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الزراعة كلية  / روة الحيوانيةختبرات الث( في م 2014-2015خلال الموسم الشتوي ) نفذت الدراسة       
 Triticumلسبعة عشر تركيب وراثي من حنطة الخبزلتقدير البعد الوراثي  جامعة السليمانية /

aestivum L. المؤشرات الجزيئية بطريقة الـ لأعتماد على ابRAPD Random amplified 

polymorphic DNA))  ـ زرعت في كؤوس بلاستيكية وبعد الأنبات تم تقطيع الاوراق وعزل ال
DNA أظهرت النتائج أنبادئ عشوائي  23نها وتنقيته ورحلت على هلام الاكاروز وبأستخدام م . 

متباين  اليل127 منها  موقع أرتباط  142نتجت من  1327كلي بلغ حزم عدد  عطتأ سبعة عشر منها 
Polymorphic Bands 15  رئيسياليل Monomorphic Bands  وقد تراوحت احجام الحزم ،
  (PIC)  التعددية الشكلية عاملم قيمة أرتفاع ن  أ، و  (bp1500-140) تالمتضاعفة لجميع البادئا

Polymorphic information content  دلت على زيادة  0.9226و  0.7756تراوحت بين التي
 تراوحت بين  Gene Diversityي جينن قيمة التنـوع الأو  ادئات المستخدمة ،القدرة التمييزية للب

ي وهذه القيم العالية تعطي فكرة عن مدى قابلية البادئات العشوائية المستخدمة ف 0.9273و 0.8028
عتماد على وجود للكشف عن التباين الوارثي بين التراكيب الوراثية للحنطة بالأ RAPDمؤشرات الـ 

قد ف Frequency Major  Allele ما التكرار الاليلي الرئيسيأ ، عدادهاأ رئيسية  والمتباينة و الحزم ال
 OPA-10 و OPG-10رتباط كل من البادئين أعلى متوسط من الليلات الناتجة من مواقع أ سجل 
لسبعة من  0.1176، بينما لوحظ اقل متوسط وبلغ   0.3529التراكيب الوراثية  وبلغ   DNAعلى 

 و OPG-12 و OPD-20 و OPB-18 و OPG-02 و OPG-08 و OPH-11دئات وهي البا
OPF-03 ، كبر بعد أن أهرت ظأ عتمدت في تحليل البعد الوراثي للتراكيب الوراثيةأ وهذه النتائج التي

ما اقل بعد أ،  0.791وبلغ  ZENGIRCIوالتركيب الوراثي  99وراثي كان بين التركيب الوراثي جيهان
وقد توزعت التراكيب .  0.318وبلغت  Gerekو TURKMENين التركيبين الوراثيين كان بفوراثي 

عنقد تأظهرت و   RAPDعتماداً على نتائج تفاعلات الـ أ المدروسة في شجرة القرابة الوراثية التـي أنشئت 
مييز درة عالية على التق  RAPD الـ ، وقد أظهرت مؤشرات التراكيب الوراثية إلى ثلاثة مجاميع رئيسية

 . بين التراكيب الوراثيـة المدروسـة مـن الحنطة 
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           Astudy was conducted at winter season (2014-2015) in Animal 

Reproduction Labs ./ College of Agriculture / University of Sulaimaniah to 

estimate the genetic diversity for (17) genotypes of bread wheat (Triticum 

aestivum L.) depending on molecular levels by method of RAPD (Random 

Amplified Polymorphic DNA) . planted in plastic pods , after germination the 

leaves were cut and DNA exitract and pured , then  moved on Agaros gel by 

using 23 randome primeras . The results showed that the 17 of these primers 

gave number of total bands 1327 resulted from 143 linked location, 128 of these 
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were heterozygous allele (15 Polymorphic bands) were major allels 

(Monomorphic bands) . The size of multiple bands for all primeras (140-1500 

bp) , While the height ralue of polymorphic information content (PIC) was 

between 0.7756 and 0.9226 refered for increase of ability disting shed for using 

the primeras . the value of Gene diversity was between 0.8028 and 0.9273 , and 

these high values has given idea for the range of the ability of these random 

primeras which used in RAPD levels for detection about genetic variance 

between the genotypes of wheat depending on presnse of main and hetero 

zygous frequency of major allele was recorded highly mean from resulted allels 

from linked location of two primeras OPG-10 and OPA-10 on the DNA of the 

genotypes (0.3529) , while the least mean was showed (0.1176) for seven of 

the primeras which were (OPH-11,OPG-08 ,OPG-20 , OPB-18 , OPD-20 , 

OPG-12 and OPF-03) . These results which were depended in the anlysis of 

the getic diversity for the genotypes showed thet the biggest genetic diversity 

was between gehan99 genotype and ZENGIRCI genotype (0.791) , while the 

least genetic diversity was between two genotypes (TURKMEN and Gerek ) 

were (0.318) . The studied genotypes were distribued in genetic dendrogram 

which built dependingon the results of RAPD reactions, showed that these 

genotypes were dendrogram to three main groups . The RAPD levels showed 

high ability for distinguished between studied genotypes of wheat.                                                                   

 

 :ةـــــالمقدم
من المحاصيل  يعد( . 2010( )القزاز ، Triticum( جنس )Gramineaeيعود الى العائلة النجيلية ) نجيلينبات الحنطة          

خرى )معلا لها في صناعة الخبز والصناعات الأ% من سكان العالم لدخو 40تشكل المصدر الغذائي لما يقرب من و  الاستراتيجية،
مليون طن من حبوب الحنطة ومقدار مايستورد منها يصل الى  4.400يصل الى  االعراق سنوي هما يستهلكن إو  (،2005وحربا ، 
 . (FAO   ،2011مليون طن وعليه فانه يعد من المرتبة السادسة من بين الدول التي تستورد الحنطة ) 2.600

 DNA الـ وراثيةالريق التحسين الوراثي بأستخدام المادة تتواصل الجهود المبذولة لتطوير وزيادة انتاجية الحنطة عن ط         
دراسة الصفات المورفولوجية   تم الحصول عليها فييصناف ودراسة الصفات الجزيئية وربطها مع الصفات التي المأخوذة من الأ

المؤشرات الجزيئية  ( .2002خرون ، آو   Roderويستفاد منها في برامج تربية وتحسين النبات )، نتاجية لغرض التمييز بينها والأ
Molecular markers   مكانية تحديد موقع وراثي مطلوب لتركيب وراثي معين وعدم مة في برامج تربية النبات وذلك لأمهتعد

ضافة الى الحصول على عدد كبير من المؤشرات في وقت أنتاجية مؤشرات المورفولوجية والأتأثرها بالشكل الظاهري للنبات بعكس ال
تها في الثلاث ثبتت فعاليالتي أ RAPDو  ISSR و SSR و AFLP و RFLP( وتشمل كل من مؤشرات الـ  2010)سيد ،قصير

لغيرها من المؤشرات الفسلجية مرافقة  وأ( 2008خرون ، آو  Whiteستخدامها بكثرة بشكل مفرد )أدى الى أخيرة مما عقود الأ
من المؤشرات  ارهاعتبلأ  RAPD الـ تقنيةهمية وتزداد أ ( . 2006، خرون آو  Liuو 2005خرون ، آو   (Pagnottaنتاجيةوالأ

