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ABSTRACT 

The present research was conducted in biotechnology laboratory at the faculty of Agriculture-

Damascus University during the year 2010-2011. Six barley genotypes were grown in addition to two 

varieties white Arabi and black Arabi which have been utilized as a control in the research. To study the 

genetic diversity and to determine the degree of genetic relationship among these genotypes using inter 

simple sequence repeats (ISSR) technique have been used. The used primers proved its efficiency in 

showing polymorphism among the studied genotypes and the local varieties which resulted in a seventy 

one alleles. The percentage of this polymorphism reached 86.40%. The number of bands for each primer 

accounted to a minimum of two bands for the primer (ISSR-34) and a maximum of seven bands with the 

primers (ISSR, 9-4-43) with an average of five bands for each primer. Both cluster analysis and 

dendogram showed that the highest degree of genetic relationship was between white Arabi and black 

Arabi varieties with a genetic distance of (8.41), followed by the two genotypes Acsad 1632 and Acsad 

1670 with a genetic distance of (10.11). These results indicated the genetic diversity of the studied 

genotypes. 

 

Key words: barley, cluster analysis, genetic diversity , molecular characterization, polymorphic, 

dendogram.  

 

 (Hordeum vulgare )التوصيف الجسيئي لطرز وراثية من الشعير 

 

 سلام لاوند  -  مخلص شبهرلي - كنبنه حسون

   

 عْسٗب  -  جبهؼت دهشق  -  كل٘ت الضساػت -قغن الوحبص٘ل الحقل٘ت

 

ملخص 

 عخت طشص ثصسع. 2011-2010جبهؼت دهشق للؼبم - ًفز البحث فٖ هخبش الخقبًبث الحْ٘ٗت الخببغ لكل٘ت الضساػت 

ّساث٘ت هي الشؼ٘ش ببلإظبفت إلٔ الصٌف٘ي ػشبٖ أب٘ط ّػشبٖ أعْد ّالخٖ اعخخذهج كشْاُذ فٖ البحث هي أجل دساعت الخٌْع 

 ISSR( Inter simple Sequenceالْساثٖ لِزٍ الأًْاع ّححذٗذ دسجت القشابت الْساث٘ت ف٘وب بٌِ٘ب ّرلك ببعخخذام حقٌ٘ت 

repeats)  أثبخج الببدئبث الوغخخذهت فؼبل٘خِب فٖ إػطبء حؼذدٗت شكل٘ت .  ببدئت14ّاعخخذم لِزا الغشضpolymorphic ب٘ي 

،  %86,40، ّبلغج ًغبت ُزٍ الخؼذدٗت (قشٗي) أل٘ل 71الطشص الْساث٘ت الوذسّعت ّالشْاُذ ًّجن ػي اعخخذاهِب هجوْػَ 

-ISSR- 9) حضم كأػلٔ ػذد هغ الببدئبث 7 ّ (ISSR-34)  حضهت كأقل ػذد هغ الببدئت2حشاّحج ػذد الحضم لكل ببدئت ب٘ي 

أظِش كلاً هي الخحل٘ل الؼٌقْدٕ ّشجشة القشابت الْساث٘ت أى أػلٔ دسجت قشابت ّساث٘ت كبًج .  حضم لكل ببدئت5  بوخْعط (4-43

 ّرلك 1670 1632ّى أكغبد ، ثن الطشاصٗي الْساثٖ٘(8,41)ب٘ي الصٌف٘ي ػشبٖ أب٘ط ّػشبٖ أعْد ّرلك ببؼذ ّساثٖ قذسٍ 

. ح٘ث دلج الٌخبئج ػلٔ الخٌْع الْساثٖ للطشص الْساث٘ت الوذسّعت (10,11)ببؼذ ّساثٖ قذسٍ 

 

 مقدمة. 1

حوخبص دّلت عْسٗت بخببٌٗبث جغشاف٘ت ّهٌبخ٘ت ّب٘ئ٘ت 

حٌؼكظ ػلٔ الغطبء الٌببحٖ هي ح٘ث الخٌْع ػلٔ هغخْٗبث 

 الأًظوت الب٘ئ٘ت ّالأًْاع ّحخٔ ػلٔ الوغخْٓ الْساثٖ هي 

 

 

 

 

ح٘ث ححج الأًْاع ّالغلالاث ظوي الٌْع الْاحذ ّقذ شول 

ُزا الخٌْع هْاسد ّساث٘ت هخببٌٗت، ح٘ث حؼذ الوحبص٘ل 

 هـــي  الؼذٗذ   عْسٗت   فٖ  حخْاجذ  ُبهت  هجوْػت  الٌج٘ل٘ت
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أجٌبعِب الغزائ٘ت ّالؼلف٘ت هوب ٗجؼلِب هي أُن هشاكض ًشْء 

