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 SSR التو�صيف الجزيئي لنباتات متو�سطة الطول في ال�شعير با�ستخدام تقنية

Molecular Characterization of Medium Height Plants in Barley 
by Using Technique SSR 

م. جمال �صالح )1(      د. مخل�ص �شاهرلي )1(         د. �سلام لاوند )1(
)1(  ق�سم المحا�صيل الحقلية. كلية الزراعة. جامعة دم�شق. �سورية

الملخ�ص
نفذ هذا البحث في مخبر التقانات الحيوية التابع لكلية الزراعة و جامعة دم�شق )�سورية( للعام 2011-2012. زُرعت حبوب ال�صنف فرات 1 
متو�سطة طول النبات )المعاملة ب�أ�شعة غاما جرعة 10 كيلوراد(, وحبوب غير معاملة بالأ�شعة من �أجل تحديد امتلاك هذه النباتات لمواقع وراثية 
ل�صفة مقاومة الرقاد وتحديد درجة القرابة الوراثية فيما بينها وذلك با�ستخدام تقنية Simple Sequence Repeats( SSR(. �أثبتت البادئات 
الم�ستخدمة فعاليتها في �إعطاء تعددية �شكلية) polymorphic( بين النباتات المدرو�سة, ونجم عن ا�ستخدامها ما مجموعه 12 �إليلًا )قريناً(، وبلغت 
ن�سبة هذه التعددية 94.44 %، تراوح عدد الحزم لكل بادئة بين حزمة واحدة ك�أقل عدد مع البادئة (Bmac 0209) وثلاثة حزم ك�أعلى عدد مع 
البادئتين (Bmag0125, Bmag0225) بمتو�سط 2 حزمة لكل بادئة. اظهر التحليل العنقودي و�شجرة القرابة الوراثية �أن �أعلى قيمة لـPDV هي بين 
ال�شاهد )ال�صنف فرات1( والنبات 2 )المعاملة( )81,82( بينما كانت �أقل قيمة لها بين النبات 1 و النبات 2 )45.45( مما يدل على وجود تباين 

وراثي كبير بينها.

الكلمات المفتاحية: ال�شعير، مقاومة الرقاد، التعددية ال�شكلية، �شجرة القرابة الوراثية.

Abstract
 This investigation was carried out at the Laboratory of Biotechnology, Faculty of Agriculture, Damascus 

University, during the season 2010/ 2011. 
Barley variety (fourat 1) treated seeds exposed to Gamma ray with 10 kilorad dose and untreated seeds 

were sown to identify the presence of genetic loci for lodging resistance and to determine the degree of genetic 
relationship using the SSR technique (Simple Sequence Repeats). All primers proved their effectiveness in 
showing polymorphism between studied individuals, and gave a total of 12 alleles with a polymorphic percentage 
of 94.44%. The number of bands for each primer varied from minimum of 1 band for the primer (Bmac0067) to 
maximum 3 bands for the primers (Bmag0125, Bmag 0225) in an average of 2 bands for each primer. Cluster 
analysis and Dendrogram showed the highest PDV (81.82) between untreated plants of Fourat 1 and Gamma 
treated ones, while it was the lowest (45.45( between treated and untreated plants , which indicates wide genetic 
diversity among them.

Key words: Barley, Lodging Resistance, Polymorphic, Genetic relationship.
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المقدمة
ُيعد ال�شعير من المحا�صيل النجيلية المهمة في العالم ب�سبب ا�ستخداماته المتعددة في تغذية الإن�سان وعلفاً للحيوان و�صناعة البيرة, و لقد تحول 
ال�شعير خلال �آلاف ال�سنين من كونه مح�صولًا غذائياً �إلى مح�صول علفي �إذ ي�ستخدم حوالي 85 % من الإنتاج العالمي حالياً في تغذية الحيوان, 
بينما ت�أتي �أهميته في الدرجة الثانية عالمياً من حيث الا�ستخدام في �صناعة البيرة, حيث ي�ستخدم عالمياً نحو  18مليون طن �سنوياً في هذه ال�صناعة    
)Fischbech ,2002) . يتبع ال�شعير للعائلة Poaceae والجن�س Hordeum والقبيلة Hordea, وتحت القبيلة  Triticinae. كما ينمو في مدى بيئي 
وا�سع وهو �أكثر تحملًا للإجهادات من بقية محا�صيل الحبوب. وي�ستخدم �إنموذجاً بالن�سبة لمحا�صيل الحبوب وذلك ب�سبب توفر المعلومات حول 