خرون آو  Khan، ويستفاد منها لدراسة القرابة الوراثية والكشف عن التنوع الوراثي لمحصول الحنطة )   PCRالمعتمدة على تقنية الـ 
اعدها ولاتحتاج الى تحديد التسلسل النيوكليوتيدي ساس عملها وجود بادئات عشوائية مرتبطة بالمواقع المتوافقة مع قو أن أ. ( 2005، 
(Jan   2011خرون ، آو) ،  عتماد على المؤشرات الجزيئية بأستخدام تقنية الى كشف التباين الوراثي لها بالألذا فأن البحث يهدف

PCR-RAPD  التربية وتحسين النبات في برامج اً عتماد عليها لاحقية لكل صنف والأعطاء هوية وراثأ وتحديد المدخلات المتكررة و .
( في دراسته لبعض التغايرات الوراثية لتراكيب وراثية منتخبة من 2011زكريا ) وأجريت عدة دراسات في هذا المجال منها ما جاء به

 كما درس متباينة،حزمة 44حزمة رئيسية و 38منها  82الحنطة بأستخدام ثمانية بادئات سبعة منها اظهرت حزم بلغ عددها 

Aydogan  وYagdi  (2012 ) حزمة 142صنف من القمح الطري وحصل على مجموع عام من الحزم وصل إلى  16التباينات لـ
 ( في2013الجبوري )هذا واكد  bp2800- 300 .حزمة/بادئ  وكانت أوزانها ما بين   8.35بمتوسط   ةمتباين 110كان بينها 
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 من الحنطة الناعمة وكان المدروسة الوراثية والتراكيب الأصناف بين واضحاً  وراثياً  تبايناً  ستخدمها أظهرتأالبادئات التي  ن  أ هدراست
 بادئ .  15صل أمن  بادئاً  11 نتائج أعطت التي البادئات عدد

 :ائق البحثمواد وطر 
 CTAB  (Cetyمن الاوراق الطرية بأستخدام مادة  ( 1جدول ) من جميع التراكيب الوراثية المزروعة  DNAـتم عزل ال       

Trimethyl Ammonium Bromide   ) على الأاً عتمادأ ( سس التي وضعها Sahagi –Maroof تم أتباع 1983خرون، آو ، )
  ت .(  مع بعض التحويراDoyle  ،1987و  Doyleطريقة  )

 ( التراكيب الوراثية المستعملة في التجربة .1جدول )
 التركيب الوراثي التسلسل

 6شام  1

 99جيهان  2
3 Kenan bey 

4 Adana 99 
5 TURKMEN (KURU) 

6 Lutfibey (KURU) 
7 Seval (KURU) 

8 Atli (KURU) 
9 Tosun bey (KURU - SULU) 

10 BEREKET (KURU -SULU) 

11 DEMIR (SULU) 

12 Gerek 
13 KARAHAN (KURU) 
14 PEHLIVAN (KURU- SULU) 

15 ZENCIRCI (KURU) 

16 Bayrakler 
17 UZUN UAULA (KURU ) 

 
وتم زراعة حبوب كل  كلية الزراعة /جامعة السليمانية مختبرات الثروة الحيوانية/في  2014-2015للموسم التجربة  جراءتم أ       

ثم وضعت في غرفة على درجة حرارة ورطوبة  ،(حبوب للصنف الواحد 10صنف في كؤوس بلاستيكية بداخلها بتموس بمعدل )
زفي بأستخدام وراق لكل تركيب وراثي بأستخدام مقص معقم وتطحن في الهاون الخيع الأيام تم تقطأ 8-10واضاءة معتدلة وبعد مرور 

غم من كل عينة من العينات النباتية  1تم وزن ، صبحت العينة النباتية بشكل مسحوق ناعم أستمر الطحن حتى أالنتروجين السائل و 
لكل عينة ووضعت العينات  CTAB ل الاستخلاصمل من محلو  10اضيف و مل  10المطحونة ووضعت في انابيب زجاجية بحجم 

ثم وضعت العينات في جهاز الطرد المركزي وبدرجة  ،دقيقة   60 -40لمدة  5م 65 - 60في حمام مائي وحضنت بدرجة حرارة 
لراشح الى تم فصل الراشح عن الراسب وذلك بنقل اعينات بعد اخراج ال، و دقيقة  12دورة/الدقيقة ولمدة  4000وبسرعة  C5 21حرارة 

ثم وضعت العينات  ( لكل انبوب ، 1:24كحول ايزواميلي ) كلوروفورم :) مل من 8 افةاضبعدها تم  ، مل 5انابيب جديدة بحجم 
نقل الوسط المائي الحاوي على الحامض النووي الى انبوبة ، و  دقيقة 15دورة/ دقيقة ولمدة  4000في جهاز الطرد المركزي بسرعة 

ثم  مع شحنات الأمونيوم ، DNAمايكروليتر من خلات الأمونيوم الى العينات لغرض تجميع الـ  V  0.08جديدة و اضافة
وحفظت  DNAمايكروليتر كحول ايزوبروبانول لكل عينة وقلبت الانبوبة بهدوء عدة مرات لغرض ترسيب  الـ  V   0.54اضيف

دورة  4000بجهاز الطرد المركزي بسرعة وضعت العينات لثانية لمدة ليلة كاملة . للمرة ا   C5 20العينات في درجة حرارة منخفضة 
في قعر الانبوب . تم ازالة الراشح من الأنابيب  DNAيزوبروبانول والحصول على ستبعاد الألأ 4Cدقيقة وبدرجة  30دقيقة ولمدة /
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المترسب  DNAكل عينة من الـ مل من الماء المقطر الى  1 يفاض، و دقيقة بدرجة حرارة المختبر  50وتجفيف الأنابيب لمدة 
ووضعت العينات  Proteinase Kمايكروليتر من   25 و RNAseمايكروليتر من انزيم الـ   25 يفم اضث ، DNAلغرض اذابة الـ 

مل من الكلوروفورم لكل عينة لفصل الدقائق النباتية  1ضافة أبعدها تم ،  5م 45دقيقة وبدرجة حرارة  60في الحمام المائي لمدة 
طبقة العليا من الأنابيب الثم اخذت ، دورة/الدقيقة  4000دقيقة وبسرعة  20لعالقة ووضعت العينات في جهاز الطرد المركزي لمدة ا
مع الأمونيوم وبعدها يتم  DNAمن خلات الأمونيوم لغرض تجميع الـ  0.08V مل ويتم اضافة  5نابيب جديدة بحجم أ نقلت الىو 
وضعت العينات في جهاز الطرد المركزي بسرعة ثم ،  DNAن الأيزوبروبانول لغرض ترسيب الـمايكروليتر م  V  54.0ضافةأ