. ُزٍ الأجٌبط فٖ ُزٍ الوٌطقت

ٌعد التنوع الوراثً الموجود ضمن الأنواع النباتٌة 
جزءاً هاماً من التنوع الحٌوي، حٌث تتمٌز المصادر 

الوراثٌة النباتٌة بتنوعها الوراثً الكبٌر وبمدرتها على تحمل 
 الإجهادات الإحٌائٌة واللاإحٌائٌة والباكورٌة فً النضج

تشمل هذه المصادر طائفة  (. 1995 و أخرون شاهرلً)
متنوعة من الموارد الوراثٌة والأصناف المزروعة حدٌثاً 

 اتبالإضافة إلى الألارب البرٌة وغٌرها من أجناس النبات
 تشكل هذه الموارد المادة الخام . البرٌة المستخدمة كغذاء

الأهم لمربً النبات ومورد أساسً للمزارعٌن كما أنها 
ذخٌرة للتطوٌع الوراثً للولاٌة من التغٌرات البٌئٌة 

(. Lane, 2007)والالتصادٌة الضارة  المحتملة
 موضوع بالطرز الوراثٌة من الشعٌروفٌما ٌتعلك 

فإنها تشكل ذخٌرة وراثٌة  (Hordeum vulgare)الدراسة 
ذات أهمٌة وطنٌة وعالمٌة، تجَُمّع وتصَُنّف وتخَُزّن فً بنون 

للأصول الوراثٌة لكً ٌتسنى للمختصٌن المٌام بدراسات 
وبحوث علٌها بهدف انتخاب وتربٌة الأنواع والأصناف 

تحسٌن الأنواع كذلن الملائمة  للظروف المحلٌة، و
المزروعة لمنعها من الانمراض وإنتاج السلالات والهجن 
والأصناف الملائمة للظروف البٌئٌة والزراعٌة والإنتاجٌة 
المختلفة، هذا وبالإضافة إلى أنها تستخدم كعلف للحٌوانات 

فً تركٌبة الخلائط العلفٌة % 75حٌث ٌدخل بنسبة 

، المركزة، إضافة إلى استخدامه فً إعداد فرشات الحٌوانات
وٌستخدم فً تغذٌة الإنسان حٌث ٌعد محصولاً غذائٌاً فً 

المناطك الجبلٌة وٌستخدم فً عمل البسكوٌت والخبز وإنتاج 
وٌدخل ، النشاء والكثٌر من الصناعات الكٌماوٌة والغذائٌة

وعادة ما ٌكون . فً صناعة البٌرة والمشروبات الكحولٌة
الشعٌر المحصول الحبً الوحٌد الذي ٌنجح فً البٌئات 

الجافة لأن له ممدرة على التأللم مع نطاق واسع من 
المناخات بالإضافة إلى أنها تتحمل الجفاف وارتفاع درجات 

. الحرارة
ٌولوجٌة سرغم أهمٌة الصفات الشكلٌة والخصائص الف

وكذلن الخصائص الشكلٌة المظهرٌة الزراعٌة إلا أن الحاجة 
للمؤشرات الجزٌئٌة أصبحت أكثر أهمٌة وإلحاحاً وٌرجع 

 :ذلن للأسباب التالٌة
توفر المؤشرات الجزٌئٌة نتائج مبكرة مما ٌساعد فً - 1

الإسراع بعملٌات الانتخاب والتربٌة وبذلن تختصر 
الزمن الذي تستغرله إضافة إلى خفض كلفة المادة التً 

 .تحتاجها الدراسات المورفولوجٌة
عدم وجود أي علالة بٌن الأطوار الفٌنولوجٌة للنبات - 2

والمؤشرات الجزٌئٌة وبالتالً ٌمكن استخلاص المادة 
 ( النوويوزي رٌب الدٌوكسًالحمض)  الدناالوراثٌة من

(DNA) من المراحل الأولى للنبات. 
سهولة تحدٌد مولع وراثً مطلوب لطراز وراثً معٌن - 3

. مباشرة
    بالشكل  الوراثٌة الجزٌئٌةعدم تأثر المؤشرات- 4

الظاهري للنباتات والمؤشرات البٌئٌة كما فً برامج 
 .التربٌة التملٌدٌة

الحصول على عدد كبٌر من المؤشرات بزمن لصٌر - 5
 ً  .نسبٌا

 ٌكمن فً زراعة الصنف البحثًإن جوهر العمل - 6

المتفوق أو الطراز الوراثً المفضل فً البٌئة حٌث 
 ,Boyer)تسمح له بالتعبٌر عن إمكاناته الإنتاجٌة الكامنة 

 وبما أن تطوٌر هذا الطراز ٌعتمد على نمل (1982

المورثات المتحكمة بالصفة المطلوبة للوصول إلى 
أصناف جدٌدة أفضل وبالتالً فإن معرفة موالع هذه 
المورثات فً النبات المانح ضرورٌة لتسرٌع برنامج 