مجموعه الوراثي ب�شكل وا�سع )Hayes وزملا�ؤه، 2000(.
679.802 طن، وبما �أن  445.3 كغ/هـ، والإنتاج نحو  1.527 مليون هكتار والإنتاجية قرابة  تقدر الم�ساحة المزروعة من ال�شعير في �سورية بنحو 
ال�شعير يزرع في مناطق الا�ستقرار الثالثة في �سورية فقد قامت وزارة الزراعة ب�إدخال ال�شعير �إلى مناطق الا�ستقرار الأولى والمروية من �أجل زيادة 
الإنتاج وتقليل الا�ستيراد وذلك من مبد�أ الاعتماد على الذات, ولكن من �أهم م�شاكل زراعة ال�شعير تحت ظروف الزراعة المروية والتي تحد من زيادة 
الإنتاجية هي الأمرا�ض وظاهرة الرقاد, وتقدر الخ�سائر الناتجة عنه بنحو 30 �إلى 40 % من الغلة الحبية, وبما �أن �أ�صناف ال�شعير الم�ستنبطة في 
�سورية هي ب�شكل �أ�سا�س مخ�ص�صة لمناطق الا�ستقرار الثالثة والمناطق الهام�شية, وتتميز بتحملها للجفاف ونق�ص الرطوبة, فمن هنا ت�أتي �أهمية هذه 

الدرا�سة  لتحديد الطرز الوراثية الأكثر مقاومة للرقاد, و تحديد درجة القرابة الوراثية بين الطرز المدرو�سة لا�ستخدامها في برامج التربية .
�إن ا�ستخدام تقانات الم�ؤ�شرات الجزيئية، يمكن �أن يقلل من تعقيدات �إدخال عدد من ال�صفات المرغوبة في النمط الوراثي الواحد. كذلك يمكن 
ا�ستخدام الم�ؤ�شرات الجزيئية ب�شكل فعال في تحاليل التنوع الوراثي وتقدير الت�شابه الوراثي)Ramsay وزملا�ؤه، 2000 ؛ Ivandic وزملا�ؤه، 2002 
Saiki وزملائه،  الباحث  قبل  البوليميرازي )Polymerase Chain Reaction- PCR( من  الت�سل�سلي  التفاعل  طُور   .)2008 وزملا�ؤه،   Eleuch ؛ 
)1985( الذي كان له �أثر مهم على �صعيد الدرا�سات الوراثية الجزيئية، حيث يعد هذا الإنجاز تطوراً هاماً �ساعد في زيادة �سرعة وكفاءة غربلة 
العديد من المجموعات الانعزالية ) Tragoonrung وزملا�ؤه، 1992(. ويقوم هذا التفاعل بم�ضاعفة ) Amplification ( قطع محددة من الحم�ض 
الم�ضاعفة  الن�سخ  ي�سمح بالح�صول على ملايين  الهدف، مما  لهذا  �أو متخ�ص�صة م�صممة  بادئات ع�شوائية  با�ستخدام   )DNA( النووي الريبي 
من قطعة واحدة من الحم�ض الريبي النووي )DNA( التي تت�ضاعف �أ�سياً، وذلك با�ستخدام دورات حرارية متعددة ) Ayad وزملا�ؤه، 1997 ؛ 
) DNA Polymerase( أنزيم البوليميراز� �أجهزة التدوير الحراري)automated thermo cycler(  واكت�شاف  2001(. وقد �ساعد ت�صنيع  �سيد، 

