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Extended abstract 

Introduction 

Tomato (Solanum Lycopersicum L.) is the second most popular cultivated vegetable in the world. In recent years, 

due to the development of the processing industries of agricultural products, the demand for tomatoes has also 

significantly increased. With a production of over 3,390,000 tons of tomatoes, Iran ranks 11th in the world for 

tomato production. Tomatoes are highly nutritious and have beneficial effects on human health. Understanding 

the genetic diversity of germplasm is essential for implementing a breeding program aimed at developing high-

performing cultivars with improved quality and resistance to biotic and abiotic stresses. Therefore, it is crucial to 

reveal the genetic diversity in the germplasm of tomato in order to introduce new cultivars. The CBDP marker is 

one of the emerging molecular markers whose primers are derived from the diversity in the gene-rich regions of 

plant genomes and with high reproducibility. CBDP marker is easy to use and does not require knowledge of the 

genome sequence. It is made from the functional regions of the genome and having advantages such as low cost, 

high polymorphism and extensive genetic information. So, CBDP marker can be useful to assess of the genetic 

diversity, population structure, genotype identification and QTL mapping. In this research, the genetic diversity of 

commercial tomato cultivars which are currently or previously being cultivated in Iran in addition to promising 

lines was assessed via CBDP marker. Additionally, the effectiveness of the CBDP marker system was assessed 

for investigating the genetic diversity of tomatoes. 

Materials and methods 

Seventy-eight tomato cultivars were considered and their genomic DNA was extracted using fresh and young 

tomato leaves. CTAB method was performed to extract DNA. After checking the quantity and quality of extracted 

DNA, the same concentration for all samples were practiced. In order to check the polymorphism between 

cultivars, 20 targeted gene primers based on CAAT-box regions (CBDP) were used. Amplified parts were 

separated using 1.2% agarose gel electrophoresis. The band pattern of amplified DNA was scored as zero and one 

to check the polymorphism amongst varieties; while DARwin and GenAlEx software were used to analysis the 

genetic diversity among tomato cultivars. 

Results and discussion 
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The practiced primers generated polymorphic and scorable bands. The number of polymorphic bands varied from 

three (CBDP2) to 22 (CBDP12) with an average of 8.10 bands per primer. A total of 406 genomic fragments were 

amplified, of which 215 were polymorphic and the average percentage of polymorphism was 51%. The CBDP2 

primer had the lowest polymorphism with 18%, whereas the CBDP18 and CBDP12 primers had the highest 

polymorphism with 74% and 73%, respectively. The average polymorphic information content index (PIC) 

estimated as 0.30 and resolution power (Rp) were 4.49, which indicated to some extent appropriate efficiency of 

the practiced primers. The genetic distance between the pairs of studied genotypes based on the Jaccard coefficient 

varied from 0.16 to 0.54 and its average was estimated to be 0.38. The lowest genetic distance was observed in 

Matin and Sana with a value of 0.16, while the highest was examined in Hypeel 303 and Cultivar 693 with a value 

of 0.54. The observed genetic distance shows that there is a relatively low diversity among the investigated tomato 

cultivars. Cluster analysis based on the Jaccard Distance Coefficient and Neighbor Joining algorithm divided the 

genotypes into five groups and the results of the analysis to the main coordinates were relatively consistent with 

the dendrogram obtained from the cluster analysis. The first two components justified 15.04% of the total changes, 

which indicates the appropriate genomic coverage of the primers used. The results indicated that there was limited 

diversity among the studied genotypes; however, the primers used effectively revealed polymorphism and clearly 

distinguished the genotypes. 

Conclusions  

The CDBP primers were able to successfully investigate the genetic diversity in tomato. furthermore; they were 

able to separated genotypes competently. Consequently, the use of CBDP marker is efficient and suggested for 

future evolution in tomato germplasm. In general, the primers called, CBDP18 and CBDP12 had higher efficiency 

and are highly recommended. The result of this study claimed that there was relatively low genetic diversity among 

the tomato cultivars present in Iran, therefore, it is recommended to take advantage of the new and diverse 

resources available in tomato germplasm to breed new tomato cultivars in Iran. 

Keywords: Commercial variety, Gene targeting marker, Genetic diversity, Solanum lycopersicum L. 
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 چکیده 

این  ؛در جهان است  یفیصدومین محصول محبوب در میان محصولات سبزی و  فرنگی  گوجه تنوع در    زانیم  یی شناسا  رو از 

 مارق ا  ژنتیکیتنوع    ارزیابی  مطالعه  این  از  هدف.  داردزیادی    ت ی اهم  نژادیبه  هایت یانجام فعال  ازینشیپعنوان  ه ب  آن  پلاسمژرم 

ی ژن  هدفمند  آغازگر  20  از   منظور  این  رایب  .بود  یراندر ا  ،امیدبخش  هایلاین  و  کشت در حال    ،شدهکشت   پیشتر  فرنگیگوجه

215  ،تعداد  این  از  که  کردند  تکثیر  را  ژنومی  قطعه  406  مجموع  در  آغازگرها  .شد  استفاده  CAAT-box  (CBDP)  ینواح  بریمبتن

اطلاعات   محتوای  شاخص   میانگین .  شد  تعیین   درصد  51  برابر  چندشکلی   درصد  میانگین   که  طوریهب  دادند؛  نشان  چندشکل   باند

مورد  آغازگرهای   مناسب   نسبتا    کارایی   بیانگر  که  گردید  برآورد  4/ 49  و  0/ 30  ترتیببه(  Rp)  تفکیک   قدرت  و (  PIC)   چندشکل

و  کمترین.  شد  برآورد  38/0  آن  میانگین  و  متغیر  0/ 54  تا  0/ 16  از  جاکارد  ضریب  اساس  بر  ارقام  ژنتیکی  فاصله.  بود  استفاده

 تجزیه.  بود  0/ 54  با  برابر  693و Hypeel 303ارقام  و  0/ 16  با  برابر  SanaوMatin ارقام  در  ترتیب به  ژنتیکی  فاصله  بیشترین

 یهحاصل از تجز نتایج  و  کرد   تقسیم  گروه  پنج  به  را  ارقام  همسایگی  اتصال  الگوریتم  و  جاکارد فاصله  ضریب   اساس  بر ایخوشه

 کل  از   درصد  15/ 04  فقط  دو مؤلفه اول  .داشت   مطابقت   ایخوشه  تجزیه  از  حاصل  دندروگرام  با  نسبی  طوربه  یبه مختصات اصل

ی آغازگرها اما ،کرد  ارزیابی پایین حدودی تا  را ایران  در فرنگیگوجه ارقام یکیژنت تنوع  پژوهش ینا .کردند  توجیه را تغییرات