 .لبحثًالعمل ا

 أن استخدام التمانات (Powell et al., 1996)ولد ذكر 
الحٌوٌة على المستوى الجزٌئً للمادة الوراثٌة أدى إلى 

إذ تعد المؤشرات . تسرٌع وتحسٌن تربٌة المحاصٌل
 ذات أهمٌة لصوى على Molecular markersالجزٌئٌة 

صعٌد تربٌة النبات إضافة إلى أنها تعد مؤشرات مساعدة 
فً إسراع عملٌات الانتخاب والتربٌة وهً بذلن تختصر 

 إضافة إلى  التملٌدٌةالزمن الذي تستغرله عملٌات التربٌة
(. 2001سٌد، )خفضها للتكالٌف المادٌة 

 Graner et al., 1991; Qi and)كل من كما أوضح 

Lindhout, 1996; Ramsay et al., 2000)  أن استخدام
تمانات المؤشرات الجزٌئٌة ٌمكن أن ٌملل من تعمٌدات إدخال 

كذلن . عدد من الصفات المرغوبة فً النمط الوراثً الواحد
ٌمكن استخدام المؤشرات الجزٌئٌة بشكل فعال فً تحالٌل 

 ,.Powell et al)التنوع الوراثً وتمدٌر التشابه الوراثً 

1996 .)
 (البٌسرة) ولد طُور التفاعل التسلسلً البولٌمٌرزي

(Polymerase Chain Reaction- PCR ) من لبل الباحث
(Saiki et al.,1985)  الذي كان له أثراً مهماً على صعٌد

الدراسات الوراثٌة الجزٌئٌة، حٌث اعتبر هذا الإنجاز تطوراً 
هاماً ساعد فً سرعة وكفاءة غربلة العدٌد من المجموعات 

 Siaki et al., 1985and 1988 Mullis et)الانعزالٌة 

al.,1986; Tragoonrung et al., 1992) . وٌموم هذا
  لطع محددة من حمضAmplificationالتفاعل بمضاعفة 

باستخدام بادئات عشوائٌة أو متخصصة  (DNA )الدنا
مصممة لهذا الهدف، مما ٌسمح بالحصول على ملاٌٌن 
النسخ المضاعفة من لطعة واحدة من الحمض النووي 

DNA التً تتضاعف أسٌاً، وذلن باستخدام دورات حرارٌة 
سٌد و  Karp et al., 1997; Ayad et al., 1997)متعددة
2001.) 

 automatedساعد تصنٌع أجهزة التدوٌر الحراري  ولد

thermo cycler نزٌم البولٌمٌراز إ واكتشافDNA 

Polymerase فً تطوٌر هذا التفاعل وفً ظهور تمانات 
أخرى تعتمد علٌه وتستخدم فً إجراء التحالٌل الوراثٌة 

 ;Saiki et al., 1988)وإنشاء خرائط الارتباط الوراثٌة 

Rafalski et al.,1996 .)

 Inter)ة التوابع الترادفٌة البسٌطة الداخلٌة نًتعد تك

Simple Sequence Repeats- ISSR) واحدة من التمانات 
 Polymerase Chain )البٌسرة الهامة المعتمدة على تفاعل 
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   Reaction- PCR)  ولد طبمت من لبلZiekiewicz 
(1994.،et al) مؤشرات جزٌئٌة مثالٌة للأسباب تعتبر و

: التالٌة
تضخم منطمة التوابع الترادفٌة البسٌطة وٌستخدم بادئ وحٌد 

 4-2ومؤلف من لطع متكررة ومحاط فً بعض الأحٌان بـ 
 ISSRوتوصف تمنٌة . ' 5 أو3'نٌكلٌوتٌدات فً المنطمة 

 بسبب طول البادئ RAPDبأنها أكثر تكرارٌة من تمنٌة 
المستخدم والذي ٌعكس درجة حرارة عالٌة لمرحلة تشفع 

. البادئات
إمكانٌة الكشف عن التتالٌات النٌكلٌوتٌدٌة ذات السٌادة فً 

 ,.Borent and Branchard, 2001). التورٌث

Chowdhury et al., 2002) وفرتها وتواجدها فً مجٌنات 
حمٌمٌات النوى النباتٌة ولا تحتاج إلى معلومات عن التسلسل 

  .المجٌنً المدروس

كما أنها تتطلب كمٌة  وسرٌعة  نتائجها ثابتة عند تكرارها
 ، وٌمكن أتمتتهاDNAللٌلة من الحمض النووي 

automation  وحٌث أنه ٌمكن نشر البادئات وتبادلها 
 . بسهولة بٌن المخابر بمجرد معرفة التسلسل النٌكلٌوتٌدي لها

 polymorphismتكشف نسب عالٌة من التعددٌة الشكلٌة 
استخدمت لدراسة التنوع كذلن و ،SSRوبنفس ممدرة تمنٌة 