  Rafalski( في تطوير هذا التفاعل, وفي ظهور تقانات �أخرى تعتمد عليه وت�ستخدم في �إجراء التحاليل الوراثية و�إن�شاء خرائط الارتباط الوراثية
وزملا�ؤه، 1996(.ُ تعد تقنية التوابع الترادفية الب�سيطة )Simple Sequence Repeats- SSR( واحدة من التقانات المهمة المعتمدة على التفاعل 
 Simple sequence 1989( مرادفات عدة منها( May و Weber  و�أطلق عليها ،)Polymerase Chain Reaction- PCR( الت�سل�سلي البوليميرازي
(repeats- SSR( و)Simple Tagged Microsatellite site- STMS(. كما �أنها مثالية ومهمة ب�سبب وفرتها ووجودها على كل �أجزاء المجينات 
النباتية، وتوزعها ب�شكل منتظم �أو �شبه منتظم على كامل المجموع الوراثي، كما �أن ارتفاع معدل تطفرها يعك�س ن�سباً عاليةً من التعددية ال�شكلية 
polymorphism، ويمكن ا�ستخدامها في الك�شف عن ال�سيادة الم�شتركة وفي الك�شف عن الأليلات المتعددة multiallelic كما �أن نتائجها ثابتة عند 
تكرارها، وهي تتطلب كمية قليلة من DNA، ويمكن �أتمتتها، ويمكن ن�شر البادئات وتبادلها ب�سهولة بين المخابر بمجرد معرفة الت�سل�سل النيوكليوتيدي 
 Yuوزملا�ؤه، 1999؛ Liu ( SSR  لها، �إلا �أنه يعاب عليها حاجتها �إلى بادئات ذات ت�سل�سل نيوكليوتيدي محدد يحدد مكان التابع الب�سيط الترادفي
وزملا�ؤه، 1996؛  Wang وزملا�ؤه، 1994 ؛ Sweigart وزملا�ؤه،1994(. وبين Powell  وزملا�ؤه )1996( �أن التوابع الترادفية الب�سيطة هي عبارة عن 
 )G( الجوانين ،)C( ال�سيتوزين ،)A( وهي الأدينين  DNA ت�سل�سلات متكررة تتكون من توليفات مختلفة من �أربع وحدات هي القواعد الأ�سا�سية
والتيامين )T( والم�ؤلفة من 1�إلى 6 �أزواج نيوكليوتيدية تتوالى مراراً وتكراراً من طرفيها، ويكون التابع الترادفي الب�سيط محاطاً بتتال نيوكليوتيدي 

معين، ثابت ووحيد في تواجده في مورثات النوع الواحد. 
  Berry( )Rth1 , Rth2 allele( يمكن مقاومة ظاهرة الرقاد من خلال الح�صول على الطرز ذات ال�سوق الق�صيرة وال�صلبة, وذلك ب�إ�سهام مورثات التقزم
  Worland( ي�ؤدي �إدخال مورثات التقزم في المحا�صيل �إلى زيادة المقاومة للرقاد و الغلة الحبية .)وزملا�ؤه، 2003Brancourt-Hulmel    , 2004 ،وزملا�ؤه
 Ea locusوزملا�ؤه، 2000(, و Hellewell ( denso وقد تم تحديد العديد من المورثات المتعلقة بزيادة مقاومة الرقاد في ال�شعير مثل .)2001 ،Snape و
) Laurie وزملا�ؤه، 1994(. بالإ�ضافة لمورثات التقزم التي تعطي نباتات ق�صيرة جداً مثل Gai و Gal  ) Borner وزملا�ؤه، 1999(. يعد تبن ال�شعير علفاً مفيداً 
للموا�شي في بع�ض البلدان مثل تركيا, وبالتالي لا يف�ضل المزارعون طرز ال�شعير ذات ال�سوق الق�صيرة, ف�ضلًا عن �أن بع�ض مورثات مقاومة الرقاد ترتبط في 
بع�ض الأحيان �سلباً مع الغلة الحبية وت�سبب خ�سائر في الغلة الكامنة, وت�شكل هذه العوامل عند تربية ال�شعير لمقاومة الرقاد تحدياً لمربي النبات. وجد 
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 3H المتو�ضعين على الموقع نف�سه على ال�صبغي denso و sdw وزملا�ؤه )2000( ارتباط �صفتي ق�صر ال�ساق وطول ال�سنبلة في ال�شعير بالاليلين Hellewell 
حيث ي�ؤدي الاليل sdw   لإنقا�ص 10 �إلى 20 �سم من طول ال�ساق.