بهترین  CBDP12  و  CBDP18آغازگرهای  اساس  ینبر هم  .نمایند  یکهم تفک  از  را  هاآن  یشکل مناسب  به  توانندیم  استفاده  مورد

توسعه ارقام    ومتنوع    یکیاستفاده از منابع ژنت  وتوجه    ضرورت  بر  ،تحقیق  این  نتایج  به  توجه  با.  بودند  ارقام  یزتما   در  آغازگرها

یریجلوگ  یبرا  دیگر سوی  از فرنگیگوجهبذور  واردتاز  یش پ هاییو بررس سویکاز  فرنگیگوجهمحصول  یدتول در یدجد

   .شودمی کیدأت یقارچ هایبیماری نظیرخطرناک  هایاپیدمیو وقوع  یکیژنت پذیریآسیب از 
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 مقدمه 

های  یکی از گونه   ( .Solanum lycopersicum L)   فرنگی گوجه 

  از   تقریبا فرنگی  گوجه   ژنوم   است. مهم از خانواده سولاناسه  

  درصد   75  از   بیش   که   است   شده   تشکیل   باز جفت   میلیون   950

 ;Zhong et al., 1998)   است   ژن   فاقد   و   هتروکروماتین   آن 

Wang et al., 2006 .)   گیاه از    این  دومین  زمینی  سیب پس 

محصول محبوب از نظر کشت در میان محصولات سبزی و  

آمار    بر اساس (.  Pidigam et al., 2021در جهان است )   ی ف ی ص 

  مصر   و   ترکیه   هند،   آمریکا،   چین، ؛  2021  سال   در   فائو 

از نظر میانگین تولید    و   فرنگی هستند تولیدکنندگان مهم گوجه 

اخیر  دهه  در چند  ده    ، این محصول،  میان  در  همواره  ایران 

در دسترس    (. 2021AOF ,)   کشور نخست جای داشته است 

باعث    فرنگی بودن ژنوم کامل و چرخه زندگی کوتاه گوجه 

یک گیاه مدل برای مطالعات مختلف ژنتیکی،    عنوان به شده که  

و  زیست  گیرد  نیز  نژادی  به فناوری  قرار  استفاده  مورد 

 (Henareh et al., 2015  .) 

های وراثتی یک جمعیت است  ویژگی در  ژنتیکی، تنوع   تنوع 

 (Osawaru, 2015 بررسی تنوع .)   ژنتیکی فرآیندی است که

هایی  های بین افراد؛ یا گروه ها و یا شباهت در آن میزان تفاوت 

ای  ها با یک روش خاص و یا مجموعه از افراد و یا جمعیت 

روش  می از  قرار  تحلیل  و  تجزیه  مورد  خاص  گیرد  های 

 (Mohammadi and Prasanna, 2003  در قرن بیستم میلادی .)

فرنگی توسعه یافت  گوجه نژادی برای تولید بذر  های به روش 

 ( هیبرید  ارقام  معرفی  1Fو  Bai and Lindhout, ) شدند  ( 

های بومی  توده نژادی در کنار اهلی کردن  های به (. برنامه 2007

فیزیولوژیکی   و  مورفولوژیکی  فنولوژیکی،  تغییرات 

و سبب بهبود عملکرد و کیفیت    کردند   چشمگیری را ایجاد 

شد گوجه محصول   آن  ند فرنگی  ژنتیکی  پایه  اما  دلیل  به را  ، 

باریک  انتخاب  مداوم   ;Bergougnoux, 2014)   کرد های 

Rahimi et al., 2023  .) 

از   را  ما  درک  مولکولی  نشانگرهای  و    ی ده سازمان توسعه 

 ,.Adhikari et al)  تکامل ژنوم موجودات متحول کرده است 

2017; MirMohammadi Maibody and Golkar, 2019 .) 

بودن و    صرفه به مقرون دلیل پایداری،  به نشانگرهای مولکولی  

سهولت استفاده، ابزارهای محبوبی را برای کاربردهای مختلف  

تنوع  گذاری ژن، بررسی برداری ژنوم، برچسب از جمله نقشه 

 Groverدهند ) و تحلیل فیلوژنتیک ارائه می  ، تجزیه یکی ژنت 

and Sharma, 2016 .)   ،مولکولی نشانگرهای  انواع  بین  در 

تری از ژنوم را  امکان ارزیابی کامل   DNA  بر ی مبتن نشانگرهای  

می  توالی فراهم  در سطح  را  تنوع  که    DNAهای  کنند؛ چرا 

می  ه نشان  پایدار  اثرات  دهند،  محیط،  تأثیر  تحت  و  ستند 

بنابراین این نشانگرها  ؛  گیرند پلیوتروپی و اپیستازی قرار نمی 

تنوع    فن یک   بررسی  در  می به ژنتیکی  کارآمد  آیند  شمار 

 (Ansari et al., 2016  ژنومیک زمینه  در  پیشرفت  ویژه  به (. 

توالی  فناوری  ) ظهور  جدید  نسل   Next-generationیابی 

sequencing: NGS  نشانگرهای توسعه  برای  را  زمینه   ،)

هدفمند ژنی فراهم کرده است. نشانگرهای هدفمند ژنی یک  

از   مکان   DNA  بر ی مبتن ی  نشانگرها گروه  که  های  هستند 

ژن  درون  می چندشکلی  شناسایی  را  نشانگرهای  ها  کنند. 

SRAP   (Li and Quiros, 2001  ،)TRAP   (Hu and Vick, 

2003  ،)SCoT   (Collard and Mackill, 2009a  ،)CDDP  

 (Collard and Mackill, 2009b  و )CBDP   (Singh et al., 

 ( از جمله نشانگرهای هدفمند ژنی هستند. 2014

CBDP  (CAAT box-derived polymorphism )نشانگر  

مند ژنی است که از زمان معرفی  یکی از نشانگرهای هدف

در  تا گونهکنون  از  بسیاری  در  ژنتیکی  تنوع  های  بررسی 

  . مورد استفاده قرار گرفته است   آمیزییت موفقطور  هگیاهی ب

  نوکلئوتید هستند؛   18هایی با طول  توالی  CBDPآغازگرهای  

  امکان   نمودن  فراهم  ضمن  که   است  ایاندازه  به  هاطول آن

 از  قبولیقابل  میزان  بالا،  تکرارپذیری  با  اختصاصی  تکثیر

ایجاد  چندشکلی آغازگرها    .کنندمی  را    های توالیاین 

CAAT-box  مورد    هاژن  پیشبر مرا  قرار  دهند ی هدف 

(Singh et al., 2014).    جعبهCAAT    در مهمی  نقش  که 

ژن میرونویسی  ایفا  از  ها  متمایز  الگوی  یک  دارای  کند؛ 

توافقی   توالی  با  و    GGCCAATCTنوکلئوتیدها  است 

در   ژنجفت   80حدودا   شروع  کدون  بالادست  های  بازی 

( دارد  قرار  از  Benoist et al., 1980یوکاریوت  استفاده   .)