 ، الشعٌر(Bornet et al, 2002) الوراثً فً البطاطا 
(Fernandez et al., 2002)لأرز وا (Joshi et al ., 

. (Nagaoka and Ogihara., 1997) والممح (2000
 

 المواد وطرق العمل. 2

 المواد المستخدمة. 1. 2

 المادة النباتٌة. 1. 1. 2

تم الحصول على الطرز الوراثٌة المدروسة من المركز 
 (أكساد)العربً لدراسات المناطك الجافة والأراضً الماحلة 

 (:1)بالإضافة إلى صنفٌن محلٌٌن كما فً الجدول 

 طرق العمل. 2.2

: SDS بطرٌمة حمض النووي استخلاص الـ .1. 2. 2

:  وفك الخطوات التالٌة الدناتم استخلاص
فً " غٌر المجففة"غرام من الأوراق الخضراء 1طحن  -1

هاون بورسلان وباستخدام الآزوت السائل حتى الحصول 
على مسحوق ناعم ، نمل بعدها إلى حوجلة زجاجٌة سعة 

 مٌلٌمتر من سائل 10 مٌلٌمتر وأضٌف لها 50
 SDS Sodium Dodecyle           الاستخلاص

Sulphat( Tris 0.1M, pH=8.2, EDTA 50 mM, 

NaCl 0.1M, SDS 2%, (proteinase-K 1mg/ml ثم ،
 . مزجت جٌداً 

 دلٌمة مع التحرٌن المستمر 60 العٌنات لمدة تحضٌن- 2
م، ثم نملت الحوجلة إلى الثلج °37ضمن حمام مائً عند 

 . دلائك10-5ووضعت فٌه لمدة 
 نـــم  كل   مزٌج من ملٌمترات  10ذلن  أضٌف بعد  -2
 
 
 

 ثم مزج الخلٌط 1:24كحول بنسبة / أٌزوامٌل/كلوروفورم
 دلٌمة باستخدام هزاز آلً فً درجة حرارة 15لمدة 

 .المخبر
 مل وثفل المزٌج 30نمل المزٌج إلى أنبوب تثفٌل سعة - 4

 دلائك بسرعة 10لمدة  (عملٌة الطرد المركزي)
(10000 rpm.) 

المتشكلة عن عملٌة التثفٌل، والتً )أخذ الطبمة العلٌا تم - 5
 (تمثل الوسط المائً الذي ٌحوي الأحماض النووٌة

 .بوساطة ماصة ونملت إلى أنابٌب تثفٌل جدٌدة
   Iso-propanolأضٌُف الكحول الإٌزوبروبانولً - 6

 من حجم الوسط المائً ومزج بهدوء بملب 2/3بمعدل 
تم فً هذه المرحلة )الأنبوب رأساً على عمب عدة مرات 

ترسٌب الأحماض النووٌة على شكل كتلة خٌطٌة هلامٌة 
 .(أو بٌضاء

 المترسب بوساطة ماصة DNAنمل الحمض النووي - 7
 مل من 1.5 مل وأضٌف 2دلٌمة إلى أنبوب صغٌر سعة 

% 76ٌلً ثكحول إي)  Washing bufferمحلول الغسٌل
 دلٌمة فً 20 لمدة هوترن ( ْم20–البارد المحفوظ بدرجة 

 طرد المركزي بالDNAالثلج حٌث جمع الحمض النووي 
 دلائك وبدرجة حرارة 10لمدة  (rpm 10000)بسرعة 

 . ْم 4
المتجمع فً  استبعد سائل الغسٌل وحفظ الحمض النووي- 8

 الأنبوب وجففت العٌنات باستخدام التجفٌف مع اعق
-10 لمدة vacuum dryerالتفرٌغ الحراري فً مجفدة  

 . دلٌمة20

 مٌكرولٌتر 500 فً الدناأذٌبت عٌنات الحمض النووي - 9
-mM Tris 10) المكون من  TEمن المحلول المنظم 

HCl, 1mM EDTA) م4ْ  وعند درجة حرارة . 