الراشح  يلز أ في قعر الانبوب . DNAستبعاد الايزوبروبانول والحصول على الـ لأ ºC   4دقيقة وبدرجة 30دورة/دقيقة ولمدة  4000
مل من الايثانول 1  يفضثم أ  ، دقيقة 30بدرجة حرارة الغرفة لمدة الدقيقة ثم تركت الانابيب لتجف  من الانابيب بأستخدام الماصة

من بقايا خلات الامونيوم والايزوبروبانول وبعدها وضعت العينات في جهاز الطرد المركزي بسرعة  DNAلغسل الـ 70% بتركيز 
مايكروليتر  100ضيف أدقيقة و  60غرفة لمدة نابيب بدرجة حرارة الالأ تجففزيل الراشح و أ، ثم  5م 4دورة /الدقيقة بدرجة حرارة  4000

 . 5م 4بدرجة حرارة منخفضة  تحفظمن الماء المقطر و 
 X1بقوة   TBEذابته بمحلول الـ أكاروز وتم من مسحوق الآغم 1ضافة عن طريق أ% 1كاروز بتركيز تم تحضير هلام الآ      

بعدها تم تثبيت المشط في المكان المناسب له  ،مع المحلول اً دوم برومايد ومزجت جيمايكروليتر من صبغة الايثيدي 5ثم اضيف  ،
 DNA مايكروليتر من الـ 5 حضرت العينات للترحيل إذ تم مزجو ، عند احد اطراف الحوض  Wellsفي قالب الهلام لتكوين الحفر 

وزعت العينات على الحفر  ، ثم) محلول التحميل(Loading Buffer مايكروليتر من صبغة  2 مع  PCRالناتج من تفاعل الـ 
كمؤشر  DNA  (DNA Ladder 100 bp)ثم اضيف الدليل الحجمي المقطع والسليم  Micropipetteباستخدام الماصة الدقيقة 

ب بوضع القطوتم توصيل أقطاب التيار الكهربائي فولت ،  80 اغلق الجهاز و جهز بقدرة.  لمعرفة الوزن الجزيئي للقطع الناتجة
من القطب السالب الى القطب الموجب  DNAعينات الـ  لكي تتم حركة  من الجهة الثانية والقطب الموجبالحفر  السالب من جهة

بعد ذلك اخذت الصورة تحت  . وعند وصول الصبغة الزرقاء إلى ما قبل نهاية الهلام تم إيقاف الترحيلن دقيقة يواربع ساعةو بعد 
  DNAتم عرض الصورة على جهاز حاسوب لوحي متطور لرؤية حزم الـ ذإ( UV Transilluminotr) جهاز الاشعة فوق البنفسجية

  دير الحجم الجزيئي بمقارنته مع الدليل الحجمي المقطع ويقدر التركيز من خلال الدليل الحجمي السليم .فتم تق،  
ستناد الخبز المستخدمة في الدراسة بالأ ( من التراكيب الوراثية لحنطة17الـ ) DNAعلى عينات    RAPDتفاعلات الـ يتجر أً        
ي على مكونات او الح Master mixومن خلال توفير المواد والمحاليل اللازمة التي اهمها ، ( 1990خرون ، آو  Williamsالى )

 DNTPs  (400 μM)  ،Taq polymerase ((1U وشملت كل من لتضخيم المناطق المحددة من قبل كل بادئ هياللازمة التفاعل 
، 2MgCl  ،PCR buffer  ، مايكروليتر باستخدام الماء المقطر المعقم 25ويكمل الحجم الى )O2ddH( 23)، والبادئات العشوائية 

ختيارها بشكل عشوائي وخلطت ضمن خليط أوكان ( 2كما موضح بالجدول ) .CinnaGen Coا من شركة متم تجهيزهبادئ( 
%  1.8كاروز بتركيز على هلام الآ RAPD-PCRحيل وفصل نواتج تضاعف الـ وتم تر ،  5م 37التفاعل وكانت درجة حرارتها 

( والتصبيغ بمادة بروميد  (DNA Ladder 100 bpايكروليتر لكل عينة دنا وبوجود الـ م 25 دقيقة وتم ذلك بأخذ   40لمدة ساعة و
فه بالماء المقطر للوصول الى التركيز للعينات المدروسة بتخفي DNAتم ضبط تركيزالـ. ( 2009خرون،آو  Mondiniالاثيديوم )

وذلك بمزج الخليط في انبوبة  Master Reactionخليط التفاعل الرئيسي بعدها تم تحضير  بدء التفاعل التضاعفي . لغرضالنهائي 
Eppendeoff Tube  مايكروليتر لكل انبوب من كل عينة من عينات الـ   25مايكروليتر وبمقدار 200معقمة بحجمDNA كحجم 

  12. 5مايكروليتر وبأضافة 2بحجم Primerمايكروليتر والبادئ  5بحجم   DNAوشملت مكونات التفاعل قالب الـنهائي ، 
مايكروليتر ثم مزجت مكونات التفاعل  200انبوب معقمة بحجم  17تم وضع المقدار نفسه في  .  Master   mixمن الـ ليتر مايكرو 
من خلال تطبيق البرنامج المناسب و لبدء التفاعل التضاعفي ،  Thermocylerمر الحراري نقلت الانابيب الى جهاز المبل وجيدآ 

 تليها دورة DNAلمسخ شريطي الـ  5م 94دقائق على درجة حرارة  5دورة تضاعف كل دورة استغرقت مدة بلغت  40والذي تضمن 
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دقيقة لارتباط  1لمدة  ºم 37او  36 جات الحرارة الىلأتمام مسخ شريط المزدوج وأنخفضت در  ºم 94دقيقة بدرجة حرارة 1 استغرقت 
 دقيقة لاستطالة البادئ ، ثم بعد ذلك الدورة 2استغرق  ºم 72القالب تلاها ارتفاع في درجات الحرارة وصل الى  DNAالبادئ بالـ 

قت التفاعل تم رفع الانابيب انتهاء و  . بعد لغرض استكمال مرحلة الاستطالة ºم 72دقايق وعلى درجة حرارة  5استغرقت الاخيرة 
في القاع   DNAواضيفت لكل عينة فائدتها تثبيت الـ  Loadingمايكروليتر من صبغة الـ  2الجهاز المبلمر الحراري ، وتسحب  من

غم من مسحوق الاكاروز  1.8وزن  من خلال% 1.8حضر هلام الاكاروز  ، ثم  DNAبالاضافة الى دورها في تمييز حركة الـ 
،  5م 55 - 50ويسخن في المايكروويف لحين اكتمال الاذابة ثم يبرد المحلول الى درجة مل ،  TBE 100 يفه بمحلول الـ وتم تخف

دقيقة ، بعدها وضعت العينات في الجل وتم  30 - 20صبغة بروميد الاثيديوم الى هلام الاكاروز ثم ترك ليتصلب لمدة  تضيفأ
 RAPDتم فحص نتائج التضاعف العشوائي الـ  دقيقة . 40فولط لمدة ساعة وساعة و 80على  Electrophoresisتشغيل جهاز الـ 

( وعدم وجود 1حيث يمثل وجود الحزم بـ ) Bandsمن خلال تسجيل صور انماط عملية الفصل الكهربائي لكل بادئ وتحديد الحزم 
 .( 0الحزم بـ )