.SSR مما �سبق يهدف هذا البحث �إلى التو�صيف الجزيئي لنباتات متو�سطة الطول في ال�صنف فرات 1 با�ستخدام تقنية

مواد البحث و طرائقه

المادة النباتية : 
نفذ البحث في مخابر ق�سم المحا�صيل الحقلية و مخبر التقانات الحيوية في كلية الزراعة بجامعة دم�شق )�سورية ( وفي مزرعة �أبي جر�ش للمو�سم 
2012م. ا�ستخدم في البحث �صنف محلي من ال�شعير, فرات1 وهو �صنف �سدا�سي ال�صفوف، انتج محلياً من قبل الهيئة العامة   /  2011 الزراعي 
للبحوث العلمية الزراعية ال�سورية ، يتميز ب�إنتاجه الجيد, ولا �سيما في المناطق جيدة الهطول و هو متو�سط القدرة على الا�شطاء و متو�سط التحمل 

للجفاف و متو�سط المقاومة للأمرا�ض. 
النباتات المنتخبة الطافرة في الجيل الخام�س، وهو ا�ستمرار لبرنامج تح�سين وراثي على ال�شعير با�ستخدام المطفرات  تم في هذا البحث درا�سة 
الفيزيائية بد�أ منذ العام 2006 بالت�شعيع ب�أ�شعة غاما بالجرعات )5-10-15 كيلوراد( في �صنف ال�شعير فرات1. حيث تمت معاملة البذور في هيئة 
الطاقة الذرية لل�صنف فرات 1 ومعدل الجرعة )2174( غراي/�سا من منبع كوبالت )60( والن�شاط الإ�شعاعي للمنبع )3.69( كيلوكوري. وزرعت خلال 

المو�سم 2007/2006 وتم انتخاب النباتات الطافرة متو�سطة الطول وتحت ت�أثير الجرعة )10 كيلوراد( في ال�صنف فرات 1 و مقارنتها بال�شاهد. 
طريقة الزراعة:  �أجريت فلاحات متعددة من �أجل التخل�ص من الأع�شاب ال�ضارة و�أ�ضيفت الأ�سمدة المعدنية )N.P. K( ح�سب الكميات المو�صى 
بها من قبل وزارة الزراعة ال�سورية . حيث زرعت البذور في الحقل في �أربعة �سطور، طول كل �سطر 1م، وزرعت البذور على م�سافة 5 �سم بين البذرة 
والأخرى �ضمن ال�سطر الواحد, والم�سافة بين ال�سطر والأخر 20 �سم، وعمق الزراعة  3 �إلى 5 �سم، وتركت م�سافات فا�صلة بين المكررات بحدود 40 
الكامل،  الن�ضج  موعد  والملاحظات حتى  القراءات  و�سجلت  النباتات  مراقبة  والتطور  النمو  م�ساكب. تمت خلال مراحل  �إلى  الأر�ض  وق�سمت  �سم 
و�أعطيت النباتات رياً تكميلياً كلما دعت الحاجة. وزرعت بذور النباتات الطافرة وال�شاهد في ثلاثة مكرارات بطريقة القطاعات الع�شوائية الكاملة 

 .)R.C.B.D(
تمت درا�سة متو�سط �صفة طول ال�ساق )�سم( على 10 نباتات طافرة �أخذت ب�شكل ع�شوائي ومن المنت�صف في كل قطعة تجربيبة.

