترونی باه   SUNتکثیری ژن یابی قطعه انجام گرفت. توالی Clustal Omegaها با استفاده از نرم افزار SNPشناسایی 
درصاد آنهاا از ناو      80 ،هاای شناساایی شاده در ایان ژن    SNPشناسایی شد. از کل  SNP ده SUNبر اساس نتایج، در ژن جفت باز شد.  369طول 

درصد آنها از نو   20نها از نو  همجنس و درصد آ 80شناسایی شد که  SNPپنج  OVATEدر ژن درصد آنها از نو  غیرهمجنس بود.  20همجنس و 
 OVATEژن بود. در  62/1و  9/0به ترتیب  SUNژن جفت باز در نواحی اگزونی و اینترونی  100ها به ازای هر SNPبود. میانگین تعداد  غیرهمجنس
فرنگای،  بخصوص شکل آن در بازارپسندی گوجهبا توجه به نقش مهم کیفیت میوه  در ناحیه اگزونی شناسایی شد.  SNPجفت باز نیم 100به ازای هر 

SNPهاای ژنتیکای و شناساایی    های اصلاحی گوجه فرنگی برای مطالعه تنو  ژنتیکی، تهیه نقشاه تواند در برنامههای شناسایی شده در این تحقیق می
 نشانگرهای عملکردی مرتبط با شکل میوه مورد استفاده قرار گیرد.

 
 فرنگیگوجه شکل میوه، ،های همجنسجهش کلئوتیدی،تنو  تک نوهای کلیدی: واژه 

 

 1مقدمه 

 گیاهاان  از یکای ( .Solanum lycopersicum L) فرنگای گوجه 
 هاای ویژگای  علات  باه  گیاه این. باشدمی Solonaseae خانواده مهم

 تحات  رشد توانایی کوتاه، زندگی چرخه بذر، تولید توانایی مثل مهمی
 افشاانی، گارده  آساان  کنتارل کوچاک،   ژناوم  مختلاف،  کشت شرایط

 مثل تولید توانایی ( و16هیبریداسیون، ) بودن، هموزیگوت و خودگشن
 هاای نموناه  ریاز  از گیاهاان  بااززایی  امکان و پیوند بوسیله غیرجنسی
 گیاهان در زراعی مهم هایژن معرفی برای معین نمونه یک مختلف،

. (20 و 13، 2د )باشمی تحقیقیاتی هایبرنامه برای و مناسب ایلپه دو
 جهاان  در و کاار  کشت زیر هایسبزی مهمترین از یکی فرنگیگوجه

 کانی، مواد نظر از مهم منبع و یک داشته بالایی غذایی ارزش که است
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گوجاه  لیکاوپن  (.19و  18رود )مای  شمار به هاو ویتامین کاروتنوئیدها
 باه  را زیادی توجه سرطانی ضد و اکسیدانیآنتی فعالیت فرنگی بدلیل

 بهباود  عملکارد،  دلیال افازایش   همین (. به21است ) کرده جلب خود

 قناد،  میزان میوه، سفتی و بافت مانند رنگ، میوه کیفیت اندازه، شکل،

 اکسایدکننده  ماواد  و بتاکااروتن  لیکاوپن،  محلاول،  موادجامد اسیدیته،

 (.12آید )شمار می به فرنگیگوجه در اصلاحی مهم اهداف ازجمله
فرنگی نقش مهمی در بازار پسندی و در نتیجه ه گوجهکیفیت میو

فرنگی با عواملی مانند شکل، رنگ، اقتصاد آن دارد. کیفیت میوه گوجه
ها، شود. افزون بر این عاملگوشتی بودن، استحکام و طعم ارزیابی می

هاا و قاار   کشفرنگی، استفاده نکردن حشرهارزش غذایی میوه گوجه
(. اماروزه  6ک نیاز در کیفیات آن نقاش دارد )   ها و تولیاد ارگانیا  کش
فرنگی بیشترین تنو  را از نظر شکل میوه، اندازه و رنگ دارد. با گوجه

گیر صفات مختلاف ایان گیااه، ارقاام مختلاف      های چشموجود تفاوت
ها باهم تفاوت دارناد  فرنگی فقط در تعداد انگشت شماری از ژنگوجه

 کیفیات  باه  مرباو   صافات  از یکی فرنگیگوجه میوه (. شکل17، 5)
 ژنتیاک  مطالعات اساس بر. شودمی کنترل ژن چندین توسط که است
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 از دارد دخالات  فرنگای گوجه میوه شکل در مختلفی هایژن مولکولی
ایان دو ژن   کرد. اشارهOVATE و  SUNبه  توانها میاین ژن جمله

ساازی و  (. همساانه 14 و 8باشاد ) مای IQD 1متعلق به خانواده ژنای  
ول میاوه را کنتارل   نشان داد که این ژن طSUN بررسی عملکرد ژن 

ها نشان داد که بیاان باالای ایان ژن    (. بررسی22 و 21، 10کند )می
ها در جهات  ها در امتداد طولی و کاهش سلولافزایش سلولبه منجر 

(. 21گاردد ) عرض میوه و در نتیجه باعا  افازایش طاول میاوه مای     
تحقیقاات نشاان   میوه را بر عهده دارد. نیز کنترل طول   OVATEژن

باع  تغییر شاکل میاوه گوجاه     OVATEداده جهش یک کدون ژن
. بیااان بیشااتر شااودفرنگاای از حالاات کااروی بااه گلاباای شااکل ماای

شود از ایان رو ایان   باع  کاهش اندازه گل و برگ می  OVATEژن
 (.14شود )ژن به عنوان یک تنظیم کننده منفی رشد گیاه شناخته می

از جمله ابزارهای قدرتمند  DNA انگرهای مولکولی وابسته بهنش
تنها برای شناسایی چندشکلی در سطح ژناوم   تشخیصی هستند که نه
های ژنتیکی خاص نیز مورد استفاده قارار مای  بلکه در رابطه با مکان

کاارا کاه اماروزه در مطالعاات      DNA(. از جمله نشانگرهای 3گیرند )
هاا  SNPباشاند.  هاا مای   SNPقرار گرفتناد  ژنتیکی بیشتر مورد توجه

باشند که منبع ژنتیکی چندشکلی مبتنی بر تفاوت در یک نوکلئوتید می
روناد. نشاانگرهای   گونه بشمار میعمده از تغییرات فنوتیپی درون یک

ها، SNP کارایی بالای باشند.ها هم بارز و دو آللی میSNPمبتنی بر 
ها و همچنین اگازون اینترون نوم،تمام نواحی ژ به دلیل حضور آنها در

باشاد  می SNPگونه، دارای هزاران  باشد. هر فرد متعلق به یکها می
شود فنوتیپ هر فرد بصورت خااص و  ها باع  میکه ترکیب این تنو 

منحصر به فرد تظاهر یابد. به علت پایداری بیشتر، موتاسیون کمتار و  
ز آنها به عناوان نشاانگر   ها در بیشتر نقا  ژنوم، استفاده اSNPحضور 

-(. در بررسی توالی7ژنتیکی در مطالعات گیاهی گسترش زیادی دارد )