 للبادئات العشوائية المستعملة في التجربة  ( يبين اسماء وتتابعات القواعد النتروجينية المكونة2جدول )
 RAPDالبادئات المستخدمة في تفاعلات الـ 

 (,5............3,تتابعه ) البادئ  ت (,5............3,تتابعه ) البادئ  ت
1 OPH-11 CTTCCGCAGT 13 OPA-09 GGGTAACGCC 

2 OPG-08 TCACGTCCAC 14 OPA-10 GTGATCGCAG 
3 OPO-06 GGTCCCTGAC 15 OPA-13 CAGCACCCAC 
4 OPG-02 GGCACTGAGG      16 OPF-14 TGCTGCAGGT 
5 OPB-18 CCACAGCAGT 17 OPF-13 GGCTGCAGAA 
6 OPD-10 GGTCTACACC 18 OPC-07 GTCCCGACGA 
7 OPD-18 GAGAGCCAAC 19 OPF-06 GGGAATTCGC 
8 OPD-20 ACCCGGTCAC 20 OPA-07 GAAACGGGTG 
9 OPG-10 AGGGCCGTCT 21 OPA-04 AATCGGGCTG 

10 OPG-12 CAGCTCACGA 22 OPI-05 TGTTCCACGG 
11 OPG-14 GGATGAGACC 23 OPQ-01 GGGACGATGG 
12 OPF-03 CCTGATCACC    

متوسط لحساب Power Marker 3.25   و XLSTAT ستخدام برنامجأبحصائية للمؤشرات الجزيئية التحاليل الأ اءجر أتم      
ن خلال حساب تكرار م (Locus) الذي يعطيه الموقع  informativeness ( وهي قيمة تساعد على معرفة التمييز (PICقيمة 

وفق الطريقة المعتمدة فتم حسابها القوة التمييزية لكل موقع التنوع الجيني الذي يمثل  اما يلات هذا الموقع في العينات المدروسة ،لألأ
اجري التحليل  كذلك.  PICبدلا من    Dominant markers( لمعرفة المؤشرات تامة السيادة 2009)   Laurentin من قبل

تقدير و  الوراثي بين التراكيب الوراثيةتحديد التشابه  لمن خلا Euclideanبأستخدام برنامج و مقياس  Cluster analysisالعنقودي 
، بعد حساب  Index Jaccardوبالاعتماد على مقياس التشابه   RAPDبحسب مؤشرات الـ  Genetic Distanceالبعد الوراثي 

لصف الافراد   Phylogenicنسب التشابه وفق القوانين السابقة تبدأ المرحلة الاخرى لحساب القرابة الوراثية ورسم شجرة التطور
البعد الوراثي  ن  إصنفين فذلك يدل على  واحد ، وفي حالة مطابقة المادة الوراثية بين Clusterالمتشابهة بجوار بعضها في عنقود 

 ( .2000خرون ،آو  Essleman(  )100%) 1يكون مساويآ للصفر ونسبة التشابه تكون مساوية لـ  ن  أيجب 
 :ةالنتائج والمناقش

من الطرائق الجزيئية القديمة والبسيطة نسبياً لكنها ما تزال مستخدمة بكثرة نظراً لسهولة تطبيقها  RAPD تقنية الـ بالرغم من ان       
فقد جرى تطبيق تقنية Nabulsi  ، (2004و (MirAli ورخص تكاليفها بالمقارنة مع المؤشرات الجزيئية الأخرى ذات الدقة العالية 

للبادئ المستخدم  اً تبع ليلاتفي عدد الا اً واضحاً ختلافأ( وجود 3جدول ) نتائجظهرت وأ،  (2)بادئ جدول 23 م بأستخدا RAPDالـ 
 OPF-06 و OPC-07 لم تظهر أي حزمة وهيبادئات  6 عدا حزمة   1327عطت حزم واضحة بلغ عددها أ بادئ 17  ن  إذ إ، 
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رتباط مكملة لتتابع القواعد لهذا البادئ أإلى عدم وجود منطقة  يعود السبب وقد OPQ-01 و OPI-05 و OPA-04 و OPA-07 و
منها دراسة  في دراسات عديدة توهذه الحالة لوحظ ، الجينوم للأنواع المدروسة DNA على موقع مكمل له ضمن تتابعات

(Rawashdeh وAmri ، (2006 (وNwangburuka  في الكشف عن وبقية البادئات كانت مقدرتها متفاوتة  ، 2011)خرون ،آو
إن البادئات السبعة  كما نلاحظمن الحزم ،  حجم التغاير الوراثي بين التراكيب الوراثية المدروسة فيما اعطى البعض الاخر عدد اقل

المتباينة  ليلاتما الاأا في جميع التراكيب الوراثية  ، لظهورهة رئيسي اليلات15 موقع اليلي كان من بينها   142عشر قد اعطت 
إذ الصلة الوراثية بين التراكيب الوراثية  ،  التي يعتمد عليها لتحديد اليل 127المميزة للتراكيب الوراثية وبلغ عددها  ليلاتن الافهي م

عطت كل أ % في حين 100وبنسبة  10متباينة بلغ  اليلاتعدد على أ  احرز أ قد  OPA-10 و  OPG-12البادئين  ن  يلاحظ إ
وبنسبة  6متباينة بلغ  اليلاتقل عدد أOPF-14 وOPA-09 و OPG-10 و OPD-18و  OPG-08 و OPH-11 البادئات

تميزت بوزن جزيئي البادئات المستخدمة  ن  إعلى التوالي ، كذلك يلاحظ  %(100و 85.71و 66.66و  100و 100 و 85.71)
 - 61.53النسبة المئوية بين  لكل بادئ وتراوحت Polymorphsimمع وجود تباين في نتائج الـ ،   bp 1500 -140 تراوح بين

لتغايرات بين التراكيب الوراثية في حين لم يظهر البعض الاخر اكشف لبعض البادئات على  يشير الى القدرة العاليةمما  ،%  100
 حجاموالأ دراسةكل بادئ مع التراكيب الوراثية المستخدمة في الرتباط أعتماد على عدد الحزم الناتجة من هذه القدرة ،وبالأالبادئات  من

 رتباط البادئ أالأليلات الناتجة من الجزيئية للحزم ، وعدد 

ينة التباينات الوراثية للبادئات المستخدمة )عدد حزم الـدنا الكلية , والمتباينة والرئيسية والنسبة المئوية للحزم المتبا( 3جدول )
 % وحجم حزم الـدنا الكلية ( 