:SDS بطريقة DNA  ا�ستخلا�ص الـحم�ض الريبي النووي
 ml 50 طحن 1غرام من الأوراق الخ�ضراء با�ستخدام الآزوت ال�سائل حتى الح�صول على م�سحوق ناعم، نقل بعدها �إلى حوجلة زجاجية �سعة

و�أ�ضيف لها ml 10 من محلول الا�ستخلا�ص SDS (Sodium Dodecyle Sulphat) و المكون من:
  (M Tris-HCl,PH=8.2, 50mM EDTA, o.1M NaCl, 2% SDS, 1 mg /ml proteinase K 0.1). ح�ضنت العينات لمدة 60 دقيقة مع التحريك 
الم�ستمر �ضمن حمام مائي على درجة 37 °م. �أ�ضيف ml 10 من مزيج كل من كلوروفورم/�أيزواميل كحول بن�سبة 1:24. نقل المزيج بعدها �إلى �أنبوب 
Iso-(    على درجة حرارة 4 °م. �أ�ضيف الإيزوبروبانول )10000 rpm( لمدة 10 دقائق ب�سرعة )تثفيل �سعة 30 مل وثفل المزيج )عملية الطرد المركزي
 propanol (بمعدل 3/2 من حجم الو�سط المائي، نقل الحم�ض النووي )DNA( المتر�سب �إلى �أنبوب �صغير �سعة ml 2 و�أ�ضيف ml 0.5 من محلول 
الغ�سيلWashing buffer )كحول �إيتيلي 76 % (البارد )المحفوظ على درجة –20 °م( بالتثفيل ب�سرعة )rpm 10000( لمدة 10 دقائق وبدرجة حرارة 
4 °م. �أذيبت عينات الحم�ض النووي )DNA( في 500 ميكروليتر من المحلول المنظم TE  المكون من (mM Tris-HCl, 1mM EDTA 10). تم التخل�ص 
من الحم�ض النووي RNA ب�إ�ضافة )µl 2( من �أنزيم RNase )mg /ml 10( والتح�ضين على درجة )º 37 م( مدة ن�صف �ساعة، و �أ�ضيف حجم 
مماثل من الكلوروفورم: ايزوميل الكحول )1:24(. وبعد التثفيل ونقل الطور العلوي لأنبوب جديد �أ�ضيف له �ضعف كمية المزيج من الإيتانول النقي 
لإعادة تر�سيب الحم�ض النووي DNA، وترك عند الدرجة)º 4م( لمدة �ساعة ثم ر�سب المزيج بالتثفيل ب�سرعة )rpm 10000( و لمدة 10 دقائق وغ�سل 

ثانية بو�ساطة الإيتانول 70 % و جفف في الهواء للتخل�ص من �آثار الإيتانول,و �أذيب الحم�ض النووي DNA في محلول TE المعقم. 
التقدير الكمي والنوعي للحم�ض النووي DNA بو�ساطة الأ�شعة فوق البنف�سجية:

الجهاز  يعتمد   , نقاوته  وتحديد   DNA النووي  الحم�ض  كمية  لتقدير   Power WaweXTM (BIO-TEK Instruments, Inc.) جهاز  ا�ستخدم 



المجلة العربية للبيئات الجافة 7 ) 1 - 2 (  The Arab Journal  for Arid Environments 7 ( 1 - 2 )

21

عن  الموجودة  النووي  الحم�ض  كمية  قيا�س  على  عمله  في 
للأ�شعة   DNA النووي  تقديره لامت�صا�ص الحم�ض  طريق 
فوق البنف�سجية بموجات طولها 260 و280 نانومتر. حيث 
قراءة  بين  الن�سبة  �أن   (1982) وزملا�ؤه   Maniatis  ذكر
 OD 260/ OD( الموجة 260 نانومتر والموجة 280 نانومتر
�إذ يجب  280( ت�ساعد على تقدير نقاوة الحم�ض النووي 
النوعي  التقدير  تم  1.8و2.  بين  الن�سبة  هذه  تتراوح  �أن 
على هلامة Agaros % 0.8 ، حيث يظهر الحم�ض النووي 
بينما   ،Band �شكل حزمة  النوعية الجيدة على  ذو   DNA
وغير  مبعثراً  النوعية  �سيء   DNA النووي  الحم�ض  يكون 