 فإنه الدناخلال أٌة عملٌة استخلاص للحمض النووي - 10

الناتجة عن  الرنا لابد من وجود كمٌة من الحمض النووي
 RNAتختلف كمٌة الحمض النووي )عملٌة الاستخلاص

باختلاف طرٌمة الاستخلاص وباختلاف النسٌج  النباتً 
وعلٌه فإنه لابد من استبعاد هذه الحمض النووي  (وعمره
RNAًوفك ماٌل : 

 µl 2 بإضافة RNAتم التخلص من الحمض النووي 
والتحضٌن على درجة  RNase(10 mg /ml)  من أنزٌم

مدة نصف ساعة، و أضٌف حجم مماثل من ل ء م-37
طرد وبعد ال. (1:24)اٌزومٌل الكحول : الكلوروفورم

 ونمل الطور العلوي لأنبوب جدٌد أضٌف له المركزي
 النمً لإعادة ethanolانول ثضعف كمٌة المزٌج من الإي

( ء م-4)، وترن عند الدرجةDNAترسٌب الحمض النووي 
 بسرعة لطرد المركزيالمزٌج با لمدة ساعة ثم رسب

10000 rpm)) دلائك وغسل ثانٌة بواسطة 10 و لمدة 
  آثار  من  للتخلص   الهواء   فً و جفف %  70  انولثالإي
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. الطرز الوراثٌة والأصناف المحلٌة المدروسة حٌث اعتمد رمز محدد لكل سلالة: (1)جدول رلم 

المواصفات الرمز الصنف 
. معتمد فً سورٌة، سداسً الصفوف، لون السنبلة والحبوب أبٌض 1 176الصنف أكساد 

. ثنائٌة الصف، لون السنبلة أبٌض، لون الحبوب أبٌض 2 1420السلالة أكساد 
. ثنائٌة الصف، لون السنبلة أبٌض، لون الحبوب أبٌض 3 1614السلالة أكساد 

. سداسٌة الصفوف، لون السنبلة أبٌض، لون الحبوب أبٌض 4 1630السلالة أكساد 

. سداسٌة الصفوف، لون السنبلة أبٌض، لون الحبوب أبٌض 5 1632السلالة أكساد 
. سداسٌة الصفوف 6 1670السلالة أكساد 

. محلً لدٌم، ثنائً الصف، من أكثر الأصناف انتشارا فً المطر 7الصنف عربً أبٌض 

. صنف محلً لدٌم، ثنائً الصف، ٌأتً فً المركز الثانً 8الصنف عربً أسود 
 

التسلسل النكلٌوتٌدي للبادئات المختبرة فً  : (2)جدول رلم 
 ISSRتمانة 

درجة التسلسل النكلٌوتٌدي البادئة 
الالتحام 

ISSR-2 (GA)8C 52 

ISSR-3 (CA)8A 50 

ISSR-4 (CA)8C 52 

ISSR-5 (AC)8T 50 

ISSR-6 (GA)8CG 56 

ISSR-9 (AC)8GG 56 

ISSR-14 CCAG(GT)7 56 

ISSR-18 C(CT)4(GT)4G 56 

ISSR-32 (GT)8G 52 

ISSR-33 (GT)8 A 50 

ISSR-34 (CT)8G 50 

ISSR-36 (CA)8CC 56 

ISSR-40 (AC)8TT 50 

ISSR-43 (AG)9 54 

 

انول ضمن جهاز المجفف بالتفرٌغ و الحرارة ثالإي
block Heater  dry نوع Lab-tech ثم أذٌب الحمض  

.   المعممTE فً محلول  DNAالنووي 
 DNAالتمدٌر الكمً والنوعً للحمض النووي .2 .2 .2

 بواسطة الأشعة فوق البنفسجٌة
 Power WaweXTM (BIO-TEK ستخدم جهازأ

Instruments, Inc.) لتمدٌر كمٌة الحمض النووي DNA 
وتحدٌد نماوته حٌث ٌعتمد الجهاز فً عمله على لٌاس كمٌة 

الحمض النووي الموجودة عن طرٌك تمدٌره لامتصاص 
 للأشعة فوق البنفسجٌة بموجات DNAالحمض النووي 

  Maniatisحٌث ذكر .  نانومتر280 و260طولها 
 260 أن النسبة بٌن لراءة الموجة 1982 عام وأخرون

 OD 260/ OD 280 نانومتر 280نانومتر والموجة 
تساعد فً تمدٌر نماوة الحمض النووي إذ ٌجب أن تتراوح 

 . 2-1,8هذه النسبة بٌن 

 40 للحصول على تركٌز الدناثم مددت عٌنات 
مٌكرولتر كما تم التمدٌر النوعً على هلامة /نانوغرام 

Agarose إذ ٌظهر الحمض النووي %0,8 بتركٌز ،

DNA ذو النوعٌة الجٌدة على شكل حزمة Band بٌنما ،
 سًء النوعٌة مبعثراً وغٌر DNA ٌكون الحمض النووي 

. Smearواضح الحدود 

 المطبمة لإجراء الدراسة  ISSRة الـ يتمن. 3 .2.2

الجزٌئٌة 
 ISSR( Interتضمنت هذه الدراسة تطبٌك تمنٌة 

Simple Sequence Repeats) ( 2جدول) والتً تعتمد 
 (PCR)بشكل أساسً على تفاعل البلمرة المتسلسل 