توا از  آگاهی  به  نیازی  و  است  آسان  نشانگر  ژنوم  این  لی 
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تواند شود و میندارد؛ از نواحی عملکردی ژنوم ساخته می

جمعیت،   ساختار  و  ژنتیکی  تنوع  ارزیابی  برای 

نقشهDNAنگاری  انگشت  و  ژنوتیپ  شناسایی  برداری ، 

 ( کمی  باشد  Quantitative trait locus: QTLصفات  مفید   )

 (Singh et al., 2014  از این نشانگر در بررسی تنوع .)  ژنتیکی

) گونه  کتان  مانند  گیاهی  مختلف  (،  Singh et al., 2014های 

گلرنگ  Heikrujam et al., 2015)   ( Jojoba)   جوجوبا   ،)

 (Talebi et al., 2018 ( زیتون   ،)Fabriki-Ourang et al., 

مریم 2019  ،) ( (،  Fabriki-Ourang and Karimi, 2019گلی 

 ( گندم  وحشی  گندم  Etminan et al., 2019خویشاوندان   ،)

 (، Aslan-Parviz et al., 2020; Shaygan et al., 2021دوروم ) 

(  Ahmed et al., 2021(، جو ) Sarvmeili et al., 2020)  عدس 

استفاده گردیده اما    ( با موفقیت Puneeth et al., 2023و بامیه ) 

گزارشی    ، جستجوی پژوهشگران این مطالعه   بر اساس تاکنون و  

نشانگر   از  استفاده  بر  تنوع    CBDPمبنی  بررسی  ژنتیکی  در 

 است. نشده  مشاهده  آن  خانواده  فرنگی و گیاهان هم گوجه 

  ی تجار   صورتبه  که  یارقام  درباره  یاساس  سؤالات  از  یکی

  نی ا   از   ی آگاه .  هاست آن   تنوع   زان ی م   رند ی گ ی م   قرار   استفاده   مورد 

های ناشی  خسارت   مهار   ی برا   راهکار   انتخاب   در   تواند ی م   تنوع 

.  اهمیت باشد حائز    ی ست ی ز   ی ها تنش و    ی ست ی ز ر ی غ   ی ها تنش   از 

تنوع   ارزیابی  هدف  با  حاضر  تجاری  مطالعه  ارقام  ژنتیکی 

پیشتر  گوجه  حال  شده کشت فرنگی  در  لاین ،  و  های  کشت 

امیدبخش در ایران اجرا شد. همچنین در این بررسی کارایی  

  ی فرنگ گوجه   یکی تنوع ژنت   ی بررس   در   CBDPسیستم نشانگری  

   . ید گرد   یابی ارز 

 ها روش و  مواد

فرنگی از بانک  گوجه   رقم   78تعداد  مواد گیاهی و شرایط رشد:  

گرگان، فلات، بهتا و هزاره  تاک، گلسم های روژین بذر شرکت 

(. کشت در گلخانه با  1 مورد ارزیابی قرار گرفت )جدول سوم  

درصد،    21گراد، رطوبت نسبی  درجه سانتی   25شرایط دمای  

ساعت و سیستم نور طبیعی انجام شد.    15متوسط طول روز  

با  پر شده  های نشاء  متر در سینی بذرها با عمق کاشت نیم سانتی 

داده شدند.  ماس قرار  نسبت حجمی مساوی از کوکوپیت و پیت 

  1:1:2هایی که با نسبت حجمی  ها به گلدان نشاء   ، روز   20پس از  

پر شده بودند    ی باد   ماسه از خاک مزرعه، کود حیوانی پوسیده و  

های تازه و جوان  دو تا سه هفته برگ   حدود   بعد از   د و یافتن   انتقال 

  - 80برداشت، در ازت مایع منجمد و تا زمان استفاده در دمای 

  گرفت  انجام  ی نحو به  آبیاری نگهداری شدند.    گراد درجه سانتی 

 . نکردند   تجربه   را   پژمردگی   گاه یچ ه   ها گیاهچه   که 

 روش  بر اساس  هااز برگ  DNAاستخراج    :DNAاستخراج  

CTAB  (Dellaporta et al., 1983  و   در   تغییر  اندکی  با ( 

صورت گرفت. جهت بررسی کمیت و    سانتریفیوژ  سرعت 

الکتروفورز    DNAکیفیت   دستگاه  از  شده  استخراج 

(Agagel Maxi Biometra   آگارز ژل  و  آلمان(  ساخت 

درصد و دستگاه نانودراپ    0/ 8ایران(    -)شرکت سیناکلون

(MASTEROGEN استفاده گردید. 728-19 نسخه ) 

آغازگر    20تعداد  از  برای این منظور    : پلیمراز   ای زنجیره   واکنش 

CBDP   (  ایران ،  شرکت ژن فناوران توسط )   جدول    شد   استفاده(

 Singh)   و همکاران   سینگ   گزارش اساس    بر   آغازگرها   این .  ( 2

et al., 2014 )   ی آمیز یت صورت موفق   ه ب   یشتر پ   که   انتخاب شدند  

تمامی    . د ن بود   گرفته   قرار   استفاده   مورد   گیاهان   سایر   در  برای 

  40، غلظت یکنواخت  ژنومی   DNAهای استخراج شده  نمونه 

میکرولیتر  در  گرفته   نانوگرم  نظر  واکنش  .  شد   در    14حجم 

یکرولیتر آغازگر  م   DNA  ،2میکرولیتر    2که شامل    بود میکرولیتر  

غلظت   میکرولیتر،  نانو   10با  بر  مقطر    3گرم  آب  میکرولیتر 

ایران( با  - میکرولیتر مسترمیکس )شرکت سیناکلون   7دیونیزه و  

ترموسایکلر   2Xغلظت   دستگاه  توسط  تکثیر  واکنش    بود. 