.)Smear( ًوا�ضح الحدود ومقطّعا
ال��درا���س��ة  لإج�����راء  الم��ط��ب��ق��ة   SSR  ال���ـ تقنية 

الجزيئية:
اختبر)6( �أزواج من البادئات تم الح�صول عليها من 
 ،)10µM( الهيئة العامة للطاقة الذرية في �سورية بتركيز
للبادئات  النكليوتيدي  الت�سل�سل   1 الجدول  ويو�ضح 

الم�ستخدمة في الدرا�سة. �أجري تفاعل البلمرة المت�سل�سل PCR وفقاً لـ  Williams وزملائه )1990( مع بع�ض التعديلات فكان حجم التفاعل النهائي 
(µl 25) و تم الح�صول على مكونات هذا التفاعل من �شركة (Fermentas, Germany) كما يلي:

 Primer 2 µl + DNA 2.5 µl + )5X (Master mix 12.5 µl ويكمل الحجم �إلى µl  25بالماء المقطر.

الرحلان الكهربائي والتلوين والت�وصير:
  1X  TBE {(10X TBE buffer = 108 g Tris borate+ 55 g Boric acid + 9.2g تم الترحيل على هلامة الميتافور �آجاروز 4 % في المحلول المنظم
(EDTA, pH 8.0{  و الم�ضاف اليها 5µl من �صبغة الايثيديوم برومايد )mg/ml 10(. حملت عينات الحم�ض النووي DNA على هلامة ميتافور 

�آجاروز ب�إ�ضافة 5 ميكرولتر من �سائل التحميل الخا�ص )1X Loading buffer Bromophenol blue( و المكون من :
(15% Ficoll 400 + 1.03 % bromophenol Blue + 0.03 % xylene cyanol FF + 0.4 % Orange G + 10 mM Tris-HCl + 50 mM EDTA)

كما تم حقن م�ؤ�شر من الحم�ض النووي )1Kpb )DNA من �شركة  Germany  , Fermentas  وذلك لتحديد الحجم و الوزن الجزيئي للحزم 
الت�ضخيم. لت�صور  النووي DNA الناتجة عن  الـحم�ض  100 فولط وذلك لف�صل حزم  ليتم بعد ذلك الترحيل بمرور حقل كهربائي قدره  الناتجة 

.)Agle Eye II Staratagene(  Image Analyzer الهلامة بجهاز ت�صوير هلامة ميتافور �آجاروز
التحليل الإح�صائي

�أجري التحليل الإح�صائي با�ستخدام برنامج SPSS 17 با�ستخدام اختبار T-test، جمعت نتائج عملية الت�ضخيم، ور�سمت �شجرة القرابة الوراثية 
  UPGMA Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Average المزانة   غير  الزوجية  المجموعات  متو�سطات  بتطبيق   Dendrogram

با�ستخدام برنامج  Pop gene 1.3  الإح�صائي.