 رقم
 البادئة

مواقع  اسم البادئ
 رتباطالا 

 مواقع الارتباط

 المتباينة
Polymorphic 

 ليلاتنسبة الا 
 المتباينة  %

Polymorphsim 

 مواقع الارتباط
 الرئيسية

monomorphic 

 DNAحجم حزم الـ 
 الكلية

amplified 

1 OPH-11 7 6 85.71 1 1500-250 

2 OPG-08 6 6 100 0 1300-200 

3 OPO-06 7 7 100 0 900-200 

4 OPG-02 9 8 88.88 1 900-250 

5 OPB-18 9 9 100 0 980-200 

6 OPD-10 9 7 77.77 2 950-230 

7 OPD-18 6 6 100 0 800-170 

8 OPD-20 10 9 90 1 800-140 
9 OPG-10 9 6 66.66 3 900-170 
10 OPG-12 10 10 100 0 990-160 
11 OPG-14 8 8 100 0 900-120 
12 OPF-03 13 8 61.53 5 1400-160 
13 OPA-09 7 6 85.71 1 900-180 
14 OPA-10 10 10 100 0 990-260 
15 OPA-13 8 8 100 0 900-200 
16 OPF-14 6 6 100 0 1000-300 
17 OPF-13 8 7 87.5 1 1200-170 

 Total 142 127 88.81 15  

 Average 8.35 7.47    

 
، وقيمة   Major Allele Frequencyوتكرار الأليلي الرئيسي    ،للبادئات  PICالتميزية الـ وقيمة القدرة  الدراسة،مع عينات 

  تم توضيح نتائج البادئات كما يلي :  Gene Diversity التنوع الجيني
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    : OPH-11البادئ  - 1
مواقع  7رتباط البادئ في أحزمة نتجت من  59تم الحصول على وراثية و لتراكيب الا DNA ستخدم هذا البادئ في مضاعفة أ      
   تبايناً واضحاً له في هذا البادئ % ، وأظهر85.71 هابلغت النسبة المئوية لو متباينة اليلات  6 رئيسي و توزعت الى اليل اليلية 

DNAفي الموقع والوزن الجزيئي الذي تراوح بين  bp 1500-250 الحزم ذات الوزن الجزيئي ن  إيتضح  (1) شكل، ومن ال bp 

قيمة القدرة على عثور هذا الباديء على التتابعات الخاصة به في هذه التراكيب ، و مما يدل قد ظهرت في جميع التراكيب  400
 .0.1176بلغت ما قيمة تكرار الاليل فقد أ،   0.9066%  هذا وبلغت  قيمة التنوع الوراثي   0.8989للبادئات بلغت PICالتمييزية 

 
 : OPG-08البادئ   -2

 6عدد الحزم المتباينة بلغ  ن  إ، ومن ملاحظة صورة الترحيل نجد  اليلات 6حزمة كلية  والناتجة من   35 تم الحصول على       
يب الوراثية  وقد نوم للتراكالجي DNA ، وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة له في % 100 هاحزم والنسبة المئوية ل

التمييزية لهذا البادئ جيدة القدرة  ن  إ(  . كما بينت النتائج  2شكل ) bp 1300 -200 تبايناً واضحاً في حجم الحزم تراوح بينر ظهأ

 . 0.1176ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ ، أ 0.9135قيمة التنوع الوراثي بلغت   ن  إ% ، ونلاحظ  0.9069وبلغت  اً نسبي
 : OPO-06البادئ   -3

الحزم  جميعها حزم متباينة  ن  إت ومن ملاحظة صورة الترحيل نجد اليلا 7حزمة نتجت من   49غللهذا البادىء عدد حزم ب ن  إ      
 الجينوم للتراكيب DNA ، وتمكن الباديء من التعرف على التتابعات المكملة له في 100% لتصبح النسبة المئوية للحزم المتباينة 

البادئ لم يجد التتابع  ن  إ( نلاحظ 3) الشكل، ومن bp 900–200 الوراثية وقد اظهر تبايناً واضحاً في الوزن الجزيئي تراوح بين
فلم تظهر أي حزمة وبذلك يمكن أعتبارها بصمة لهذه التراكيب الوراثية في هذا البادىء   17و 11و 10التركيب الوراثي المكمل له عند 
 . 0.2941ما تكرار الاليل فبلغ ، أ 0.8304% وقيمة التنوع الوراثي بلغت 0.8112التمييزية ، وبلغت قدرته 

200 

1300 

OPG-08 

   G1         G2      G3        G4       G5        G6       G7       G8       G9       G10     G11     G12      G13    G14     G15     G16     G17  
M 
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 : OPG-02البادئ 4 -

 ن  إة صورة الترحيل لهذا البادئ نجد ومن خلال ملاحظاليلات ،  9والتي نتجت من حزمة  67كان لهذا البادىء عدد حزم بلغ      
، وتمكن البادىء  88.88 % حزم متباينة الظهور بلغت نسبتها  8هور لجميع التراكيب الوراثية والحزم توزعت الى حزمة متماثلة الظ

–bp 900 ظهر تبايناً واضحاً في الوزن الجزيئي تراوح بينأ ذإجينوم التراكيب الوراثية  DNA من التعرف على التتابعات المكملة في

على عثور هذا يدل مما ظهرت في جميع التراكيب  قد bp 500 لجزيئيالحزم ذات الوزن ا ن  إيتضح  (4) شكل، ومن ال   250
، %  0.8989القدرة التمييزية لهذا البادئ  بلغت ن  إيب الوراثية ، كما بينت النتائج الباديء على التتابعات الخاصة به في هذه التراك

 . 0.1176ما قيمة تكرار الاليل فبلغت ، أ 0.9066وقيمة التنوع الوراثي بلغت 

 
 : OPB-18البادئ  -5

اليلات لم تظهر فيها حزم متماثلة جميعها حزم متباينة الظهور 9  نتجت من 87أظهر هذا البادي عدد كبير من الحزم بلغ       
 DNA من التعرف على التتابعات المكملة له في البادئوتمكن ،   100 %بين التراكيب الوراثية المدروسة وشكلت نسبة مئوية  

القالب في جميع التراكيب الوراثية   DNA توافقاً بين تسلسل البادىء وتتابعات البادئظهر هذا أ، و bp 980-200 م تراوحت بينالجينو 
ما ، أ 0.9204% ، وبلغت قيمة للتنوع الوراثي   0.9148القدرة التمييزية لهذا البادئ جيدة وبلغت ن  إ( ، وبينت النتائج 5) شكل

 . 0.1176التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ 

M 

900 

 

250 
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 : OPD-10البادئ  -6

حزم  2الحزم توزعت  ن  إونلاحظ 9 عدد الاليلات بلغ  ن  إ(  يظهر 6) شكلومن ال ة ،حزم 86كان لهذا البادىء عدد حزم بلغ      
 DNA ن التعرف على التتابعات المكملة في، وتمكن البادىء م 77.77% حزم متباينة الظهور بلغت نسبتها  7متماثلة الظهور و

الحزم ذات الوزن الجزيئي  ن  إويتضح ،   bp 950-230 ظهر تبايناً واضحاً في الوزن الجزيئي تراوح بينأذ إجينوم التراكيب الوراثية 
يب الوراثية هذه التراكقد ظهرت في جميع التراكيب ويدل هذا على عثور هذا الباديء على التتابعات الخاصة به في  bp 600 و 250

عطت قيمة تنوع وراثي أ % و  0.7756القدرة التمييزية لهذا البادئ كانت منخفضة مقارنة بباقي البادئات وبلغت ن  إ، كما بينت النتائج 
 .   0.2941 ما تكرار الاليل فكانت قيمته، أ 0.8028وبلغت اَ ، يضأمنخفضة 