Polymerase Chain Reaction  وتتمٌز هذه التمنٌة عن
التمنٌات الأخرى بسهولتها وسرعتها فهً لا تتطلب ولت 

  بالإضافة إلى ما تملكه (Williams et al., 1990)طوٌل
هذه التمنٌة من وثولٌة وتخصصٌة عالٌة كونها تحتاج 
لبادئات ذات عدد أسس كبٌر وٌتم بهذه التمانة تضخٌم 

 حٌث ٌتم خلال تفاعل البلمرة إكثار DNAالحمض النووي 
 والحصول على عدد كبٌر DNAلطعة من الحمض النووي 

  .من السلاسل الجدٌدة
 
 
 

 ,.Williams et al) وفماً لـ PCR البٌسرةأجري تفاعل 

 بعض التعدٌلات فكان حجم التفاعل  اضافة مع(1990
 Green( µl 12.5)حٌث ٌتضمن  ، ( ul 25)النهائً 

Master mix ، وبادئة بتركٌز(10 µM )Fermentas) )
( µl 25) وٌكمل الحجم إلى (mg 40) بتركٌز DNAو

وٌتم هذا التفاعل فً جهاز التدوٌر ، بالماء الممطر المعمم
مودٌل )  (APOLLO, USAالحراري من شركة 

ATC401 وفماً للظروف التالٌة  :

 دلائك لٌتم 5 ْم لمدة 94عند درجة حرارة : الانفصال - 1

 .DNAانفصال سلسلتً الـحمض النووي 
:   دورة تتضمن كل منها المراحل التالٌة 35- 2

.  ثانٌة 30لمدة   ْم94ٌتم عند حرارة : التحطم 
.  ْم لمدة دلٌمة واحدة 51عند حرارة : الالتحام 

.  ْم لمدة دلٌمة 72عند حرارة : الاستطالة 
 . ْم مدة عشر دلائك 72اكتمال التفاعل عند حرارة - 3

 ْم لتفصل الحزم 4ثم تحفظ العٌنات فً درجة حرارة 
 .بعدها بالترحٌل على هلامة الآغاروز

  الكهربائً والتلوٌن والتصوٌرتفرٌدال .4 .2. 2 
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رموز البادئات المستخدمة، عدد الحزم الكلٌة : (3)جدول 
% والمتباٌنة، النسبة المئوٌة للتعددٌة الشكلٌة 

. وحجم الحزم فً الأنواع المدروسة

عدد الحزم  
الكلً 

عدد الحزم 
ذات التعددٌة 

الشكلٌة 

النسبة 
% المئوٌة

للتعددٌة 
الشكلٌة 

ISSR-9 7 7 100 

ISSR-32 4 3 75 

ISSR-33 4 4 100 

ISSR-34 2 1 50 

4-ISSR 7 5 71.42 

2-ISSR 6 5 83.33 

3-ISSR 6 6 100 

5-ISSR 5 4 80 

6-ISSR 6 6 100 

14-ISSR 3 2 66.66 

18-ISSR 4 4 100 

36-ISSR 4 4 100 

41-ISSR 6 5 83.33 

43-ISSR 7 7 100 

 86.40 63 71 المجموع

 

بمرور حمل % 2تم الترحٌل على هلامة الآغاروز 
 فولط ولمدة ساعتٌن ونصف وذلن 100كهربائً لدره 

الناتجة عن التضخٌم  DNA لفصل حزم الـحمض النووي
: وفك ما ٌلً

 من المحلول ml 100 من الآغاروز لـ g 2تم إضافة - 

 1X  TBE bufferالمنظم 

( EDTA buffer-Tris-acetate) ،(200 ml 5X TBE 

buffer +1800 ml distilled   water) 

5X TBE buffer (54 g Tris borate + 27.2 g Boric 

acid + 20 ml 0.5 EDTA,pH 8.0) 

( mg/ml 50) من صبغة الاٌثٌدٌوم بروماٌد 5µlثم إضافة 

كما ٌتم حمن عٌنة من مؤشر الحمض النووي 
(DNA)100-bp من شركة(Fermentas, Germany)  

وذلن لتحدٌد الحجم الجزٌئً للحزم الناتجة لٌتم بعد ذلن 
. الترحٌل

:  Statistical analysis  التحلٌل الإحصائً .3 .2  
جمعت نتائج عملٌة التضخٌم فً جداول اعتماداً على 

 بٌن DNAممارنة وجود أو غٌاب حزم الحمض النووي 
عند  (1)الطرز الوراثٌة المدروسة، حٌث أعطً الرلم 

لعدم  (0)والرلم  DNA وجود حزمة الـحمض النووي

وجود الحزمة، ذلن ٌتضمن الحزم الواضحة فمط ولد نظمت 
الجداول لكل بادئة على حداً، ورسمت شجرة المرابة 