 SSR الجدول 1. الت�سل�سل النكليوتيدي للبادئات المختبرة في تقنية

درجة الالتحامالت�سل�سل النيكليوتيدي للبادئة 3¯ - 5¯ا�سم البادئة

Bmac0209
f- CTAGCAACTTCCCAACCGAC
r- ATGCCTGTGTGTGGACCAT

58

Bmac0067
f- AACGTACGAGCTCTTTTTCTA

r- ATGCCAACTGCTTGTTTAG
55

Bmag0225
f- AACACACCAAAAATATTACATCA

r- CGAGTAGTTCCCATGTGAC
58

Bmag0006
f- TTAAACCCCCCCCCTCTAG

r-TGCAGTTACTATCGCTGATTTAGC
58

Bmag0125
f- AATTAGCGAGAACAAAATCAC

r- AGATAACGATGCACCACC
55

Bmag0394
f- AATTCATCACAACAAGATAGGA
r- AATTGATCTCCCTCTCTCTATG

58

النباتات الطافرة متو�سطة الطول في ال�صنف فرات 1 في الجرعة 10 كيلوراد:
بينت نتائج التحليل الإح�صائي انخفا�ض متو�سط طول ال�ساق وب�شكل معنوي عند المعاملة بالمقارنة مع ال�شاهد وهذا عائد للت�أثير المثبط لهذه الجرعة 
ب�شكل عام في متو�سط طول النبات وبلغ متو�سط ن�سبة الانخفا�ض في الطول %28.67 وتعد �صفة ق�صر النبات من ال�صفات المهمة في برامج التربية 

والتح�سين الوراثي لا�ستنباط الأ�صناف المقاومة للرقاد )الجدول 2(. 

النتائج والمناق�شة
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:DNA الدرا�سة الوراثية على م�ستوى الحم�ض النووي
�أ�سابيع وقي�س تركيزه ونقاوته بجهاز المطياف ال�ضوئي , و تراوحت التراكيز بين   3 �إلى   2 DNA من البادرات الفتية بعمر  ا�ستخل�ص الحم�ض النووي 
0.56 و1 ميكروغرام /ميكروليتر ونقاوة العينات بين 1.8و2، ومدد تركيز الحم�ض النووي DNA لي�صبح 40 نانوغرام/ميكروليتر، وطبقت عملية الرحلان 

الكهربائي على الأغاروز بتركيز 0.8 % لمعرفة نوعية الحم�ض النووي DNA الم�ستخدم . 
:SSR الناتجة عن تطبيق تقنية polymorphism  التعددية ال�شكلية

تفاعل  في  ت�ضخيم  منتجات  �أعطت  الم�ستخدمة  البادئات  جميع  �أن   3 الجدول  ويبين  ال�شاهد,  و  الطافرة  النباتات  اختبار  الدرا�سة  ت�ضمنت 
البادئات  هذه  ا�ستخدام  عن  المدرو�سة ونجم  الأ�صناف  بين  �شكلية  تعددية  �إعطاء  فعاليتها في  الم�ستخدمة  البادئات  �أثبتت  و  المت�سل�سل,  البلمرة 
ما مجموعه 12 �أليلًا )قريناً(، ف�أعطت 5 بادئات تعددية 
 ،%  94.44 التعددية  ن�سبة  وبلغت   polymorphic �شكلية 
كما تراوح عدد الحزم لكل بادئة بين حزمة واحدة  ك�أقل 
مع  عدد  ك�أعلى  حزم  و3   (Bmac0209) البادئة مع  عدد 
البادئتين (Bmag0125 و Bmag0225) بمتو�سط 2 حزمة 

لكل بادئة.
ثم طبقت تقنية SSR با�ستخدام 6 �أزواج من البادئات. 
وقد لوحظت اختلافات كبيرة بين البادئات. ف�أعطى البادئ 
حزماً  الرقاد  ظاهرة  بمقاومة  المرتبط   )Bmag0125(
 SSR م�ؤ�شرات  �أن  وجد  و  المعاملة.  و  ال�شاهد  في  وا�ضحةً 
فقط   3H ال�صبغي  على  تتو�ضع  الرقاد  بمقاومة  المرتبطة 
في الطرز �سدا�سية ال�صفوف وعلى ال�صبغي 2H في الطرز 
 Ahlemeyer ثنائية ال�صفوف وهذا يتفق مع ما تو�صل �إليه

وزملا�ؤه)2003(.

الجدول 3. رموز البادئات الم�ستخدمة، وعدد الحزم الكلية
  والمتباينة،و الن�سبة المئوية للتعددية ال�شكلية )% (.