جفت باز  7000فرنگی، در هر های مختلف گوجهدر واریته ESTهای 
گزارش شاد. همچناین در ایان مطالعاه ساطح پاایینی از        SNPیک 

در  هاا SNPدر بررسای  (. 23چندشکلی در گوجه فرنگی گزارش شد )
مرباو  باه تبادیل     هاا SNP ینتربیشا زمینی گزارش شاد  ادام گیاه ب

حالیکه تبادیل   درباشد. درصد می 2/68با فراوانی   C/T،G/Aبازهای 
 8/6باا فراوانای     G/C،درصاد  7/22با فراونای   T/Gو  A/C یبازها

(. با توجه به 9درصد کمترین فراوانی را داشتند ) 3/2با  A/T درصد و
در کنتارل شاکل میاوه گوجاه      OVATEو  SUNهای نقش مهم ژن

ها، هدف های تک نوکلئوتیدی در این ژنفرنگی و عدم شناسایی تنو 
هاا در  هاا در ناواحی اگزونای ایان ژن    SNPاز این مطالعه شناساایی  

 فرنگی به روش همردیفی چندگانه بود.های مختلف گوجهجمعیت

 

 ها مواد و روش

                                                 
1- IQ-domain 

( 1تلاف )جادول   جمعیت مخ 12ژنوتیپ گوجه فرنگی از  96بذور 
در گلخانه تحقیقاتی دانشکده کشاورزی دانشگاه ارومیه کشت شد. بعد 

هاای برگای از گیاهاان    برگای، نموناه   4-6از رسیدن گیاه به مرحلاه  
گاراد منتقال   درجاه ساانتی   -80 یزرفربرداشت و در نیتروژن مایع به 

  شدند.
ژناومی از   DNA ژنومی و طراحی آغااگرر:  DNAاستخراج 

استخاارا    CTABفرنگی به روش وان و سبز گیاه گوجههای جبرگ
از الکتروفاورز ژل   DNA(. به منظور بررسی کیفیات و کمیات   4شد )

توالی نواحی کد کننده آگارز یک درصد و اسپکتوفتومتری استفاده شد. 
نواحی و ذخیره  NCBIاز پایگاه اطلاعاتی  OVATE و SUNهای ژن

تعیاین شاد.    Softberryافازار  ه از نرماینترونی و اگزونی آنها با استفاد
 یافزارهاا ( باا اساتفاده از نارم   2)جدول  ی هر ژناختصاص یآغازگرها

FastPCR  وGen Runner و از نظر وجود ساختارهای ثانویه  یطراح
 .دایمر و ساختارهای سنجاق سری بررسی شدند-مثل آغازگر

( و SUN)ژن  443 یهاا هبا اناداز  یقطعات : PCR هایواکنش
دو ژن باا   نیا کاد کنناده ا   ی( جفت باز از ناواح OVATE)ژن  1039

باا   PCRهاای  واکنش شد. ریتکث مرازیپل ایرهیاستفاده از واکنش زنج
در دساتگاه  ، کره جنوبی( Bioneerاستفاده از مستر میکس لیوفیلیزه )

ماورد   ییبرناماه دماا  . آلمان( انجام شد ،Analytik jena) کلریترموسا
گراد باه  یدرجه سانت 95سرشته سازی اولیه در دمای استفاده شامل وا
ساازی در دماای   ثانیه واسرشاته  30چرخه شامل  35مدت پنج دقیقه، 

 گاراد یدرجاه ساانت   56در دمای اتصال  هیثان 40گراد، یدرجه سانت 94
 قاه یو دو دق OVATEژن  یبرا گرادسانتیدرجه 55و  SUNژن  یبرا

نهایی به مادت پانج    بسطگراد و یدرجه سانت 72در دمای  بسطبرای 
قطعاات   ریا پس از تکث گراد انجام شد.یسانتدرجه  72دقیقه در دمای 

درصاد الکتروفاورز و   5/1ژل آگاارز   یبار رو  PCRمحصاولات   ،یژن
 مربوطه مشاهده شد. یباندها

 باه منظاور   های مورد مطالعاه: هضم قطعات تکثیر شده ژن
 TruIو  Pst1 هااایهضاام قطعااات تکثیاار شااده دو ژن بااا آناازیم   

(Fermentas)الگوی برشای و طاول قطعاات حاصال از      ، ابتدا، آلمان
 ساپس  بینای شاد.  پایش  FastPCRافزار ها با استفاده از نرمبرش ژن

با ژنوتیپ(  96های مورد مطالعه )ژنوتیپ دو ژن در شده ریقطعات تکث
الذکر بر اساس دستورالعمل شارکت ساازنده   ی فوقهامیاستفاده از آنز

به منظور آشکارسازی قطعات حاصل از برش از الکتروفورز م شد. هض
به مدت یاک و نایم سااعت اساتفاده      80درصد با ولتاژ  5/1ژل آگارز 

 شد. 
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 فرنگی مورد استفاده در این مطالعهروجههای تودهمشخصات  -1 جدول

Table 1- Description of the tomato landraces used in the study 

 قهمنط

Origin 

 انداگه میوه

Fruit size 

 کد

Code 
 منطقه

Origin 

 انداگه میوه

Fruit size 

 کد

Code 

Iran-Miandoab 
 کوچک

Small 
IRMI7 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU1 

Iran-Bokan 
 متوسط

Intermediate 
IRB Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU2 

Iran-Mahabad 
 متوسط

Intermediate 
IRMA1 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU3 

Iran-Mahabad 
 بزرگ

Large 
IRMA2 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU4 

Iran-Mahabad 
 متوسط

Intermediate 
IRMA4 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU5 

Iran-Mahabad 
 کوچک

Small 
IRMA5 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU6 

Iran-Mahabad 
 کوچک

Small 
IRMA6 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU7 

Iran-Mahabad 
 کوچک

Small 
IRMA7 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU8 

Iran-Mahabad 
 بزرگ

Large 
IRMA8 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU10 

Iran-Mahabad 
 بزرگ

Large 
IRMA9 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU11 

Iran-Mahabad 
 متوسط

Intermediate 
IRMA10 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU12 

Iran-Qaraziaediin 
 بزرگ

Large 
IRQ1 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU13 

Iran-Qaraziaediin 
 متوسط

Intermediate 
IRQ2 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU14 

Iran-Qaraziaediin 
 بزرگ

Large 
IRQ3 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU15 

Iran-Qaraziaediin 
 بزرگ

Large 
IRQ4 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU16 

Iran-Qaraziaediin 
 متوسط

Intermediate 
IRQ5 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU18 

Iran-Qaraziaediin 
 بزرگ

Large 
IRQ6 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU19 

Iran-Qaraziaediin 
 متوسط

Intermediate 
IRQ7 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU20 

Iran-Qaraziaediin 
 متوسط

Intermediate 
IRQ8 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU21 

Iran-Khoy 
 متوسط

Intermediate 
IRKH1 Iran-Urmia 

 بزرگ

Large 
IRU22 

Iran-Khoy 
 کوچک

Small 
IRKH2 Iran-Urmia 

 کوچک خیلی

Very small 
IRU23 

Iran-Salmas 
 کوچک

Small 
IRSA1 Iran-Urmia 

 زرگب

Large 
IRU24 

Iran-Salmas 
 بزرگ

Large 
IRSA2 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU25 
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Iran-Sardasht 
 کوچک خیلی