 (Palm cycler    مدلCG-9600-000  )  چرخه و  شد  انجام 

مرحله    شده یزی ر برنامه حرارتی   یک  با  نیز  تکثیر  برای 

  5مدت  به گراد  درجه سانتی   94در دمای  سازی اولیه  واسرشت 

سازی در  چرخه شامل واسرشت   35دقیقه شروع شد؛ سپس  

ثانیه، اتصال آغازگر در    30مدت به گراد  درجه سانتی   94دمای  

بهینه  ) دمای  آغازگر  هر  برای  شده  درجه    36- 43سازی 

درجه    72ثانیه و توسعه آغازگر در دمای    45مدت  گراد( به سانتی 

دقیقه و در نهایت به مرحله توسعه نهایی    2مدت  به گراد  سانتی 

 دقیقه ختم گردید.    10مدت  به گراد  درجه سانتی   72در دمای  

دستگاه    :الکتروفورز از  استفاده  با  شده  تکثیر  قطعات 

ولت    120دو ساعت با ولتاژ    زمانمدتالکتروفورز افقی در  
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بافر   در  آگارز    TAE1Xو  از هم    1/ 2بر روی ژل  درصد 

رنگ آگارز  تفکیک شدند.  ژل  با    صورتبهآمیزی  مستقیم 

میکرو چهار  محلول  افزایش  )شرکت    دیبروما  ومیدیاتلیتر 

به    -سیناکلون انجام شد.  میلی  100ایران(  لیتر محلول ژل 

شده   تفکیک  قطعات  آشکارسازی  ، DNAبرای 

 Vilberداک ) برداری از ژل با استفاده از دستگاه ژلتصویر

Lourmat    مدلDl-HD  نور زیر   )UV    و گرفت  صورت 

نیز با استفاده از   اندازه قطعات تکثیر شده  مشخص کردن 

 DNA Ladder 1kb (Rang: 250-10000نشانگر استاندارد  

bp) ایران( انجام شد.  -)شرکت سیناکلون 

ارقام،    بین   چندشکلی   جهت بررسی ها:  تجزیه و تحلیل داده 

تمامی باندهای مشاهده شده در تصاویر مربوط به آغازگرهای  

CBDP   اساس خاص    بر  باند  هر  حضور  عدم  و  حضور 

تعیین   منظور به ند.  مشخص شد   یک   و   صفر   اعداد   با   ترتیب به 

تعداد   مانند  مشخصاتی  شده  انتخاب  آغازگرهای  کارایی 

درصد   چندشکل،  باندهای  تعداد  تکثیرشده،  باندهای 

(، محتوای  Mohammadi and Prasanna, 2003) چندشکلی  

(، نسبت چندشکلی  Gorji et al., 2011اطلاعات چندشکل ) 

 ( نشانگر  شاخص  قدرت  Kumar et al., 2009مؤثر،  و   )

( برآورد گردید. برای دستیابی  et al., Altıntaş 2008تفکیک ) 

روش  دندروگرام،  بهترین  ماتریس  به  محاسبه  مختلف  های 

و   و  تجزیه خوشه فاصله  مقایسه شدند  هم  با  اساس ای    بر 

 ( کوفنتیک  همبستگی  ضریب  میزان  (  r=   0/ 87بیشترین 

الگوریتم  و  جاکارد  فاصله    همسایگی   اتصال   ماتریس 

 (Neighbor Joining )    محاسبه گرفت.  قرار  استفاده  مورد 

ژنتیکی   اساس فاصله  تجزیه    بر  و  جاکارد  فاصله  ماتریس 

و  خوشه  جاکارد  ژنتیکی  فاصله  ماتریس  از  استفاده  با  ای 

شد.    همسایگی   اتصال الگوریتم     انجام   منظور به انجام 

نظیر برآورد فواصل ژنتیکی جاکارد، تجزیه    آماری   های تجزیه 

 ( اصلی  مختصات  بای PCoAبه  ترسیم  و  تجزیه  (  پلات، 

(  6)نسخه    DARwinافزار  ای و رسم دندروگرام از نرم خوشه 

 (Perrier et al., 2003 )   یانس وار   یل و تحل   استفاده شد. تجزیه  

) مولکول  و AMOVAی  درون  ژنتیکی    پارامترهای   برآورد   ( 

اساس   یتی جمع  نشانگر   ی ها داده   بر  از    از استفاده    با   حاصل 

 ,Peakall and Smouse) (  6/ 5)نسخه    Gen AlEx  افزار نرم 

   .شد   انجام (  2006

 

   کنندههای تأمینفرنگی و شرکت بررسی گوجهمورد   ارقامفهرست  -1جدول 
Table 1. List of investigated tomato’s cultivars and their suppliers 

 کنندهتأمین 
Supplier 

 رقم
Cultivar 

 شماره
No. 

 کنندهتأمین 
Supplier 

 رقم
Cultivar 

 شماره
No. 

 کنندهتأمین 
Supplier 

 رقم
Cultivar 

 شماره
No. 

Falat Kismat 53 Rojin  23024 27 Rojin  Amapola 1 
Behta  Sadeen 95 54 Rojin  H 1423 28 Falat Hypeel 303 2 

Golsam  GS 15 55 Rojin  H 1648 29 Rojin  PetoMech 3 
Falat   Oula (4320) 56 Rojin  Super urbana 30 Rojin  Amperial 4 

Golsam  692 57 Rojin  H 5803 31 Rojin  Matin 5 
Falat  SV 8320 58 Falat  Eden 32 Rojin  Sana  6 

Golsam  Sereen 59 Behta  Arjan 33 Rojin  Rock stone 7 
Golsam  Saldo 60 Golsam Kimia 34 Rojin  Yaghoot  8 
Hezare 1230 61 Rojin  Karol 35 Rojin  Red stone 9 
Hezare 1226 62 Falat  Bellariva 36 Rojin  OS 376 10 
Falat SV 1585 63 Falat  Comodoro 37 Rojin  Ztp 11 11 

Hezare 1232 64 Behta  Jaleh 38 Rojin  Ztp 8 12 
Hezare 1231 65 Rojin  641 39 Rojin  Ztp 6 13 
Rojin Stay Green 66 Golsam 691 40 Rojin  H 1537 14 
Rojin Namib 67 Falat  JAC 8810 41 Rojin  H 1307 15 
Rojin X 48 68 Golsam 689 42 Rojin  8204 16 
Rojin Super Nemaperid 69 Golsam 693 43 Rojin LS 0019 17 
Rojin LS 48 70 Rojin  Rojin 44 Rojin  H 8009 18 
Rojin X 80 71 Golsam 610 45 Rojin  Karen 19 
Rojin Aras 72 Golsam 952 46 Rojin  2206 20 
Rojin Sivand 73 Golsam  690 47 Rojin  LS 79 21 
Rojin LS 80 74 Falat  Super set 48 Rojin  Firen2e 22 
Rojin Ztp 7 75 Hezare  3-341 49 Rojin  Sativa 23 
Rojin Laleh 76 Rojin  Pil ztp3 50 Rojin  King stone 24 

Golsam RFT 732216 77 Golsam  Hediyeh 51 Rojin  H 3000 25 
Rojin UC 105 78 Golsam Zomoured 52 Rojin  NUN 0041 26 

Rojin ،Golsam ، Falat،  Behta  وHezare  :باشندمی سوم هزاره و  بهتا فلات، گرگان،گلسم تاک،ینروژ یها شرکت یانگرب ترتیببه . 