 :  OPD-18البادئ  7 -
نسبة مئوية بلغت  لتعطياً يضأ  6اليلات ، وكانت عدد الحزم المتباينة  6نتجت من  57على كمية حزم بلغ  تم الحصول         

ظهر تبايناً واضحاً في الوزن أالجينوم للتراكيب الوراثية و   DNA % وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة له في 100
ظهرت  النتائج ان القدرة التمييزية لهذا البادئ جيدة مقارنة بباقي البادئات أو  ( ،7) شكل  bp 800–170 الجزيئي تراوح بين 

 .  0.1765ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ ، أ 0.8997% ، وبلغت قيمة للتنوع الوراثي  0.8912وبلغت

 

M 

230 

950 

OPD-10 
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 : OPD-20البادئ   - 8
حزم متباينة وبلغت  9يظهر وجود حزمة رئيسية و (8) شكلحزمة ومن ملاحظة  88أظهر هذا البادئ عدد حزم كلي بلغ      

ظهر تبايناً واضحاً في أالجينوم للتراكيب الوراثية  و  DNA % ، وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة في90  نسبتها 
التراكيب الوراثية مما قد ظهرت في جميع bp  160الحزمة ذات الحجم الجزيئي  ن  إ، و  bp 800 - 140 الوزن الجزيئي تراوح بين

ظهرت النتائج ان قيمة قدرة البادئ على أفي هذه التراكيب الوراثية ، كما يشير الى عثور هذا البادئ على التتابعات الخاصة به 
 0.1176ما قيمة التكرار الاليلي فبلغت قيمته أ،  0.9204والتنوع الوراثي فكانت قيمته  ، % 0.9148تمييز التراكيب الوراثية بلغت 

. 
 
 : OPG-10البادئ   -9
مئوية لها  نسبةحزم متباينة لتعطي  6حزم متماثلة و 3منها  9 حزمة وعدد الاليلات بلغ 96  أظهر هذا البادئ عدد حزم بلغ       

 ( 9) شكل، ويبين ال  bp  170-900 الجينوم تراوحت بين DNA ، وتعرف البادىء على التتابعات المكملة في% 66.66 بلغت 
قد ظهرت في جميع التراكيب ويدل هذا على عثور هذا الباديء على التتابعات  bp 720و480 و 170 الحزم ذات الوزن الجزيئي  ن  إ

وقيمة التنوع ، % 0.8175مقارنة بباقي البادئات وبلغت  اً وكانت قدرته التمييزية جيدة نسبيالخاصة به في هذه التراكيب الوراثية 
   . 0.3529ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ ، أ 0.8304الوراثي بلغت 

 

 : OPG-12البادئ  -10
الحزم جميعها حزم متباينة  ن  إت وعند ملاحظة صور الترحيل نجد اليلا 10نتجت من  83  ظهر البادىء عدد من الحزم بلغأ     

 بادىء من التعرف على التتابعات المكملة في % ، وتمكن ال100الظهور بين التراكيب الوراثية المدروسة مما جعلها تشكل نسبة 

DNA الجينوم وتراوح حجم الحزم بين bp 990–160  لم يظهرا أية حزمة أي لم يجد البادىء   9و 4التركيبين الوراثيين  ن  إ، ونلاحظ
وكانت قيمة ، % 0.9148وبلغت  اً لهذا البادئ جيدة نسبي( ، وكانت القدرة التمييزية 9 )  شكلالتتابع المكمل له في هذا التركيبين 

 .  0.9204ما التكرار الاليلي لهذا البادئ فبلغ ، أ 0.9204تنوعه الوراثي عالية وبلغت 
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 : OPG-14البادئ   - 11
جميعها الحزم  ن  إت وعند ملاحظة صورة الترحيل نجد اليلا 8حزمة  نتجت من  83أظهر هذا البادئ عددا من الحزم بلغ      

الجينوم للتراكيب الوراثية  تراوحت   DNA% ، وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة في  100لغت نسبتها متباينة وب
،  0.8512وقيمة التنوع الوراثي له بلغت ، % 0.8372، وبلغت القدرة التمييزية لهذا البادئ ( 11 ( شكل bp 900 – 120   بين

 . 0.2941ما تكرار الاليلي فبلغ أ
 

 
 : OPF-03البادئ   -12

نجد ( 12شكل ) ومن ملاحظة 13عدد كبير من المواقع الاليلية بلغت عطى أ كما ،  134أظهر هذا البادئ عدد حزم بلغ         
ويدل هذا على   bp  880 و720و610 و470 و 370 ذات وزن جزيئي وكانتظهرت في جميع التراكيب الوراثية   أليلات 5 ن  إ

البادئ  ن  إكدت هذه الأعداد أمتباينة الظهور و والثمانية الباقية كانت ء على التتابعات الخاصة به في هذه التراكيب عثور هذا البادي
وتراوحت حجم الحزم لهذا ،  61.53% المئوية لها نسبةوبلغت الالجينوم DNA تمكن من التعرف على التتابعات المكملة له في 

على قيمة للتنوع أ عطى أ % ، و 0.9226وبلغت  رة التمييزية عالية مقارنة بباقي البادئات، وكانت القدbp 1400-160 البادئ بين
 . 0.1176ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ ، أ 0.9273الوراثي بلغت 
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 : OPA-09البادئ   -13

متباينة الظهور لتعطي نسبة  حزم  6حزمة واحدة رئيسية وتوزعت الى   7وعدد الاليلات بلغ   76أظهر عدد من الحزم بلغ        
ظهر تبايناً في الوزن الجزيئي أللتراكيب  الوراثية و الجينوم  DNA ، وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة في  %85.71

وراثية التراكيب ال وجدت في جميعbp  150الحزمة ذات الوزن الجزيئي  ن  إنجد (   13) الشكلومن  .  bp 900 - 180 تراوح بين
وكانت القدرة التمييزية جيدة مقارنة بباقي البادئات البادئ عثر على التتابعات الخاصة به في جميع التراكيب ،  ن  إمما يدل على 

 .  0.1765ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغأ ، 0.8927قيمة التنوع الوراثي بلغت ن  إ% ، ونلاحظ 0.8830وبلغت 

 
  OPA-10لبادئ ا -14

جميعها حزم متباينة الظهور بين نلاحظ من صورة الترحيل  اليلات 10نتجت من    94ظهر البادىء عدد كبير من الحزم بلغأ     
 الجينوم DNA % ، وتمكن البادىء من التعرف على التتابعات المكملة في 100التراكيب الوراثية المدروسة مما جعلها تشكل نسبة 

وتنوعه ، % 0.7902 قدرة هذا البادئ التمييزية بلغت  ن  إ( ، ونجد 14)  شكل bp 990–260  بين الحجم اً واضح اً تباينظهر وأ
 .  0.3529ما تكرار الاليل الرئيسي فبلغ ، أ 0.8097بلغ  الوراثي
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 : OPA-13البادئ 15-
الحزم جميعها  ن  أنجد  (15) لشكالومن ملاحظة صورة الترحيل  اليلات 8نتجت من  79 من الحزم بلغ  اً ظهر البادىء عددأ        

% للحزم التي ظهرت لهذا البادىء ، وتمكن البادىء من 100 حزم متباينة الظهور بين التراكيب المدروسة مما جعلها تشكل نسبة 
قدرة البادئ  ن  إظهرت  النتائج أ، و bp 900–200 تراوح بين  حجم الحزمالجينوم و  DNA التعرف على التتابعات المكملة في 

 0.1765ما التكرار الاليلي فبلغ ، أ  0.9066% ، وقيمة التنوع الوراثي بلغت0.8993التمييزية جيدة مقارنة بباقي البادئات وبلغت 
. 
 