Very small 
IRSR1 Iran-Urmia 

 متوسط

Intermediate 
IRU26 

Iran-Sardasht 
 کوچک خیلی

Very small 
IRSR2 Iran-Oshnavieh 

 متوسط

Intermediate 
IRO1 

Iran-Sardasht 
 کوچک

Small 
IRSR3 Iran-Oshnavieh 

 کوچک

Small 
IRO2 

Iran-Sardasht 
 کوچک خیلی

Very small 
IRSR4 Iran-Oshnavieh 

 متوسط

Intermediate 
IRO3 

Iran-Sardasht 
 کوچک

Small 
IRSR5 Iran-Oshnavieh 

 متوسط

Intermediate 
IRO4 

Iran-Sardasht 
 کوچک

Small 
IRSR6 Iran-Oshnavieh 

 بزرگ

Large 
IRO5 

Iran-Sardasht 
 متوسط

Intermediate 
IRSR7 Iran-Oshnavieh 

 کوچک خیلی

Very small 
IRO6 

Iran-Sardasht 
 کوچک

Small 
IRSR8 Iran-Piranshahr 

 بزرگ

Large 
IRP1 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG1 Iran-Piranshahr 

 بزرگ

Large 
IRP2 

Turkey-Iğdır 
 بزرگ

Large 
TUIG2 Iran-Piranshahr 

 متوسط

Intermediate 
IRP3 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG3 Iran-Piranshahr 

 متوسط

Intermediate 
IRP4 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG4 Iran-Piranshahr 

 متوسط

Intermediate 
IRP5 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG5 Iran-Piranshahr 

 متوسط

Intermediate 
IRP6 

Turkey-Iğdır 
 بزرگ

Large 
TUIG6 Iran-Piranshahr 

 متوسط

Intermediate 
IRP7 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG7 Iran-Piranshahr 

 کوچک

Small 
IRP8 

Turkey-Iğdır 
 کوچک

Small 
TUIG8 Iran-Piranshahr 

 بزرگ

Large 
IRP9 

Turkey-Iğdır 
 کوچک

Small 
TUIG9 Iran-Piranshahr 

 کوچک

Small 
IRP10 

Turkey-Iğdır 
 متوسط

Intermediate 
TUIG10 Iran-Naghadeh 

 کوچک

Small 
IRN1 

Turkey-Iğdır 
 کوچک

Small 
TUIG11 Iran-Naghadeh 

 کوچک

Small 
IRN2 

Turkey-Iğdır 
 بزرگ

Large 
TUIG12 Iran-Miandoab 

 متوسط

Intermediate 
IRMI1 

Turkey-Iğdır 
 چککو خیلی

Very small 
TUIG13 Iran-Miandoab 

 بزرگ

Large 
IRMI2 

Turkey-Iğdır 
 کوچک

Small 
TUIG14 Iran-Miandoab 

 متوسط

Intermediate 
IRMI3 

Iran 
 متوسط

Intermediate 
Peto Early CH Iran-Miandoab 

 متوسط

Intermediate 
IRMI4 

Iran 
 متوسط

Intermediate 
Rio Grande Iran-Miandoab 

 متوسط

Intermediate 
IRMI5 

Turkey 
 متوسط

Intermediate 
H-2274 Iran-Miandoab 

 کوچک

Small 
IRMI6 
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 فرنگیدر روجه OVATEو  SUNدو ژن مشخصات آغاگررهای طراحی شده برای تکثیر  -2 جدول
Table 2- Characteristics of the primers designed for amplification of SUN and OVATE genes in tomato 

 طول قطعه )جفت باگ(
Fragment length (bp) 

  (´3→´5)توالی آغاگرر 
Primer sequence (5´→3´) 

 شماره دسترسی
Accession number 

 نام ژن
Gene name 

443 
 TGAGGCGAAAGGAACACC

TCCAAGTGCTAAGGCTCT 
EU491503.1 

SUN 

 

1039 
 AGCTTCGGTTCTCCAGAGT

CAGTAGGTGGGTGTGGGAT 
001247292.2 OVATE 

 
هاای تکثیاری   با توجه به این که هضم آنزیمی توالی :یابیتوالی

دو ژن در افراد مطالعه شاده چندشاکلی تولیاد نکارد بناابراین بارای       
از  OVATEو  SUNهاای  ها در ناواحی کدکنناده ژن  SNPشناسایی 

های مشابه )جمعیات یابی استفاده شد. چهار فرد از جمعیتروش توالی
له جغرافیایی نزدیاک باه هام(، انتخااب و بعاد از انجاام       هایی با فاص

هر نموناه روی   PCRمیکرولیتر از محصول  40، حدود PCRواکنش 
باا اساتفاده از    تفکیک گردید و سپس 80درصد با ولتاژ  5/1ژل آگارز 

-، آمریکا( از ژل تخلیص و جهات تاوالی  Qiagenسازی )کیت خالص

با توجاه باه   گردید.  ( ارسالانایر تهران،) ستیز تکاپوشرکت یابی به 

جفت بااز   1000هر دو ژن بیشتر از  یبرا ات تکثیریطول قطع نکهیا
و باا   PCRاز هر دو انتهای قطعاات   یابییقرائت کامل، توال یبود برا

 PCR اساتفاده از هاار دو آغاازگر پیشاارو و معکاوس کااه در واکاانش   
-یات توالقطعبرای اطمینان از صحت  استفاده شده بود، انجام گرفت.

برابر ژناوم گوجاه فرنگای بلاسات شاد و       ها در، ابتدا توالیشده یابی
های پیشارو و معکاوس هار قطعاه شناساایی و      توالی مشترک ینواح
 بازیابی شد.  FastPCRافزار ها با استفاده از نرمتوالی

 

 

 
های جفت باگ در ژنوتیپ 1039و   1000های ا انداگه)سمت راست( به ترتیب ب OVATE)سمت چپ( و  SUNهای قطعات تکثیر شده ژن -1شکل 

ضیائدین ( و  قرهSUN: بوکان ) برای ژن 3: ارومیه،2: ترکیه، 1، ، آلمان1Kb (Fermentas ): نشانگر Mها به ترتیب فرنگی )چاهکمختلف روجه

 : سردشت(4(، OVATEبرای ژن )

Figure 1- Amplified fragments of the SUN (left) and OVATE (right) gene fragments with the length of 1000 and 1039 bp, 

respectively in different tomato genotypes (Lanes, M: 1Kb DNA ladder (Fermentas, Germany), 1:Turkey, 2: Urmia, 3:Bukan 

(for the SUN gene) and Qaraziaddin (for the OVATE gene), 4: Sardasht) 
 

  
های مختلف روجهدر ژنوتیپ  TruIآنزیم برشی)سمت راست( با  OVATE)سمت چپ( و  SUNهای ژنهضم آنزیمی قطعات تکثیر شده  -2شکل 

( و  SUN: بوکان ) برای ژن 3: ارومیه،2: ترکیه، 1های هضم شده، نمونه 4تا  1های ، آلمان(، چاهکFerments) 1Kb: نشانگر انداگه Mفرنگی )