Rojin, Golsam, Falat, Behta and Hezare represent Rojin Taak, Golsam Gorgan, Falat, Behta and Hazare Sewom 

companies, respectively. 
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 استفاده  مورد CBDP ی آغازگرها مشخصات -2 جدول
Table 2. Practiced CBDP primers and their properties  

 اتصال  یدما

 (گرادیسانت)
Annealing temperature 

(°C) 

درصد  
GC 

GC% 

 آغازگر  توالی

 ( 3´به  5´)

Primer sequence 
(5′ to 3′) 

 نام

 آغازگر
Primer 
name 

 فی رد

Row 

36 50.0 TGAGCACGATCCAATAGC CBDP 1 1 
36 39.0 TGAGCACGATCCAATAAT CBDP 2 2 
43 50.0 TGAGCACGATCCAATACC CBDP 3 3 
36 44.4 TGAGCACGATCCAATAAG CBDP 4 4 
40 44.4 TGAGCACGATCCAATCTA CBDP 5 5 
38 50.0 TGAGCACGATCCAATCAG CBDP 6 6 
40 50.0 TGAGCACGATCCAATCGA CBDP 7 7 
38 55.6 TGAGCACGATCCAATCGG CBDP 8 8 
38 44.4 TGAGCACGATCCAATGAT CBDP 9 9 
38 44.4 TGAGCACGATCCAATGTT CBDP 10 10 
40 50.0 TGAGCACGATCCAATTGC CBDP 11 11 
38 39.0 TGAGCACGATCCAATATA CBDP 12 12 
38 50.0 TGAGCACGATCCAATGAG CBDP 13 13 
40 55.6 TGAGCACGATCCAATGCG CBDP 14 14 
37 44.4 TGAGCACGATCCAATTGA CBDP 15 15 
42 44.4 TGAGCACGATCCAATTCA CBDP 16 16 
39 44.4 TGAGCACGATCCAATTTG CBDP 17 17 
39 50.0 CTGAGCACGATCCAATAG CBDP 18 18 
41 50.0 CTGAGCACGATCCAATAC CBDP 19 19 
37 44.4 CTGAGCACGATCCAATAT CBDP 20 20 

 

 بحث   و  جینتا 

استفاده  یآغازگرها  ییکارا  یبررس  در کل   ،مورد  تعداد 

باندها  یرتکث  یباندها تعداد  درصد   یشده،  چندشکل، 

پارامترها  یچندشکل ژنت  ی و  آغازگر    یبرا  یکیتنوع  هر 

شده    استفاده  هایآغازگر  تمامی(.  3)جدول    شد  محاسبه

  200  ین در محدوده ب  امتیازدهی  قابل  و   چندشکل   باندهای

  406  از مجموع  . (1)شکل    کردند  یجادا  باز جفت   3500تا  

 ، بر همین مبنا .مورد آن چندشکل بود 215 ،هشد یرباند تکث

درصد   51آغازگرها    یتمام  یبرا  یدرصد چندشکل  یانگینم

 درصد   یندرصد کمتر  18  با  CBDP2  آغازگر.  آمد  دست به

 CBDP12و    CBDP18  آغازگرهای   مقابل   در  و   یچندشکل

  را   ی درصد چندشکل  یشتریندرصد ب  73و    74با    ترتیب به

 چندشکل یباندها تعداد  ین. همچندادند اختصاص خود به

  به   نآ  یانگینو م  یر( متغCBDP12) 22( تا  CBDP2از سه )

م  10/ 8  آغازگر  هر  ازای   اطلاعات   محتوای   یانگینبود. 

گرد  0/ 30  چندشکل ب  یدبرآورد  را    آن  مقدار  یشترینکه 

کمتر   0/ 49با    CBDP5آغازگر   آغازگر   ینو  را  آن  مقدار 

CBDP1    داد.    0/ 18با اختصاص  خود    شاخص   اینبه 

  تنوع   مورد  در  را  اطلاعاتی  که   است  چندشکلی   از  معیاری

 دهدمی  ارائه  مطالعه  مورد  جمعیت   یک  در  موجود  ژنتیکی

است    یرمتغ  0/ 5تا    0  ینغالب ب   یدر نشانگرها  آنو مقدار  

(Anderson et al., 1993; Ditta et al., 2018  .)ین ا  در 

مجموع   از  شده،    20مطالعه  استفاده    محتوای آغازگر 

ب  17  چندشکل   اطلاعات   زده   تخمین  0/ 25از    یشآغازگر 

  در   استفاده  مورد  آغازگرهای  مناسب   کارایی  بیانگرکه    شد

نشانگر    دراست.    ارقام  تمایز  و  تفکیک شاخص  محاسبه 

با    CBDP12و    CBDP18 آغازگرهایبه    آن  مقدار  بیشترین

  CBDP2  آغازگرهای   به  آن   کمترین  و  6/ 12و    6/ 26مقدار  

مقدار    CBDP1  و   شاخص .  داشت   تعلق  72/0و    0/ 71با 

 فراوان   پوشش  و  چندشکل  باندهای  تعداد  بر اساسنشانگر  

  آغازگرهایی   بنابراین  شود؛می  محاسبه  آغازگر  توسط  ژنوم

  نشان   ،هستند  شاخص  این   از  بالایی  مقادیر  دارای  که

  و   کرده  تولید  را  چندشکل  باند  بیشترین  که  دهندمی

 et Spooner)  اندزده  تخمین  را   ژنوم  از  بیشتری  اطلاعات

2005 al.,  .)6/ 14مؤثر با متوسط    ینسبت چندشکل   برای  ،

و    16/ 13با    ترتیب به   CBDP18و    CBDP12  یآغازگرها

و آغازگر   بودندشاخص را دارا    ینمقدار ا  یشترینب  14/ 81

CBDP2    بود.    ینکمتر  0/ 53با دارا  را  و    بیشترینمقدار 
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  آغازگرهای   از  استفاده  با  ترتیب بههم    یکقدرت تفک  کمترین

CBDP18    وCBDP12    ی آغازگرها   و  8/ 10 و  8/ 51با مقدار  

CBDP1    وCBDP2    آمد  دست به  0/ 97و    0/ 82با مقدار .