 
      : OPF-14البادئ   -16

% ، وتمكن من 100جميعها متباينة إذ بلغت النسبة المئوية لها اليلات   6حزم كلية نتجت من 62تم الحصول على 
في الموقع والوزن الجزيئي الذي  اً رت تبايناً واضحهوأظالجينوم للتراكيب الوراثية المدروسة DNA رف على التتابعات المكملة لـ التع

 0.8668وبينت النتائج ان القدرة التمييزية لهذا البادئ جيدة مقارنة بباقي البادئات وبلغت ( ، 16) شكل  bp 1000-300 تراوح بين
 .  0.1765ما التكرار الاليلي فبلغ أ،  0.8789وع الوراثي فبلغت ما قيمة التنأ% ، 
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 : OPF-13البادئ   -17
والنسبة  7عدد الحزم المتباينة  بلغ  ن  إومن  ملاحظة صورة الترحيل نجد اليلات  8نتجت من  حزم كلية 92تم الحصول على       

ظهر تبايناً أو الجينوم  DNA التعرف على التتابعات المكملة له في%، وتمكن البادىء من  87.5المئوية للحزم المتباينة بلغت 
( نلاحظ  (17شكل، ومن ال bp 1200-170حجام الجزيئية بين تراوحت الأ، و  bp 1300 -200 واضحاً في حجم الحزم تراوح بين

على عثور هذا الباديء مما يدل راكيب في جميع الت لظهورها bp 500  شتركت في الحزمة ذات الوزن الجزيئي أالتراكيب الوراثية  ن  إ
 ن  إ% ، ووجد   0.9073على التتابعات الخاصة به في هذه التراكيب ، وكانت القدرة التمييزية جيدة مقارنة بباقي البادئات وبلغت

  . 0.1765ما التكرار الاليلي الرئيسي فبلغ ، أ  0.9135قيمة التنوع الوراثي بلغت

 
بينت نتائج جدول و  . في دراستهم لتحديد التباين الوراثي لحنطة الخبز (2010)خرون آو  Awaad  مع دراسة هذه النتائجتتفق        
، وأكثر البادئات   OPF-03 ئللباد 0.9226و  OPD-10 للبادئ   0.7756تراوحـت بـين PIC الـ  التعددية الشكلية %( أن قيمة 4)

حين كان ، في  OPF-03 للبادئ (0.9226)  وهي  PICلتي أعطت أعلى قيمة للـقـدرة على التمييز بين التراكيب الوراثية هي ا
اقل البادئات المستخدمة قدرة علـى كشف التباينات الوراثية بين التراكيب الوراثية المدروسة ، هذا وتختلف قيمة  OPD-10 البادئ  

دراسة جيرودية واخرون   ففي المستخدمة وراثية والبادئاتفـي هـذه الدراسة عن قيمته في دراسات أخرى وذلك حسب الطرز ال PIC الــ
% مع البادئ 100إلى   VBC3-20% للبادئ 58.6ما بين PIC تراوحت قيمة الـ( لعشرة اصناف محلية من القمح الطري 2015)
،VBC3-13  وVBC3-19 و VBC 3-14 و VBC3-9 ،VBC3-8القيم المرتفعة نسبياً لمعامل التعددية الشكلية . PIC دلت 

القدرة التمييزية الجيدة لللبادئات التي ارتبطت بمواقع التتابعات الدقيقة للعينات المدروسة، إذ أن غالبية البادئات المستخدمة في  على
البحث أظهـرت مقدرة جيدة على تمييز ألتراكيب الوراثية للحنطة ، واستطاع بعضها تمييز غالبية عينات الدراسة في حين استطاع 

 gene ان قيمة التنوع الوراثي  يلاحظ من  نتائج الجدول ايضآو   ، الآخر أن يكون مميزاً وبشكل خاص لتراكيب محددة فقطالبعض 

diversity   مع البادئ 0.8028 تراوحتOPD-10  للبادئ  0.9273وOPF-03  في حين اعطت البادئات الثلاثةOPH-11 و 
OPG-02 و OPA-13  اما تكرار الاليلي الرئيسي  وتعد من البادئات المميزة للتراكيب الوراثية 0.9066قيمة للتنوع الوراثي بلغت . 
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Fequency Major  Allele   فقد سجل اعلى متوسط من الليلات الناتجة من مواقع ارتباط كل من االبادئينOPG-10 و OPA-

 OPH-11لسبعة من البادئات وهي  0.1176، بينما لوحظ اقل متوسط وبلغ   0.3529التراكيب الوراثية  وبلغ   DNAعلى  10
 . OPF-03 و OPG-12 وOPD-20 و OPB-18 وOPG-02 و OPG0-8 و

 اسم البادئ وتتابعه وقيم الـتعددية الشكلية والتنوع الجيني وتكرار الاليل الرئيسي .( 4جدول ) 

 البادئ 
Marker 

 تتابعه
Sequence 

التعددية الشكلية 
% PIC 

 التنوع الجيني
Gene 

Diversity 

تكرار الاليلي 
 الرئيسي

OPH-11 CTTCCGCAGT 0.8989 0.9066 0.1176 

OPG-08 TCACGTCCAC 0.9069 0.9135 0.1176 

OPO-06 GGTCCCTGAC 0.8112 0.8304 0.2941 

OPG-02 GGCACTGAGG 0.8989 0.9066 0.1176 

OPB-18 CCACAGCAGT 0.9148 0.9204 0.1176 

OPD-10 GGTCTACACC 0.7756 0.8028 0.2941 

OPD-18 GAGAGCCAAC 0.8912 0.8997 0.1765 

OPD-20 ACCCGGTCAC 0.9148 0.9204 0.1176 

OPG-10 AGGGCCGTCT 0.8175 0.8304 0.3529 

OPG-12 CAGCTCACGA 0.9148 0.9204 0.1176 

OPG-14 GGATGAGACC 0.8372 0.8512 0.2941 

OPF-03 CCTGATCACC 0.9226 0.9273 0.1176 

OPA-09 GGGTAACGCC 0.8830 0.8927 0.1765 

OPA-10 GTGATCGCAG 0.7902 0.8097 0.3529 

OPA-13 CAGCACCCAC 0.8993 0.9066 0.1765 

OPF-14 TGCTGCAGGT 0.8668 0.8789 0.1765 

OPF-13 GGCTGCAGAA 0.9073 0.9135 0.1765 

Mean  0.8736 0.8842 0.1938 

 
بالاعتماد  RAPDمن نتائج تفاعلات الـ بين التراكيب الوراثية المدروسة    Genetic distance راثيكما تم تقدير البعد الو       