 (: سردشت4(، OVATEبرای ژن دین )ضیاءالقره

Figure 2- Digestion of the amplified fragments of the SUN (left) and OVATE (right) genes by using TruI enzyme in different 

tomato genotypes (M: 1Kb DNA ladder (Fermentas, Germany), Lanes 1 to 4 digested samples, 1: Turkey, 2: Urmia, 3: Bukan 

(for SUN gene) and Qaraziaddin (for OVATE gene), 4: Sardasht) 
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CGGGGGCTTTTTGGCGTTTTGCTATAGCACGGCAGCAGCTGCTGAGGCTGCTGTAGCTGCTGCTAATGC

TGCTGCTGATGTTATCGGCTAACAGATGCTCCAAGTGAATTCAAAAGGAAACGCACACAAGCGGCTATTA
GAATCCAAAGTGCTTATCGCGCTCACCTGGTAAAACATCCTCTCTGGGAGCTCTGGTACTTTCACTCATAA
AATTTCACTGTGACCTTGTGGCAGGATCGTTATTAAGGCTCCTTCCTTCCTCCGCTGGAGCCTTTGAACGT
CTACTTTAACGAGGTGGGTACCTCAAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTTGCAACTCCTGACCGCTTCT
CCCGGCCAGCGGAAACAATTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCGTTTAACTTGAGCCTGGTACCATTGACGCCT
TCCCTTCGGTTCTTTCTGTCAGCTCTTCCGGTTTTAGAACTTCGATTTTCAGGCCACAGAAGACCCAGCA

CAAACGGCATCCATGGTACCAGACTCAAGATCAAAGAGGAGGGCACGAGGGACATAATTGTTTCCG
CTGGCCGGGAGAAGCGGTCAGGAGTTCCAAAGCGTTTTCATAGATGCTGAAATTTTGAGGTACCCA
CCTCGCTAAAGTAAACGTTCATACGCCCCAGCTGGAAATCGGAGACGCCATAGTAACCATCCTGCC
TTCAGATCCACTCCAACTTCTAATGCCATATGTCCTCATCCTTCGAGGTGTATACAGGCTGTACCTA
CAACCCCGAGCCCTCTAAGGCCGTCTTCCCCAATATGTAATCAAGTTTCCAAACATTAGTTCAACTA
TACTAAATCTATAAAAAAGACCTAAAACACATCTTATTAGACTTTTATGGTTTGGAACTGTAATATGGTT
TTGTTCCAAGCAT 

   SUNجفت باگی شناسایی شده در قطعه تکثیری ژن  369های پر رنگ( ناحیه اینترونی )قسمت -3شکل 

Figure 3- Detected intron region (Bold letters) in the amplified fragment of the SUN gene with a length of 369 bp  

 
توساط   های مربو  به هر ژنردیفی چندگانه بین توالیهمسپس 

 .گرفت ها انجامSNP ییشناسا جهت  Clastal Omegaافزارنرم

 

 نتایج و بحث

از  یبخشا  هضم قطعاات تکثیاری   تکثیر و هضم قطعات ژنی:
)در  443به ترتیب به طول  OVATEو  SUNکد کننده دو ژن  ینواح

 1039جفات بااز مشااهده شاد( و      1000ای در حادود  روی ژل قطعه
چندشاکلی   Pst1و  TruI هاای میه از آنزبا استفاد (1جفت باز )شکل 

 .(2نشان نداد )شکل  ژنوتیپ به لحاظ الگوی برشی 96بین 
 PCR: بعاد از انجاام واکانش    SUN شناسایی ناحیه اینترونی

فرنگی و الکترفورز قطعات تکثیری، بانادی باه   ژنوتیپ گوجه 96برای 
جفت باز مشااهده گردیاد، در حاالی کاه بارای ایان ژن        1000طول 
جفت باز  طراحی شده  443ای به طول زگرهایی برای تکثیر قطعهآغا

 افزارتوسط نرمقطعات تکثیری این ژن  یابی و بررسی توالیبود. توالی
Softberry  جفت بازی در  369منجر به شناسایی یک ناحیه اینترونی

 (.3این ژن شد )شکل 

بار   :SUNدر ژن  هاا SNPهاا و شناساایی   همردیفی توالی
 هاای تیا جمع یانتخااب  هاای نموناه  یتوال نیب ایج همردیفیاساس نت

و  (4ی )شااکل اگزوناا یدر نااواح رانشااهریبوکااان و پ ه،یاااروم ه،یااترک
 و G/A  ،T/Cیجهش مربو  به بازها، SUNژن  (5ی )شکل نترونیا

T/G  یاگزونا  یجهاش در ناواح   نیشاتر یبشاد.  مشااهده  در این ژن 
 ینترونا یا یدر ناواح ه کا در حاالی باود   G/T یبازها لیمربو  به تبد

 (.3 بود )جدول T/Cهای باز لیجهش مربو  به تبد نیشتربی

 :OVATE در ژن هاا SNPهاا و شناساایی   همردیفی توالی
هاای ارومیاه،   های انتخاب شده از جمعیات همردیفی بین توالی نمونه

هاای مرباو  باه    ضیاءالدین و پیرانشهر نشان داد که جهشترکیه، قره
شاود.  مشاهده می OVATE در ژن T/C وG/A ، T/C یبازهاتبدیل 

جدول ، 6شکل )بود  T/Cو G/A  بازبیشترین جهش مربو  به تبدیل 

4). 

 
 فرنگیهای روجهدر ژنوتیپ SUNی شناسایی شده در ژن هاSNPفراوانی  -3جدول 

Table 3- Frequency of the identified SNPs in SUN gene in tomato genotypes 

 

 SNPعنو     

 SNP type   

 در ارزون SNPتعداد 

Number of SNPs in exon 

 در اینترون SNPتعداد 

Number of SNPs in intron 

 SNPتعداد کل 

Total SNPs 

 SNPدرصد 

SNP percentage 

G/A          1 2 3 30 

T/C         1 4 5 50 

T/G        2 - 2 20 

 
در ناحیاه   SNP هاار شناساایی شاده، چ   SNP از ده SUNدر ژن 

کال   بطوریکاه از  شد. در ناحیه اینترونی مشاهده SNPاگزونی و شش
SNP  هااای شناسااایی شااده در ژنSUN ،80    درصااد آنهااا از نااو

درصاد   20و  T/Cدرصاد   50 وA/G درصاد   30یفراونا همجنس باا  

هاا هام در ناواحی    بود. بیشترین جهش T/G جهش ناهمجنس از نو 
در ( بود. A/Gو  C/Tونی از نو  همجنس )اگزونی هم در نواحی اینتر

ها از درصد جهش 80شناسایی شد. بطوریکه  SNPپنج  OVATEژن 
درصد  20و  C/Tدرصد  G/A ،40درصد  40نو  همجنس با فراوانی 
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. درکل در توالی ژن باشدمی G/Tفقط از نو   جهش از نو  ناهمجنس
 SUN  1/1جفت بااز   100به ازای هر SNP    9/0ط )باه طاور متوسا 
SNP   62/1در ناحیه اگازون و SNP     100در ناحیاه اینتارون در هار 

در ناحیه اگزونای  SNP جفت باز( مشاهده شد. دلیل فراوانی کم تعداد 

ناحیه کد کننده ژنی و محفوظ بودن  جهش در احتمالا به علت کمبود
 (. در کل در توالی تکثیر شاده ژن 1باشد )آن در طول تکامل گیاه می

OVATE  5/0جفات بااز بطاور میاانگین      100ازای هار  به SNP  در
 ناحیه اگزون شناسایی گردید.