 بتطبٌك متوسطات المجموعات Dendrogramالوراثٌة 
 UPGMA Unweighted Pairالمزانةالزوجٌة غٌر 

Group Method with Arithmetic Averaging  
  .الإحصائPop gene 1.31ً  باستخدام برنامج 

 
: النتائج والمنالشة.3

لدراسة الوراثٌة على مستوى الحمض النووي ا. 1. 3
DNA  

 من البادرات DNAاستخلاص الحمض النووي تم  
 أسابٌع ولٌس تركٌزه ونماوته بجهاز 3-2الفتٌة بعمر 

 1 و0.56المطٌاف الضوئً حٌث تراوحت التراكٌز بٌن 
، ومدد 2-1.8مٌكرولٌتر ونماوة العٌنات بٌن /مٌكروغرام 

 مٌكرولٌتر/نانوغرام40 لٌصبح DNAالنووي تركٌزالحمض
 مٌكرولٌتر، وطبمت عمٌة الرحلان الكهربائً/نانوغرام

لمعرفة نوعٌة  % 0.8 على هلامة الآغاروز بتركٌز 
 .(1شكل ) المستخدم DNAالحمض النووي 

 فأعطت . بادئات14 فتم اختبار ISSRثم طبمت تمنٌة 

هذه البادئات حزم واضحة وذات تعددٌة شكلٌة كما ٌبٌن 
الصنف  (2)، 176الصنف  (1. )هذه الحزم (2)الشكل
( 5)، 1630الصنف  (4)، 1614الصنف  (3)، 1420

الصنف عربً  (7)، 1670الصنف  (6 )1632االصنف 
  .الصنف عربً أسود (8)أبٌض، 

 الناتجة عن  polymorphismالتعددٌة الشكلٌة .2. 3

 ISSRتطبٌك تمنٌة 

 
 
 
 

 اختبار ستة طرز وراثٌة (3جدول) تضمنت الدراسة
من الشعٌر إضافة إلى الصنفٌن عربً أبٌض وعربً أسود 

كما أن جمٌع البادئات المستخدمة . التً استخدمت كشواهد
أعطت منتجات تضخٌم فً تفاعل البلمرة المتسلسل حٌث 

أثبتت البادئات المستخدمة فعالٌتها فً إعطاء تعددٌة شكلٌة 
نجم عن استخدام هذه لد بٌن الأصناف المدروسة والشاهد و

، حٌث أعطت جمٌع (لرٌن) ألٌل 71البادئات ما مجموعه 

  و نسبة التعددٌة polymorphicهذه البادئات تعددٌة شكلٌة 
  حزمة 2، تراوح عدد الحزم لكل بادئة بٌن  % 86,40

 حزم كأعلى عدد مع 7 و (ISSR-34) كألل عدد مع البادئة
 . حزم لكل بادئة5  بمتوسط (ISSR- 9-4-43) البادئات

   وكانت النسبة المئوٌة للتعددٌة الشكلٌة لد تراوحت بٌن
% 100 و 66,6

 :لمدروسةا الأنواعتحدٌد درجة المرابة الوراثٌة بٌن . 3.3
ٌفٌد تحدٌد درجة المرابة الوراثٌة ضمن الأنواع فً 

برامج تربٌة النبات، لتأمٌن لاعدة وراثٌة كبٌرة، للاستفادة 
وتمت دراسة العلالة الوراثٌة بٌن . منها فً برامج التهجٌن

الطرز الوراثٌة المدروسة بتطبٌك مصفوفة النسب المئوٌة 
 Percent Disagreement Values (PDV)لعدم التوافك 

حٌث أن ارتفاع لٌم هذه المصفوفة ٌدل على وجود اختلاف 
وراثً وبازدٌادها ٌزداد التباٌن الوراثً بٌن النباتٌن 

المدروسٌن وٌتم إنشاء هذه المصفوفة وفماً لعدد وحدات 
.  التضاعف المشتركة
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 الطرزفً جمٌع  (ISSR-32-33)لملاحظة التعددٌة الشكلٌة الناتجة عن استخدام البادئة% 2صورة هلامة الآغاروز :  (2)الشكل 
  . DNAوزان وأحجام حزم الحمض النووي أ ٌمثل المؤشر الجزٌئً لتحدٌد  Mالمدروسة والشاهد،

 
 

 
. ISSR للأنواع المدروسة والشاهد، الناتج عن استخدام تمنٌة  Cluster Analysisالتحلٌل العنمودي ( : 3)الشكل  

 ،1630الطراز - (4، 1614الطراز - (3، 1420الطراز - (2، 176الطراز - (1 :حٌث أن
. عربً أسود- (8عربً أبٌض، - (7، 1670الطراز - (6،  1632الطراز - (5