( ارتفاع وانخفاض في هذه القيم 5ويوضح جدول ) .  XLSTATعلى قيم الحزم المشتركة بين التراكيب الوراثية بأستخدام برنامج 
. في حين كان اقل بعد 0.791وبلغ  99وجيهان ZENGIRCIن الوراثيين كان بين التركيبي اعلى بعد وارثياذ اظهرت النتائج ان 

وهذا يعود لاشتراكهما بعدد  صغيرة،وشكلا مجموعة  0.318وبلغ مقداره  TURKMENو Gerekوراثي بين التركيبين الوراثيين 
يتضح هنا دور استخدام بادئات النيكليوتيدات في مجين هذين التركيبين الوراثيين  و  حزم قليل بسبب وجود اختلافات في تسلسل

مختلفة تستهدف عدة مناطق من المجين، وبذلك يظهر الاختلاف إن وجد بين التراكيب الوراثية المدروسة حسب تسلسل البادئ 
 ( . 2011) ياسين ،  المستخدم
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 RAPDلاعتماد على مؤشرات الـ ( قيم الابعاد الوراثية التي تفصل بين التراكيب الوراثية المدروسة والخط الوراثي با5جدول )
 G1 G2 G3 G4 G5 G6 G7 G8 G9 G10 G11 G12 G13 G14 G15 G16 G17 

G1 0                 

G2 0.541 0                

G3 0.465 0.667 0               

G4 0.435 0.553 0.408 0              

G5 0.440 0.673 0.347 0.379 0             

G6 0.532 0.506 0.537 0.500 0.563 0            

G7 0.558 0.585 0.615 0.538 0.604 0.556 0           

G8 0.573 0.616 0.573 0.505 0.543 0.600 0.347 0          

G9 0.527 0.670 0.490 0.567 0.485 0.541 0.582 0.611 0         

G10 0.489 0.646 0.500 0.460 0.449 0.549 0.543 0.511 0.419 0        

G11 0.437 0.680 0.455 0.458 0.413 0.521 0.529 0.576 0.416 0.360 0       

G12 0.467 0.713 0.420 0.500 0.318 0.602 0.523 0.506 0.462 0.442 0.368 0      

G13 0.557 0.734 0.515 0.456 0.461 0.696 0.566 0.548 0.517 0.511 0.459 0.398 0     

G14 0.587 0.755 0.500 0.551 0.511 0.640 0.548 0.563 0.516 0.542 0.494 0.472 0.512 0    

G15 0.617 0.791 0.581 0.637 0.598 0.644 0.684 0.663 0.556 0.614 0.568 0.561 0.573 0.451 0   

G16 0.541 0.766 0.531 0.538 0.477 0.738 0.635 0.566 0.598 0.559 0.529 0.488 0.494 0.494 0.575 0  

G17 0.588 0.727 0.571 0.653 0.571 0.674 0.667 0.693 0.596 0.556 0.488 0.584 0.647 0.543 0.611 0.507 0 

 
 : RAPD لتحليل العنقودي لتراكيب وراثية من حنطة الخبز بالأعتماد على مؤشرات الـ ا

إن التحليل العنقودي هو تخطيط يظهر العلاقة التطورية لمجموعة من الكائنات الحية التي نشأت من نسب مشترك ، وترجع        
باء الداخلة في برامج التربية ختيار الأأصول الوراثية و ية تنظيم الأمكانأأهمية تحديد العلاقة الوراثية بأسخدام التحليل العنقودي الى 

ي التصنيفات الوراثية ف والتنبؤ بأفضل الهجن ومعرفة أقل عدد ممكن من التراكيب الوراثية التي تحتوي على أكبر قدر ممكن من
دة تبعآ لموطنها الجغرافي في مجموعة واح قد تتجمعالمدخلات  ن  إ( 2005خرون )آو  Pearceكد أبرامج تربية وتحسين النبات ، و 

نفصلت الى ثلاث أها ن  أ RAPDظهر التحليل العنقودي للتراكيب الوراثية المدروسة بأستخدام مؤشرات الـ أصلها ونسبها ، و لأ اً او تبع
 وعة الثانوية الاولىالمجمثلاث مجاميع ثانوية    A1تضمنت المجموعة الرئيسية الاولى (18الشكل ) Cو B و   Aمجاميع رئيسية

Aa1   شملت كل من التراكيب الوراثيةGerek و TURKMENو Kenan bey و Adana 99و 6وشام DEMIRو 
BEREKETو Tosun  و KARAHAN  لعدد اً التراكيب الوراثية قد تشابه وفقمن المادة الوراثية لهذه  اً قسم ن  إوهذا يشير الى

فضمت التركيبين الوراثيين   Aa2ما المجموعة الثانوية الثانيةأتتابعات البادئات المستخدمة ، المكمل لالتراكيب قطع الدنا لمجين هذه 
ZENGIRCI وPEHLIVAN  كما شملت المجموعة الثانوية الثالثة ، Aa3  هما  اً يضأتركيبين وراثيينUZUNUAULA 

متلاكهما عدد من قطع الدنا المتشابهة ليظهر مدى شتراكهما في معظم الصفات الوراثية ولأويعود سبب هذه العلاقة لأ Bayraklerو
بسلوكهما  اً لأظهارهما تفرد Sevalو Atliعلى التركيب الوراثي  B2حتوت المجموعة الرئيسية الثانية أرتباطهما مع بعضهما . بينما أ

 Lutfy beyتركيبين الوراثيين فتألفت من ال C3 ما المجموعة الرئيسية الثالثة أغلب البادئات التي استخدمت في الدراسة . أ مع 
 شتراكهما بالمادة الوراثية .أاللذان ظهر لهما مواقع مشتركة للدنا وذلك ناتج من  99وجيهان
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 . RAPD( يبين التحليل العنقودي للتراكيب الوراثية بالاعتماد على مؤشرات الـ 18الشكل )

 المصادر:
لكمية والجزيئية والفسلجية كمؤشرات لتحليل الجفاف واعتمادها كأدلة انتخابية . دراسة الصفات ا 2013)زهير احمد محمد ) الجبوري,

 (. رسالة ماجستير ، كلية العلوم ، جامعة تكريت.  .Triticum aestivum Lفي تقييم تراكيب وراثية من الحنطة الناعمة )
راسة جزيئية لبعض الاصناف السورية د .(2015) نضال ويوسف وجهاني وفخرية الموسى ووفاء رضا واسامة مهرة  ,جيرودية

 . 32-39: ( 1) 2. المجلة السورية للبحوث الزراعية ،  RAPDالمحلية من القمح الطري بأستخدام تقنية 
. دراسة بعض التغايرات الفسلجية والوراثية لصفة تحمل الملوحة في بعض التراكيب الوراثية المنتخبة  (2011بلال فاضل ) زكريا,
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