 
SL.s_buk      AGCAGCTGCTGAGGCTGCTGTAGCTGCTGCTAATGCTGCTGCTGATGTTATCGGCTAACA  

SL.s_sar      AGCAGCTGCTGAGGCTGCTGTAGCTGCTGCTAATGCTGCTGCTGATGTTATCGGCTAACA  

SL.s_urm      AGCAGCTGCTGAGGCTGCTGTAGCTGCTGCTAATGCTGCTGCTGATGTTATCGGCTAACA  

SL.s_tur      AGCAGCTGCTGAGGCTGCTGTAGCTGCTGCTAATGCTGCTGCTGATGTTATCGGCTAACA  

              ************************************************************ 

 

SL.s_buk      GATGCTCCAAGTGAATCCAAAAGGAAACGCACACAAGCGGCTATTAGAATCCAAAGTGCT 

SL.s_sar      GATGCTCCAAGTGAATTCAAAAGGAAACGCACACAAGCGGCTATTAGAATCCAAAGTGCT  

SL.s_urm      GATGCTCCAAGTGAATTCAAAAGGAAACGCACACAAGCGGCTATTAGAATCCAAAGTGCT  

SL.s_tur      GATGCTCCAAGTGAATTCAAAAGGAAACGCACACAAGCGGCTATTAGAATCCAAAGTGCT  

              **************** ******************************************* 

 

SL.s_buk      TATCGCGCTCACCTGGTAAAACATCCTCTCTGGGAGCTCTGGTACTTTCACTCATAAAAT  

SL.s_sar      TATCGCGCTCACCTGGTAAAACATCCTCTCTGGGAGCTCTGGTACTTTCACTCATAAAAT  

SL.s_urm      TATCGCGCTCACCTGGTAAAACATCCTCTCTGGGAGCTCTGGTACTTTCACTCATAAAAT  

SL.s_tur      TATCGCGCTCACCTGGTAAAACATCCTCTCTGGAAGCTCTGGTACTTTCACTCATAAAAT  

              ********************************* ************************** 

 

SL.s_buk      TTCACTGTGACCTTGTGGCAGGATCGTTATTAAGGCTCCTTCCTTCCTCCGCTGGAGCCT 

SL.s_sar      TTCACTGTGACCTTGTGGCAGGATCGTTATTAAGGCTCCTTCCTTCCTCCGCTGGAGCCT 

SL.s_urm      TTCACTGTGACCTTGTGGCAGGATCGTTATTAAGGCTCCTTCCTTCCTCCGCTGGAGCCT  

SL.s_tur      TTCACTGTGACCTTGTGGCAGGATCGTTATTAAGGCTCCTTCCTTCCTCCGCTGGAGCCT  

              ************************************************************ 

 

SL.s_buk      TTGAACGTCTACTTTAACGAGGTGGGTACCTCAAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTT 

SL.s_sar      TTGAACGTCTACTTTAACGAGGTGGGTACCTCAAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTT  

SL.s_urm      TTGAACGTCTACTTTAACGAGGTGGGTACCTCAAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTT  

SL.s_tur      TTGAACGTCTACTTTAACGAGGTGGGTACCTCAAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTT  

              ************************************************************ 

 

SL.s_buk      GCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGAAACAATTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCG  

SL.s_sar      GCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGAAACAATTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCG  

SL.s_urm      GCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGAAACAATTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCG  

SL.s_tur      GCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGAAACAATTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCG  

              ************************************************************ 

 

SL.s_buk      TTTAACTTGAGCCTGGTACCATTGACGCCTTCCCTTCGGTTCTTTCTGTCAGCTCTTCCG  

SL.s_sar      TTTAACTTGAGCCTGGTACCATTGACGCCTTCCCTTCGGTTCTTTCTGTCAGCTCTTCCG  

SL.s_urm      TTTAACTTGAGCCTGGTACCATTGACGCCTTCCCTTCGGTTCTTTCTGTCAGCTCTTCCG  

SL.s_tur      TTTAACTTGAGCCTGGTACCATTGACGCCTTCCCTTCGGTTCTTTCTGTCAGCTCTTCCG  

              ************************************************************ 

 

SL.s_buk      TTTTTAGAACTTCGA  

SL.s_sar      GTTTTATAACTTCGA  

SL.s_urm      GTTTTAGAACTTCGA  

SL.s_tur      GTTTTAGAACTTCGA  

               ***** ******** 

(، سردشت :Sarترکیه،  :Tur: بوکان، Buk: ارومیه، Urm) فرنگیروجه چهار ژنوتیپدر  SUNژن همردیفی چندرانه توالی ناحیه ارزونی  -4 شکل

(SNP مشخص شدندبصورت پررنگ و ایتالیک ها) 

Figure 4- Multiple alignment of the exonic region of the SUN gene in four tomato genotypes (Urm: Urmia, Buk: Bukan, Tur: 

Turkey, Sar: Sardasht), (SNPs are highlighted as bold and italic) 
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SL.s_sar      TTTTCAGGCCACAGAAGACCCAGCACAAACGGCATCCATGGTACCAGACTCAAGATCAAA  

SL.s_tur      TTTTCAGGCCACAGAAGACCCAGCACAAACGGCATCCATGGTACCAGACTCAAGATCAAA  

SL.s_urm      TTTTCAGGCCACAGAAGACCCAGCACAAACGGCATCCATGGTACCAGACTCAAGATCAAA  

SL.s_buk      TTTTCAGGCCACAGAAGACCCAGCACAAACGGCATCCATGGTACCAGACCCAAGATCAAA  

              ************************************************* ********** 

 

SL.s_sar      GAGGAGGGCACGAGGGACATAATTGTTTCCGCTGGCCGGGAGAAGCGGTCAGGAGTTCCA  

SL.s_tur      GAGGAGGGCACGAGGGACATAATTGTTTCCGCTGACCGGGAGAAGCGGTCAGGAGTTCCA  

SL.s_urm      GAGGAGGGCACGAGGGACATAATTGTTTCCGCTGGCCGGGAGAAGCGGTCAGGAGTTCCA  

SL.s_buk      GAGGAGGGCACGAGGGACATAATTGTTTCCGCTGGCCGGGAGAAGCGGTCAGGAGTTCCA  

              ********************************** ************************* 

 

SL.s_sar      AAGCGTTTTCATAGATGCTGAAATTTTGAGGTACCCACCTCGCTAAAGTAAACGTTCATA  

SL.s_tur      AAGCGTTTTCATAGATGCTGAAATTTTGAGGTACCCACCTCGCTAAAGTAAACGTTCATA  

SL.s_urm      AAGCGTTTTCATAGATGCTGAAATTTTGAGGTACCCACCTCGCTAAAGTAAACGTTCATA  

SL.s_buk      AAGCGTTTTCATAGATGCTGAAATTTTGAGGTACCCACCTCGCTAAAGTAAACGTTCATA  

              ************************************************************ 

 