 ین بهتر  تفکیک  قدرت  شاخص  مناسب،  آغازگر  بانتخا  در

  باند   دارای  افراد  تعداد  تأثیر  تحت   که  چرا  باشد؛یشاخص م

آغازگرها شودمی  محاسبه  آلل  تعداد  و ب   یی.    یشترین که 

دارند  ینا  یرمقاد را  در    بیشتری  ییتوانادارای    ،شاخص 

  هستند   هاآغازگر  سایر  به  نسبت   یافراد مورد بررس  یکتفک

(Prevost and Wilkinson, 1999  .)دستبه  نتایج  بررسی  با  

  آغازگرهای  میان ازکرد که  یانب توانیبخش م یندر ا آمده

  کارایی   CBDP12و    CBDP18  آغازگرهای  استفاده،  مورد

 اند. داشته هم از ارقام  یزدر تما بهتری
 

   CBDP آغازگرهای خصوصیات -3جدول 
Table 3. Characterization of CBDP primers 

 قدرت 
 تفکیک

Resolution 
power (Rp) 

 شاخص
 نشانگر

Marker 
index 
(MI) 

 چندشکلی نسبت
 مؤثر 

Effective 
multiplex ratio 

(EMR) 

  اطلاعات محتوای
 چندشکل 

Polymorphic 
information 

content 
(PIC) 

 درصد 
 چندشکلی

Polymorphism 
% 

  باندهای تعداد
 چندشکل 

No. of 
polymorphic bands 

  کل تعداد
 باندها

No. of total 
bands 

 نام
 آغازگر
Primer 
name 

0.82 0.72 1.60 0.18 40 4 10 CBDP 1 
0.97 0.71 0.53 0.24 18 3 17 CBDP 2 
3.44 2.59 5.00 0.26 50 10 20 CBDP 3 
2.92 2.35 4.55 0.24 45 10 22 CBDP 4 
3.59 1.97 1.23 0.49 31 4 13 CBDP 5 
4.41 3.08 3.68 0.34 41 9 22 CBDP 6 
5.82 4.20 8.89 0.32 68 13 19 CBDP 7 
5.87 4.13 6.05 0.38 55 11 20 CBDP 8 
5.03 3.45 5.76 0.31 52 11 21 CBDP 9 
3.44 2.52 3.37 0.32 42 8 19 CBDP 10 
4.38 3.50 6.86 0.29 57 12 21 CBDP 11 
8.10 6.12 16.13 0.28 73 22 30 CBDP 12 
6.79 4.93 11.12 0.29 65 17 26 CBDP 13 
2.87 1.96 2.72 0.28 39 7 18 CBDP 14 
5.69 3.95 8.45 0.30 65 13 20 CBDP 15 
4.21 3.03 6.37 0.28 58 11 19 CBDP 16 
6.38 4.49 7.68 0.35 59 13 22 CBDP 17 
8.51 6.26 14.81 0.31 74 20 27 CBDP 18 
4.95 3.56 6.55 0.30 55 12 22 CBDP 19 
1.59 1.31 1.39 0.26 28 5 18 CBDP 20 

4.49 3.24 6.14 0.30 51 10.8 20.3 
یانگین م  

Mean 

 کل  406 215 - - - - -
Total 

 

 
 ،DNAاندازه  ییناستاندارد تع نشانگر: L ،درصد 1/ 2 آگارز ژل روی بر CBDP  آغازگر نواربندی الگوی نمونه -1 شکل

 1در جدول  39تا  1ارقام شماره عبارتند از  39 تا 1 یهاشماره
Figure 1. Representative of banding pattern of CBDP primer on 1.2 % agarose gel, L: DNA Ladder 1kb; 1 to 39 

numbers indicated the cultivars 1 to 39 in table 1 

L 39  38 37 36  35  34 33 32 31 30  29  28 27 26 25 24  23 22  21 20  19  18 17  16  15 14 13 12  11 10  9   8    7   6   5   4    3    2   1   
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اساس تغییرات    بر  دامنه  جاکارد،  ژنتیکی  فاصله  ماتریس 

  0/ 38متغیر و میانگین آن    0/ 54تا    0/ 16فاصله ژنتیکی از  

 رقم )  Matinکمترین فاصله ژنتیکی را ارقام  آمد.    دست به

( داشتند. بیشترین فاصله  6شماره    )رقم  Sanaو  (  5  شماره

 693( و  2شماره    )رقم  Hypeel 303ژنتیکی هم بین ارقام  

اندک  شد  مشاهده(  43شماره    رقم) دامنه  به  توجه  با   .

می ژنتیکی  فاصله  نسبتا   تغییرات  تنوع  که  کرد  بیان  توان 

وجود دارد، فرنگی گوجهمورد بررسی ارقام پایینی در میان 

از نظر ژنتیکی خیلی به هم نزدیک هستند و همولوژی    ارقام

 Mirzaeiنتیجه میرزائی و سالاری ) بر اساسبالایی دارند. 

and Salari, 2021)   با  فرنگی گوجهدر بررسی تنوع ژنتیکی

های مورد بررسی از تنوع  ژنوتیپ   SCoTاستفاده از نشانگر 

 324  یای بر روبسیار بالایی برخوردار نبودند. در مطالعه

  ی بررسجهت    InDelآغازگر    56از    یفرنگگوجه  پ یژنوت

که    داده است نشان    جینتا  ،شده است   استفاده  یکیژنت  تنوع

  نه یزم  و  بالا  یتیگوسیهموز  یدارا  یبررس  مورد  یهاپ یژنوت

 لیتحل و هیتجز در (.Jin et al., 2019) هستند یغن یکیژنت

نشانگر  یفرنگگوجه  پ ی ژنوت  هشت   یکیژنت   تنوع   های از 

ISSR  و  SCoT   است   استفاده چندشکلی    ؛شده  درصد 

توسط   شده  آغازگر  مشاهده  آغازگر  و    ISSRشش  هفت 

SCoT درصد بوده است  60/ 3و  47/ 3 ترتیب به (Abdein 

et al., 2018  .)ی فرنگگوجه  رقم  42  یکی ژنت   تنوع  بررسی  در  

نشانگر   چندشکلی  نی انگیم  EST-SSRتوسط    49  درصد 

در مطالعه  (.  Korir et al., 2014آمده است )  دست به درصد  

( جهت بررسی  Nabipour et al., 2011پور و همکاران )نبی

تنوع    AFLPبا استفاده از نشانگر  فرنگی  گوجهتنوع ژنتیکی  

است.   شده  مشاهده  پایینی  دیگر مطالعه  درژنتیکی    ای 

فاده از با است  یفرنگگوجه   پ ی ژنوت  47  یکیژنت  تنوعبررسی  

ه  داد  نشان  و  است   گرفته  صورت  AFLPجفت آغازگر    10

  ی فرنگگوجه  یهاپ یژنوت  انیم   در  ینییپا   یکیژنت  تنوع  که

مانند    (. Ren et al., 2011)  دارد  وجود بسیاری  تحقیقات 

دهند تنوع ژنتیکی  پژوهش حاضر وجود دارد که نشان می

سبب    یافته  کاهششدت  به  شدهکشت فرنگی  گوجه  که 

تنشآسیب  برابر  در  محصولات  و  پذیر شدن  زیستی  های 

دلیل  بهگردد. این کاهش تنوع را ممکن است غیرزیستی می

استفاده از والدین مشترک در ایجاد ارقام جدید و یا گرایشی 

های میوه و گیاهی مشابه وجود که در جهت اصلاح ویژگی

 دارد، نسبت داد. 