 

M         1             2             3           4             5           6            7            8            

500 Pb 

 .D.N.A ىض النوولحملتحدٌد نوعٌة ا% 0.8هلامة الآغاروز بتركٌز :(1)الشكل
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 ة ـــ بٌن الأصناف المدروسة والشاهد والناتج(PDV)مصفوفة النسب المئوٌة لعدم التوافك  : (4)جدول 
  .ISSR بتطبٌك تمانة الـ UPGMAعن تطبٌك متوسطات المجموعات الزوجٌة غٌر المزانة 

               1          2              3           4          5            6           7           8     

 ================================================================
1****                    
2         0.2553         ****      
3         0.7363    0.8615        ****      
4         0.2737    0.3915    0.8287        ****      
5         0.2553    0.3309    0.7363    0.2373         ****      
6         0.3507    0.4340    0.8287    0.2196    0.2022       ****      
7         0.2373    0.3114    0.7662    0.2196    0.2737    0.2553        ****      
8        0.2924     0.3709    0.8615    0.2737    0.3309    0.2737    0.1683      ****   

: حٌث أن
،   1632الطراز - (5، 1630الطراز - (4، 1614الطراز - (3، 1420الطراز - (2، 176الطراز - (1

 .عربً أسود- (8عربً أبٌض، - (7، 1670الطراز - (6

 هً  PDVأن ألل لٌمة لـ (4)نلاحظ من خلال الجدول 
 بٌنما كانت أعلى لٌمة لها، 8 والصنف 7 بٌن الصنف 0,16

مما ٌدل على  8 ، 2 والصنفٌن3  بٌن الصنف 0,86 هً
. وجود تباٌن وراثً  كبٌر بٌنها

للأنواع   Cluster analysisالتحلٌل العنمودي.4.3

المدروسة والشاهد الناتج عن استخدام تمنٌة 
ISSR  :

ٌسمح التحلٌل العنمودي بتمسٌم الأنواع المدروسة إلى 
مجموعات، وتعكس هذه المجموعات درجة المرابة الوراثٌة 

فٌما بٌنها، ولد تتجمع العٌنات ضمن مجموعة واحدة بناءاً 
.  على موطنها الأصلً أو بناءاً على أصلها ونسبها

أجري التحلٌل العنمودي للنتائج التً تم الحصول علٌها 
 لتحدٌد Dendrogramوذلن لإنشاء شجرة المرابة الوراثٌة 

درجة المرابة الوراثٌة ورسم شجرة المرابة الوراثٌة بٌن 
أن  (3)ولوحظ من الشكل . الأصناف المدروسة والشواهد

شجرة المرابة الوراثٌة انفصلت إلى عنمودٌن، ضم العنمود 
، فً حٌن ضم العنمود الثانً 3الأول الطراز الوراثً 

كما انفصل العنمود . 8 و7، 6، 5، 4، 2، 1الطرز الوراثٌة 

  الثانً إلى تحت عنمودٌن، ضم تحت العنمود الأول
، فً حٌن ضم تحت العنمود الثانً 2و 1الطرز الوراثٌة 
. 8 و7 والصنفان 4، 5، 6الطرز الوراثٌة 

 الألرب إلى بعضهما البعض ببعد 8 و7كان الصنفان 
  (10,11) ببعد وراث6ًو  5 ، ثم الطرازٌن(8,41)وراثً 

 
  

 
 فً Polymorphism  تعددٌة شكلٌةISSRأظهرت تمنٌة - 

إظهار التباٌنات الوراثٌة بٌن الطرز الوراثٌة حٌث بلغت 
 . %86,40نسبة التعددٌة الشكلٌة 

 عن بمٌة الطرز والأصناف 1614انفصل الطراز الوراثً - 
 .فً شجرة المرابة الوراثٌة

كان الصنفان عربً أبٌض وعربً اسود هما الألرب - 
وراثٌاً، حٌث أنها أصناف معتمدة وتستنبط منها الأصناف 

 .                  والطرز الأخرى

التوصٌات 
تحدٌد المورثات المسؤولة عن تحمل الإجهاد الجفافً  -1

 .RT- PCRوذلن باستخدام 

. عزل البروتٌنات المسؤولة عن تحمل الصدمة -2
 

 المراجع. 4
استخدام مؤشرات من الدنا .(2001).سٌد، محمود هٌثم

DNA ًفً انتخاب مورثات المماومة للأمراض ف 
الشعٌر، جامعة دمشك، كلٌة الزراعة، أطروحة 

 .دكتوراه
شاهرلً، مخلص؛ الأوبري، خالد؛ نابلسً، غسان ومولوي، 

أولوٌات حفظ المصادر الوراثٌة البرٌة . (1995).بسام

.  فً سورٌا، دمشك، سورٌا
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