SL.s_sar      CGCCCCAGCTGGAAATCGGAGACGCCATAGTAACCATCCTGCCTTCAGATCCACTCCAAC  

SL.s_tur      CGCCCCAGCTGGAAATCGGAGACGCCATAGTAACCATCCTGCCTTCAGATCCACTCCAAC  

SL.s_urm      CGCCCCAGCTGGAAATCGGAGACGCCATAGTAACCATCCTGCCTTCAGATCCACTCCAAC  

SL.s_buk      CGCCCCAGCTGGAAATCGGAGACGCCATAGTAACCATCCTGCCTTCAGATCCACTCCAAC  

              ************************************************************ 

 

SL.s_sar      TTCTAATGCCATATGTCCCCATCCTTCGAGGTGTATACAGGCTGTACCTACAACCCCGAG  

SL.s_tur      TTCTAATGCCATATGTCCTCATCCTTCGAGGTGTATACAGGCTGTACCTACAACCTCGAG  

SL.s_urm      TTCTAATGCCATATGTCCTCATCCTTCGAGGTGTATACAGGCTGTACCTACAACCCCGAG  

SL.s_buk      TTCTAATGCCATATATCCTCATCCTTCGAGGTGTATACAGGCTGTACCTACAACCCCGAG  

              ************** *** ************************************ **** 

 

 

SL.s_sar      CCCTTTAAGGCCGTCTTCCCCAATATGTAATCAAGTTTCCAAACATTAGTTCAACTATAC  

SL.s_tur      CCCTCTAAGGCCGTCTTCCCCAATATGTAATCAAGTTTCCAAACATTAGTTCAACTATAC  

SL.s_urm      CCCTCTAAGGCCGTCTTCCCCAATATGTAATCAAGTTTCCAAACATTAGTTCAACTATAC  

SL.s_buk      CCCTCTAAGGCCGTCTTCCCCAATATGTAATCAAGTTTCCAAACATTAGTTCAACTATAC  

              **** ******************************************************* 

 

SL.s_sar      TAAATCTAT  

SL.s_tur      TAAATCTAT  

SL.s_urm      TAAATCTAT  

SL.s_buk      TAAATCTAT  

              ********* 

: Sar: ترکیه، Tur: بوکان، Buk: ارومیه، Urmفرنگی )در چهار ژنوتیپ روجه  SUNهمردیفی چندرانه توالی ناحیه اینترونی ژن  -5شکل 

 مشخص شدند( بصورت پررنگ و ایتالیک ها SNPسردشت(، )

Figure 5- Multiple alignment of the intron region of the SUN gene in four different tomato genotypes (Urm: Urmia, Buk: 
Bukan, Tur: Turkey, Sar: Sardasht), (SNPs are highlighted as bold and italic) 

 
 فرنگیهای مختلف روجهدر ژنوتیپ OVATE های شناسایی شده در ژنSNPفراوانی  -4جدول 

Table 4- Frequency of the identified SNPs in OVATE gene in different tomato genotypes 

 SNPدرصد 

SNP percentage 

 SNP تعداد 

Number of SNPs 

 SNPنوع 

SNP type 

40 2 A/G 
20 1 G/T 
40 2 C/T 
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SL.o_tur      TCTCTGGGGAGCCGGCCCTGAAGGCTCCGGTGTGTAAGTAAAGCACGTATAACCCTTGAA  

SL.o_qrz      TCTCTGGGGAGCCGGCCCTGAAGGCTCCGGTGTGTAAGTAAAGCACGTATAACCCTCGAA  

SL.o_urm      TCTCTGGGGAGCCGGCCCTGAAGGCTCCGGTGTGTAAGTAAAGCACGTATAACCCTTGAA  

SL.o_sar      TCTCTGGGGAGCCGGCCCTGAAGGCTCCGGTGTGTAAGTAAAGCACGTATAACCCTTGAA  

              ******************************************************** *** 

 

SL.o_tur      ACAACGACGAACATATGGCATTAGAAGTTGGAAAGGATCTGACGGCCAGGATAGTTACAA  

SL.o_qrz      ACAACGACGAACATATGGCATTAGAAGTTGGAAAGGATCTGACGGCCAGGATAGTTACAA  

SL.o_urm      ACAACGACGAACATATGGCATTAGAAGTTGGAAAGGATCTGACGGCCAGGATAGTTACAA  

SL.o_sar      ACAACGACGAACATATGGCATTAGAAGTTGGAAAGGATCTGACGGCCAGGATAGTTACAA  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      TGGCTCCTCCCATCTCCAGCTGGAGCGTAAGAACGTCTACTTTAACGAGGTGCGTACCTC  

SL.o_qrz      TGGCTCCTCCCATCTCCAGCTGGAGCGTAAGAACGTCTACTTTAACGAGGTGCGTACCTC  

SL.o_urm      TGGCTCCTCCCATCTCCAGCTGGAGCGTAAGAACGTCTACTTTAACGAGGTGCGTACCTC  

SL.o_sar      TGGCTCCTCCCATCTCCAGCTGGAGCGTAAGAACGTCTACTTTAACGAGGTGCGTACCTC  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      AAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTTGCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGA  

SL.o_qrz      AAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTTGCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGA  

SL.o_urm      AAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTTGCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGA  

SL.o_sar      AAAATTTCAGCATCTATGAAAACGCTTTGCAACTCCTGACCGCTTCTCCCGGCCAGCGGA  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      AACAAGTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCGTTGATCTTGAGCCCGGTACCATGGACGCCCTC  

SL.o_qrz      AACAAGTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCGTTGATCTTGAGCCCGGTACCATGGACGCCCTC  

SL.o_urm      AACAAGTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCGTTGATCTTGAGCCCGGTACCATGGACGCCCTC  

SL.o_sar      AACAAGTATGTCCCTCGTGCCGTCCTCGTTGATCTTGAGCCCGGTACCATGGACGCCCTC  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      CGTGCCGGTCCCTTCGGTCAACTCTTCCGTCCCGACAACTTCGTTTTCGGCCAGTCCCGG  

SL.o_qrz      CGTGCCGGTCCCTTCAGTCAACTCTTCCGTCCCGACAACTTCGTTTTCGGCCAGTCCCGG  

SL.o_urm      CGTGCCGGTCCCTTCGGTCAACTCTTCCGTCCCGACAACTTCGTTTTCGGCCAGTCCCGG  

SL.o_sar      CGTGCCGGTCCCTTCGGTCAACTCTTCCGTCCCGACAACTTCGTTTTCGGCCAGTCCCGG  

              *************** ******************************************** 

 

SL.o_tur      TGCTGGTAAAACTGGGTAGGGTTCTTTATTCTTTTTGGTTTAAATTGGACGAAAAAACGA  

SL.o_qrz      TGCTGGTAAAACTGGGTAGGGTTCTTTATTCTTTTTGGTTTAAATTGGACGAAAAAACGA  

SL.o_urm      TGCTGGTAAAACTGGGTAGGGTTCTTTATTCTTTTTGGTTTAAATTGGACGAAAAAACGA  

SL.o_sar      TGCTGGTAAAACTGGGTAGGGTTCTTTATTCTTTTTGGTTTAAATTGGACGAAAAAACGA  

              ************************************************************ 

 