گروه مطا  ارقامبندی  در  دادهمورد  از  از  لعه  حاصل  های 

ضریب فاصله جاکارد جهت رسم دندروگرام استفاده شد. 

دندروگرام بررسی  از  الگوریتمپس  از  حاصل  های  های 

دندروگرام   الگوریتم  دست بهمختلف،  از    اتصال   آمده 

مورد استفاده    ،داشت را    ایزنجیره  اثر  کمترین  که  همسایگی

جهت   واریانس مولکولی(. از تجزیه  2  شکلقرار گرفت )

ها و بررسی میزان تنوع ژنتیکی  تعیین تعداد مطلوب خوشه

بیشترین مقدار   بر اساسها استفاده شد.  درون و بین جمعیت 

شدند.   ارقامPhiPT  (042 /0  )آماره   تقسیم  گروه  پنج  به 

 ترتیب به   هرکدامهای اول، دوم، سوم، چهارم و پنجم  گروه

شدند. سهم تنوع ژنتیکی  رقم    11و    14،  18،  13،  22دارای  

 درصد برآورد شد 4و  96 ترتیببهها درون و بین جمعیت 

تنوع  (4)جدول   جمعیت   96.  درون  در  نشان  درصد  ها 

های ژنی  دهد که افراد موجود در هر گروه از نظر مکانمی

اساس   این  بر  دارند.  هم  با  زیادی  اختلاف  یافته  تکثیر 

که تنوع ژنتیکی پایینی در بین توان بیان کرد با وجود اینمی

شده  گروه استفاده  آغازگرهای  اما  دارد  وجود  خوبی  بهها 

ها را در سطح ژنوم آشکار اختلافات درون گروهاند  توانسته

انتخاب نشانگر  کنند. این مسئله نشان می   CBDPدهد که 

ژنوتیپدر   ژنتیکی  تنوع  گوجهبررسی  بسیار  های  فرنگی 

صورت توانمند عمل کرده است. همچنین  بهمناسب بوده و  

تواند توجیه دیگری  تعداد زیاد آغازگرهای مورد استفاده می

برای این مسئله باشد، چرا که تعداد آغازگر رابطه مستقیمی  

 ها دارد.با پوشش ژنومی و پیدا کردن تفاوت



 ...  فرنگیه گوج های امیدبخشو لاین  ارقامی کیژنت  تنوع یابیارز امیری و همکاران 

 

160 

 
 همسایگی  اتصال تمیالگور و جاکارد فاصله  سیماتر بر اساس یا خوشه هیتجز از حاصل دندروگرام -2 شکل

Figure 2. Dendrogram obtained from the cluster analysis based on Jaccard distance matrix and Neighbor Joining algorithm 
 

 ای تجزیه خوشه بر اساس(  AMOVAتجزیه واریانس مولکولی ) -4 جدول

Table 4. Analysis of molecular variance (AMOVA) based on cluster analysis 

PTφ 
PhiPT 

 درصد واریانس کل 
Percentage of total 

variance 

 اجزاء واریانس
Variance 

component 

 مجموع مربعات 
Sum of squares 

 آزادی درجه 

df 

 منبع تغییرات

Source of variation 

(S.O.V) 

0.042 
 ها بین جمعیت 4 212.208 53.052 4

Between populations 

 ها درون جمعیت  73 2313.177 31.687 96
Within populations 

 کل   77 2525.385  100 
Total 

 

مورد    ارقام برای داشتن دیدگاه بهتر نسبت به فواصل ژنتیکی بین  

اصلی    ، مطالعه  مختصات  به  اساس تجزیه  فاصله    بر  ضریب 

مؤلفه اصلی اول و    بر اساس جاکارد و رسم نمودار پراکندگی  

آمده از تجزیه به مختصات    دست به . نتایج  گردید دوم محاسبه  

تجزیه خوشه   طور به اصلی   از  دندروگرام حاصل  با  ای  نسبی 

درصد و مؤلفه اصلی    8/ 26مطابقت داشت. مؤلفه اصلی اول  

درصد از کل تغییرات را به خود اختصاص داد. سهم    6/ 78دوم  

درصد و سهم سه مؤلفه    15/ 04دو مؤلفه اول در توجیه تغییرات  

بود   20/ 06اول   مطالعه    که حالی   در .  ( 5)جدول    درصد  در 

  یدری ح   و   ( Mirzaei and Salari, 2021)   ی و سالار   یرزائی م 

 ( Heidari Tootshami and Salari, 2024)   ی و سالار   ی توتشام 

  هرکدام پژوهش را    ین در ا  ی ارقام مورد بررس   یکی که تنوع ژنت 

نشانگرها   یب ترت به  از  استفاده    ی بررس   ISSRو    SCoT  ی با 

  56/ 36  یب ترت به   ییرات تغ   توجیه دو مؤلفه اول در    سهم   ، اند کرده 

درصد   25دو یا سه مؤلفه اول کمتر از  که ی زمان . بود  40/ 12و 

خوشه  تحلیل  و  تجزیه  کنند؛  توجیه  را  تغییرات  کل  ای  از 

است و بیانگر پوشش ژنومی مناسب آغازگرهای   اعتمادتر قابل 

 ( است  استفاده  ،  3شکل    (. Singh and Singh, 2015مورد 

و فاصله هندسی   ی دوبعد صفحه مختصات مربوط به پراکنش  

  ارقام دهد. پراکندگی  دو مؤلفه اول نشان می   بر اساس افراد را  

  CBDPکند که آغازگرهای  مختصات نیز تأیید می در صفحه  

ها  اند آن توانسته   خوبی به اند و  پوشش ژنومی بسیار مناسبی داشته 
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را از هم تفکیک کنند و مناطقی از ژنوم را مورد هدف قرار دهند  

که در آن مناطق در میان افراد مورد بررسی تفاوت وجود داشته  

   است. 