عدد الحزم ا�سم البادئ
الكلية

عدد الحزم 
المتباينة

الن�سبة المئوية 
للتعددية ال�شكلية %

Bmac0209100

Bmac006722100

Bmag02253266.66

Bmag000611100

Bmag012533100

Bmag039422100

1210100المجموع

21.6794.44المتو�سط

تحديد درجة التباين الوراثي بين ال�شاهد و النباتات المدرو�سة:
يفيد تحديد درجة التباين الوراثي �ضمن الأنواع في برامج تربية النبات، في ت�أمين قاعدة وراثية كبيرة، للا�ستفادة منها في برامج التهجين. وتمت درا�سة 
 (PDV) Percent العلاقة الوراثية بين النباتات ال�شاهدة و المعاملة عند ال�شعير في ال�صنف فرات 1 المدرو�سة بتطبيق م�صفوفة الن�سب المئوية لعدم التوافق
Disagreement Values حيث يدل ارتفاع قيم هذه الم�صفوفة على وجود اختلاف وراثي وبازديادها يزداد التباين الوراثي بين النباتين المدرو�سين ويتم �إن�شاء 
هذه الم�صفوفة وفقاً لعدد وحدات الت�ضاعف الم�شتركة. ويلاحظ من خلال الجدول 4 �أن �أعلى قيمة ل ـPDV هي بين ال�شاهد )ال�صنف فرات1( والنبات 2 )المعاملة( 

)81,82( , بينما كانت �أقل قيمة لها بين النبات 1 و النبات 2 )45.45( مما يدل على وجود تباين وراثي كبير بينها.

            الجدول 2. نباتات طافرة متو�سطة الطول في ال�صنف فرات 1.

المعنويةالمعاملة 10 كيلورادال�شاهد

0.005*74.8857.66 طول ال�ساق ) �سم (

الجدول 4. م�صفوفة الن�سب المئوية لعدم التوافق (PDV) بين النباتات المدرو�سة والناتجة عن تطبيق متو�سطات المجموعات الزوجية 
.(1987)  Nei بالاعتماد على SSR بتطبيق تقنية الـ )UPGMA( غير المزانة 

نبات 2نبات 1ال�شاهد
0ال�شاهد
72.730نبات 1
81.8245.450نبات 2
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:SSR للنباتات المدرو�سة الناتج عن ا�ستخدام تقنية Cluster analysis التحليل العنقودي
ي�سمح التحليل العنقودي بتق�سيم النباتات المدرو�سة �إلى مجموعات، وتعك�س هذه المجموعات درجة القرابة الوراثية فيما بينها، وقد تتجمع العينات 
�ضمن مجموعة واحدة بناءاً على موطنها الأ�صلي �أو بناءاً على �أ�صلها ون�سبها. �أجري التحليل العنقودي للنتائج التي تم الح�صول عليها وذلك لإن�شاء �شجرة القرابة 
الوراثية Dendrogram لتحديد درجة القرابة الوراثية ور�سم �شجرة القرابة الوراثية بين الأنواع المدرو�سة. ولوحظ من ال�شكل 1 �أن الأنواع المدرو�سة انق�سمت 

�إلى تحت عنقودين �ضم الأول ال�صنف فرات1 )�شاهد(. بينما �ضم الثاني النباتات المنتخبة متو�سطة الطول) 1 و 2(. 

 SSR للأ�صناف المدرو�سة، الناتج عن ا�ستخدام تقنية Cluster Analysis  ال�شكل 1. التحليل العنقودي

�إعطاء تعددية  البادئات الم�ستخدمة فعاليتها في  �أثبتت  المت�سل�سل حيث  البلمرة  البادئات الم�ستخدمة منتجات ت�ضخيم في تفاعل  �أعطت جميع   -
.polymorphic شكلية بين الأ�صناف المدرو�سة , ونجم عن ا�ستخدام هذه البادئات ما مجموعه 12 �أليلًا )قريناً( جميعها ذات تعددية �شكلية�

- يقترح العمل على تحديد الت�سل�سل النيكليوتيدي لهذه الحزم للا�ستفادة منها في برامج التربية وا�ستخدامها �آباءاً في عمليات التهجين.
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