 

SL.o_tur      GACTCAAGAGACAGAAGAAATGACCGAAGGAACCGGCACGGACGGCGCCCATGGTCCCGG  

SL.o_qrz      GACTCAAGAGACAGAAGAAATGACCGAAGGAACCGGCACGGACGGCGCCCATGGTCCCGG  

SL.o_urm      GACTCAAGAGACAGAAGAAATGACCGAAGGAACCGGCACGGACGGCGCCCATGGTCCCGG  

SL.o_sar      GACTCAAGAGACAGAAGAAATGACCGAAGGAACCGGCACGGACGACGCCCATGGTCCCGG  

              ******************************************** *************** 

 

SL.o_tur      GCTCAAAATCAACGAGGACGGCACGAGGGACATCCTTGTTTCCGTTGGCCGGGGAAGCGG  

SL.o_qrz      GCTCAAAATCAACGAGGACGGCACGAGGGACATCCTTGTTTCCGTTGGCCGGGGAAGCGG  

SL.o_urm      GCTCAAAATCAACGAGGACGGCACGAGGGACATCCTTGTTTCCGTTGGCCGGGGAAGCGG  

SL.o_sar      GCTCAAAATCAACGAGGACGGCACGAGGGACATCCTTGTTTCCGTTGGCCGGGGAAGCGG  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      TCAGGAGTTCCAAAGCGTTTTCACAGATGCTGAAATTTTGAGGTACGCACCTCGTTAAAG  

SL.o_qrz      TCAGGAGTTCCAAAGCGTTTTCACAGATGCTGAAATTTTGAGGTACGCACCTCGTTAAAG  

SL.o_urm      TCAGGAGTTCCAAAGCGTTTTCACAGATGCTGAAATTTTGAGGTACGCACCTCGTTAAAG  

SL.o_sar      TCAGGAGTTCCAAAGCGTTTTCACAGATGCTGAAATTTTGAGGTACGCACCTCGTTAAAG  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      TAGACTTTCATACGCCCCAGCGGGAGATGGGGGGGGCCATTGTAACTATCCTGGCCGTCA  

SL.o_qrz      TAGACCTTCATACGCCCCAGCGGGAGATGGGGGGGGCCATTGTAACTATCCTGGCCGTCA  
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SL.o_urm      TAGACCTTCATACGCCCCAGCGGGAGATGGGGGGGGCCATTGTAACTATCCTGGCCGTCA  

SL.o_sar      TAGACCTTCATACGCCCCAGCGGGAGATGGGGGGGGCCATTGTAACTATCCTGGCCGTCA  

              ***** ****************************************************** 

 

SL.o_tur      GATCCATTCCAACTTCTAAAGCCCATATGGTCGTCTTTCGCTTCGAGGGGGTCTACGGCT  

SL.o_qrz      GATCCATTCCAACTTCTAAAGCCCATATGGTCGTCGTTCGCTTCGAGGGGGTCTACGGCT  

SL.o_urm      GATCCATTCCAACTTCTAAAGCCCATATGGTCGTCGTTCGCTTCGAGGGGGTCTACGGCT  

SL.o_sar      GATCCATTCCAACTTCTAAAGCCCATATGGTCGTCGTTCGCTTCGAGGGGGTCTACGGCT  

              *********************************** ************************ 

 

SL.o_tur      GTACCACACACCGAGCCCTTAAAGACCGTGCTCGCCAGAGACGGTCGCCCGCAATTTTCT  

SL.o_qrz      GTACCACACACCGAGCCCTTAAAGACCGTGCTCGCCAGAGACGGTCGCCCGCAATTTTCT  

SL.o_urm      GTACCACACACCGAGCCCTTAAAGACCGTGCTCGCCAGAGACGGTCGCCCGCAATTTTCT  

SL.o_sar      GTACCACACACCGAGCCCTTAAAGACCGTGCTCGCCAGAGACGGTCGCCCGCAATTTTCT  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      GTCCTTGACCGGAAAGCCCTTTCCTGGAGTGATACGTGAGGCGTTCTCAGACATTTGGGA  

SL.o_qrz      GTCCTTGACCGGAAAGCCCTTTCCTGGAGTGATACGTGAGGCGTTCTCAGACATTTGGGA  

SL.o_urm      GTCCTTGACCGGAAAGCCCTTTCCTGGAGTGATACGTGAGGCGTTCTCAGACATTTGGGA  

SL.o_sar      GTCCTTGACCGGAAAGCCCTTTCCTGGAGTGATACGTGAGGCGTTCTCAGACATTTGGGA  

              ************************************************************ 

 

SL.o_tur      GACTTGTTTTA  

SL.o_qrz      GACTTGTTTTA  

SL.o_urm      GACTTGTTTTA  

SL.o_sar      GACTTGTTTTA  

              *********** 

 

: سردشت(، Sarضیاءالدین، : قرهQrzترکیه، : Tur: ارومیه، Urm)در چهار ژنوتیپ روجه فرنگی  OVATE همردیفی چندرانه توالی ژن -6شکل 

(SNP بصورت پررنگ و ایتالیک ها )مشخص شدند 

Figure 6- Multiple alignment of the OVATE gene in four different tomato genotypes (Urm: Urmia, Tur: Turkey, Qrz: 

Qaraziaddin, Sar: Sardasht), (SNPs are highlighted as bold and italic) 

 

با اساتفاده از   یگوجه فرنگ نیلا 15از  شیب یبررس تحقیقی با در
شد کاه   ییشناسا  SNP 55 ،یریمجدد قطعات تکث یابی یروش توال

29 SNP  26در ناحیه اینترونی و SNP ( 11در ناحیه اگزونی بود.)  در
، OVATEو   SUNاحیااه اگزوناای دو ژن تحقیااق حاضاار نیااز در ن 

SNPدر تحقیق دیگاری در بررسای ژن  های کمتری مشاهده گردید .
هاای  های همجنس بیشتر از جهاش های ذرت گزارش شد که جهش

 + A/Gجهاش همجانس )   625باشد. در این تحقیق ناهمجنس می

T/C 429( و   ( جهاش نااهمجنسA/C + A/T + G/C + G/T )
 46/1هاای همجانس باه نااهمجنس     مشاهده شد که نسابت جهاش  

هاای همجانس   (. در تحقیق حاضر نیز تعداد جهش15گزارش گردید )
( و A/G + T/Cجهش همجنس ) 8بیشتر از ناهمجنس بود بطوریکه 

 A/G)جهش همجنس  4و   SUNژن( در G/Tجهش ناهمجنس ) 2

+ T/C 1( و ( جهش ناهمجنسG/T در ژن )OVATE شاد.  ه مشاهد
 4:1های همجنس به نااهمجنس  نسبت جهش همچنین در هر دو ژن

 بود.  
 Arachis hypogaea) ینای زمدر مطالعه توالی ژنومی گیاه بادام 

L.)، 44 SNP  یک شد )شناساییSNP  باز از  جفت 1011هر به ازای
هاا مرباو  باه تبادیل بازهاای      SNP ینتار بایش  ( کاه توالی ژناومی 

C/T،G/A   یبازهاا تبادیل   کاه حاالی  در درصد بود. 2/68با فراوانی 
A/C  وT/G   درصاد  7/22با فراونای ،(C/G) G/C    8/6باا فراوانای 