ژنتیکی   پارامترهای  بررسی،  مورد  جمعیت  درون برای 

آن  یتیجمع میانگین  و  محاسبه  بهنیز  تعداد  ها  آمد.  دست 

های و تعداد آلل  2های مشاهده شده برای هر لوکوس  آلل

از   آن    2تا    1/ 02مؤثر  میانگین  برآورد شد    1/ 71متغیر و 

به آلل(. آلل6  )جدول های مشاهده شده  های مؤثر نسبت 

آللاعتمادترندقابل در  زیرا  در  ،  تفاوت  عامل  مؤثر  های 

که دارای    اندماندهی  باقهایی  فراوانی آللی حذف شده و آلل

فراوانی یکسان و توزیع مناسب در سطح ژنوم هستند. در 

فرنگی هرچقدر ( مانند گوجه2nهای گیاهی دیپلوئید )گونه

تر  ثر نشانگر به دو نزدیکهای مشاهده شده و مؤ تعداد آلل

بیانگر   باند   نشانگر  آن  یبالا  ییتواناباشد،  ایجاد  در 

های اختصاصی برای جمعیت  چندشکل یا ایجاد تعداد باند

(. میانگین شاخص  Soorni et al., 2013مورد بررسی است ) 

شاخص   و  انتظار  مورد  هتروزیگوسیتی  شانون،  اطلاعات 

برآورد   0/ 40و    0/ 39،  0/ 57ترتیب  به تصحیح شده هتروژنی  

 (.  6 گردید )جدول

 

 نتایج حاصل از تجزیه به مختصات اصلی  -5جدول 
Table 5. Results of principal coordinate analysis 

 درصد واریانس تجمعی 
Percentage of cumulative variance 

 درصد واریانس نسبی
Percentage of relative variance 

 مؤلفه 
Component 

8.26 8.26 1 
15.04 6.78 2 
20.06 5.02 3 
24.64 4.58 4 
28.77 4.13 5 

 

 پارامترهای تنوع ژنتیکی برآورد شده -6جدول 

Table 6. Estimated genetic diversity parameters 

شاخص تصحیح شده  

 هتروژنی
Unbiased expected 

heterozygosity 

هتروزیگوسیتی 

 مورد انتظار 
Expected 

heterozygosity 

شاخص 

 اطلاعات شانون 
Shannon’s 

information 

index 

های  تعداد آلل

 مؤثر 
Number of 

effective alleles 

های  تعداد آلل

 مشاهده شده 
Number of 

different alleles 

 تعداد ارقام 
Number of 

cultivars 

0.396 0.394 0.572 1.711 2.000 78 
 

 
 دوم مؤلفه: عمودی محور اول، مؤلفه: افقی نمودار پراکنش دو بعدی با استفاده از تجزیه به مختصات اصلی، محور -3شکل 

Figure 3. Scatter biplot using principal coordinate analysis, horizontal axis: PC1, vertical axis: PC2 
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  51در این مطالعه با وجود آنکه میانگین درصد چندشکلی )

مورد   ارقامدر میان    CBDPدرصد( حاصل از آغازگرهای  

توانستند   آغازگرها  این  اما  نبود؛  بالا    طور بهبررسی خیلی 

گوجهموفقیت  ارقام  ژنتیکی  تنوع  بررسی  به  فرنگی  آمیزی 

دامنه اندک    بر اساسها را از هم تفکیک کنند.  بپردازند و آن

( ژنتیکی  فاصله  نسبتا   0/ 16  -0/ 54تغییرات  تنوع  سطح   )

  این نتیجه   مورد بررسی مشاهده شد.  رقم  78کمی در میان  

  وارد   و  ترمتنوع  یکیژنت  منابع   از  استفاده  ت ی اهم  ضرورت

  ارقام   دیتول  جهت   یتلاق  یهابرنامه  در  هاآن   نمودن

واردات   کشور  در  یفرنگگوجه امر  در  بیشتر  دقت  نیز  و 

  نمودار   و  دندروگرام  .دینمایم  گوشزدرا    فرنگیگوجهبذور  

 هم   از  خوبی به  ارقام  ی نشان داد با وجود تنوع کم،پراکندگ 

  CBDPنشانگر    که  دهدیمطلب نشان م   نیا  .شدند  کیتفک

ژنوتیپ  تمایز  در  مناسبی  دارد.  گوجههای  عملکرد  فرنگی 

از نظر ایجاد باند قابل    CBDP18و    CBDP12آغازگرهای  

نسبت   نشانگر،  شاخص  چندشکلی،  درصد  امتیازدهی، 

چندشکلی مؤثر و قدرت تفکیک مقادیر بالایی را از خود 

مورد   آغازگرهای  دیگر  به  نسبت  بنابراین  دادند؛  نشان 

اند و  داشتهها از هم استفاده کارایی بهتری در تمایز ژنوتیپ 

بخش معرفی شوند. با توجه  آگاهی عنوان آغازگر  توانند به می 

مؤلفه اول و دوم(    بر اساس به اینکه تجزیه به مختصات اصلی ) 

های مولکولی( را تأیید  داده   بر اساس ای ) نتایج تجزیه خوشه 

(  15/ 04کرد و درصد تغییرات توجیه شده حول دو مؤلفه اول ) 

توان نتیجه گرفت که نشانگر  ؛ می درصد بود   25که کمتر از  

CBDP   خوبی از هم تفکیک کند ه ها را ب توانسته است ژنوتیپ  .

نشانگرها   ز ی ن   ی گر ی د   ی ها پژوهش  از  استفاده  و    SCoT  ی با 

ISSR   ها نشان  آن   ج ی نتا   و ارقام صورت گرفته    ن ی هم   ی بر رو

از ژنوم تجمع    ی نشانگرها در مناطق محدود   ن ی که ا   دهد می 

پژوهش    ن ی مورد استفاده در ا   CBDPو مانند نشانگر    اند افته ی 

 ,Mirzaei and Salariاند ) در کل ژنوم نداشته   ی مناسب   ع ی توز 

2021; Heidari Tootshami and Salari, 2024  .) یپارامترها  

آلل  تعداد  نظیر  جمعیتی  درون  و  ژنتیکی  شده  مشاهده  های 

در ایجاد باندهای    CBDPمؤثر، تأییدی بر توانایی بالای نشانگر  

ب اختصاصی برای جمعیت مورد بررسی می  طور کلی  ه باشد. 

  مطالعات   ی برا   CBDP  نشانگر   که   نتایج این پژوهش نشان داد 

   .کارآمد است   ی فرنگ گوجه   پلاسم ژرم   در   ی آت 
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