(. در 8درصد کمترین فراوانی را داشاتند )  3/2با  A/T (T/A)درصد و 
از نو  همجنس با  هاSNPدرصد SUN ،80 تحقیق حاضر نیز در ژن 

درصااد جهااش   20و  T/Cدرصااد  50 وA/G درصااد  30یفراوناا
هاا از  درصد جهاش  OVATE 80در ژن د. بو T/G ناهمجنس از نو 

درصد  20و  C/Tدرصد  G/A ،40درصد  40نو  همجنس با فراوانی 
 8فرد از  80در بررسی  .باشدمی G/Tاز نو   جهش از نو  ناهمجنس

ترانسفراز و چااویکول  متیل-Oهای اوژنول توده در گیاه ریحان در ژن
O-ترانسافراز، شاش   متیلSNP   در ژن اوژناولO- ترانسافراز   متیال

متیال  -Oباود. در ژن چااویکول    C/Tو  G/Aمشاهده شد که از نو  
شناساایی شاد    A/Tو  G/A ،C/T ،G/Cاز نو   SNP 12ترانسفراز، 

(. در تحقیاق حاضار   1ها از نو  همجنس بود )SNPکه بیشترین نو  
و  A/G ،T/Cاز نو   OVATE 5 SNPو در ژن  SUN  10ژننیز در 

G/T  .از شود که نهاد میپیشمشاهده گردیدSNP های شناسایی شده
های فرنگی برای تهیه نقشههای اصلاح گوجهدر این تحقیق در برنامه

یابی ارتبااطی و مطالعاه   ژنتیکی با وضوح بالا و انتخاب ژنومی و نقشه
های شناسایی SNPتکامل جمعیت استفاده شود. همچنین ارتبا  بین 
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فرنگای باه منظاور معرفای     هشده در این مطالعه و شاکل میاوه گوجا   
پلاسام  هاای ژرم بنادی نشانگرهای عملکردی بررسای شاود و طبقاه   

هاای شناساایی   SNPهای مبتنی بار  مطالعه شده با استفاده از نشانگر
 شده در این تحقیق صورت گیرد.

 

 ریری  نتیجه

میاانگین تعاداد    بطور کلی نتاایج تحقیاق حاضار نشاان داد کاه     
SNP ژن باز در ناواحی اگزونای و اینترونای    جفت  100ها به ازای هر

SUN  ژنبود. همچنشن در  62/1و  9/0به ترتیب OVATE  به ازای
در ناحیه اگزونی شناسایی شد. نتایج ایان    SNPجفت باز نیم 100هر 

کام مای   SUNچندشکلی در نواحی اگزونی ژن  تحقیق نشان داد که
یفای تاوالی   ها با توجه به هام رد ترین نو  جهشرایج نیهمچن باشد.
فرنگای از ناو    هاای مختلاف گوجاه   های مورد مطالعه در جمعیتژن

هاای بررسای   در کل در تاوالی بود.  T/Cو A/Gهای همجنس جهش
 OVATEبیشتر از ژن  SUN ها در ژنSNPشده این دو ژن، فراوانی 

 بود. 
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Introduction: Commercial tomato (Solanum lycopersicum L.), one of the most widely grown vegetable 

crops worldwide, belongs to the Solanaceae family. The marketability of the commercial tomato mostly depends 
on the fruit quality. Tomato fruit quality is determined mainly by color, texture, shape and flavor. Fruit shape, 
one of the important traits affecting the quality of tomato fruit, is controlled by multiple minor genes and 
quantitatively inherited. Two important genes, involved in fruit shape, are SUN and OVATE genes. The SUN 
gene, which is a member of the IQD (IQ-domain) gene family and the Calmodulin binding protein, controls fruit 
length. The more expression of both SUN and OVATE genes leads to increased fruit length. Moreover, the 
increased expression of OVATE gene reduces the size of flower and leaf components. Due to the important role 
of these genes in tomato fruit shape, identification of single nucleotide polymorphisms (SNPs) as a new 
generation of robust, frequent and reliable bi-allelic markers, in the coding regions of these genes might be 
necessary for generating functional markers associated with fruit shape.  

Materials and Methods: Seeds of 96 tomato genotypes from 12 populations were grown in the research 
greenhouse of Faculty of Agriculture and Natural Resources of Urmia University. The genotypes had been 
collected from different regions of West Azerbaijan of Iran and Turkey (Iğdır). The young and green plant leaves 
were used for genomic DNA extraction. The quality and quantity of the extracted DNA was assessed using 
spectrophotometry and agarose gel electrophoresis. To identify SNPs in SUN and OVATE genes, specific 
primers were designed by using FastPCR and Gene Runner software for amplifying fragments from coding 
regions of these genes in 96 tomato genotypes. Then, the amplified fragments of both genes were digested by 
using restriction enzymes TruI and PstI. Due to the lack of polymorphism in the digested patterns obtained by 
the used enzymes, four individuals from populations with close geographical distance were selected and 
amplified. The amplified bands were then purified by a purification kit (Kiagen, USA) and sequenced (Bioneer, 
South Korea). Sequencing was performed from both ends of the PCR fragments using both the forward and 
reverse primers used in the PCR reactions. The exon and intron regions of the sequenced fragments were 
identified by Softberry software. Following the retrieval of the sequenced fragments of each gene using FastPCR 
and Softberry software, multiple sequence alignment using Clustal Omega was used to identify SNPs in the exon 
and intron of the genes. 

Results and Discussion: Digestion of the amplified fragments of the genes using TruI and PstI restriction 
enzymes produced no polymorphism in the studied genotypes. Thus, four individuals were selected from 
geographically different populations and gene fragments were amplified, purified and sequenced in these 
genotypes. Sequencing of the amplified fragment of SUN gene revealed an intron region with a size of 369 bp. 
Out of the 10 SNPs detected in the SUN gene, four was found in the exon region, while the number of SNPs in 
intron was six. Of the total SNPs found in the SUN gene, the percentage of transition and transversion 
substitutions was 80 (50% T/C and 30% A/G) and 20 (T/G), respectively. In the OVATE gene, five SNPs were 
identified. The percentage of transition (40% G/A and 40% C/T) and transversion (20% G/T) substitutions in this 
genes were the same as SUN. The ratio of transition to transversion substitutions was 1:4 for both genes. The 
average number of SNPs in a 100 bp fragment in exonic and itronic region of SUN was 0.9 and 1.62, 
respectively, while it was 0.5 for exonic region of OVATE gene.  

Conclusion: The results of the current study revealed low polymorphisms and point mutations in the exon 
regions of SUN and OVATE genes, suggesting that the coding regions of these genes were conserved during the 
tomato evolution. Also, the number of SNPs in intron was more than those of exon. Considering the important 
role of fruit quality, especially fruit shape, in tomato market, the SNPs found in the current study may be used in 
genetic diversity studies, genetic map preparation, and saturation and identification of the functional markers 
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associated with tomato fruit shape. These markers could accelerate tomato breeding programs aimed fruit shape 
improvement. 

 
 Keywords: Fruit Shape, Single nucleotide polymorphism, Tomato, Transition substitution  

 


