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 الملخص
 

. 9000-9002 لعامًجامعة دمشق  -نفذ البحث فً مخبر التقانات الحٌوٌة التابع لكلٌة الزراعة  
زرع أحد عشر تركٌب وراثً من الشوفان البري من أجل دراسة التنوع الوراثً لهذه الأنواع وتحدٌد درجة 

( واستخدم Inter simple Sequence repeats) ISSRالقرابة الوراثٌة فٌما بٌنها وذلك باستخدام تقٌنة 
بٌن  polymorphicأثبتت البادئات المستخدمة فعالٌتها فً إعطاء تعددٌة شكلٌة بادئات.  8لهذا الغرض 

ألٌل )قرٌن(، وبلغت نسبة هذه التعددٌة  65المدروسة ونجم عن استخدامها ما مجموعه  الوراثٌة التراكٌب
حزمة كؤعلى  10و  (ISSR35) مع البادئة حزم كؤقل عدد 5، تراوح عدد الحزم لكل بادئة بٌن % 100

حزمة لكل بادئة. أظهر كلاً من التحلٌل العنقودي وشجرة القرابة  7بمتوسط  (ISSR- 40)عدد مع البادئة 
انفرد التركٌب الوراثً من خان بٌنما  (81,06قطنا جٌرود )الوراثٌة أن أعلى درجة قرابة وراثٌة كانت بٌن 

دلت  النتائج على التنوع  عن بقٌة المجموعات. 10.90عد وراثً قدره الشٌح لوحده ضمن مجموعة وبب
 الوراثً الكبٌر لأنواع جنس الشوفان فً سورٌة.

التوصٌف الجزٌئً، التنوع الوراثً، التعددٌة الشكلٌة، شجرة القرابة الوراثٌة،  الشوفان، الكلمات المفتاحٌة:
 التحلٌل العنقودي.

 

 المقدمة
 

اٌنات جغرافٌة ومناخٌة وبٌئٌة لها انعكاساتها على الغطاء النباتً من حٌث التنوع تمتاز سورٌة بتب    
على مستوٌات الأنظمة البٌئٌة والأنواع وحتى على المستوى الوراثً من حٌث تحت الأنواع والسلالات داخل 

بقولٌات مجموعة النوع الواحد وقد شمل هذا التنوع موارد وراثٌة متباٌنة كالحبوب والبقولٌات، حٌث تعد ال
غذائٌة هامة ٌتواجد فً سورٌة العدٌد من أجناسها الغذائٌة والعلفٌة مما ٌجعله من أهم مراكز نشوء هذه 

 الأجناس فً هذه المنطقة.
ٌعد التنوع الوراثً الموجود ضمن الأنواع النباتٌة جزءاً هاماً من التنوع الحٌوي، حٌث تتمٌز 

بتنوعها الوراثً الكبٌر وبقدرتها على تحمل الإجهادات الاحٌائٌة  البرٌة منها و خاصة المصادر الوراثٌة النباتٌة 
تحمل ظروف التربة غٌر المناسبة مثل الملوحة والأراضً ضعٌفة  ،(1995واللاحٌائٌة )شاهرلً وزملاإه، 

ورها و ارتفاع نسبة المواد الفعالٌة الهامة فً بذ الباكورٌة فً النضج (،Nevo et al., 1993)الخصوبة
 اعتبارها مصادر مشجعة لمقاومة الآفات الفٌروسٌة التً تإثر على إنتاجٌة الحبوب والثمار، و وثمارها

(;Nevo,1992   Grando et al., 2001 ; Ellis, 2002) تشمل هذه المصادر طائفة متنوعة من .
ها من أجناس النبات البرٌة الموارد الوراثٌة والأصناف المزروعة حدٌثاً بالإضافة إلى الأقارب البرٌة وغٌر

المستخدمة كغذاء حٌث تشكل هذه الموارد المادة الخام الأهم لمربً النبات ومورد أساسً للمزارعٌن كما أنها 
 (.Lane, 2007ذخٌرة للتطوٌع الوراثً للوقاٌة من التغٌرات البٌئٌة والاقتصادٌة الضارة  المحتملة )

ال إلى حد كبٌر غٌر مكتشف وغٌر مستثمر، وبالتالـً هذا المخزون الضخم من المورثات، لا ٌز 
ٌمكن استخدام الشوفان البري بسبب امتلاكه مورثات مفٌدة فً برامج  التحسٌن و التربٌة  وذلـك كمعطً 

ٌعد الشوفان البري من لذلك (.  Baum et al., 2003لصفـات التـؤقلم تحـت ظـروف الإجهـادات الحادة )
لذلك لا بد من حصر و جمع و توصٌف المادة الوراثٌة المتاحة لهذا النوع فً مناطق أهم المصادر الوراثٌة 

انتشاره المحلٌة توصٌفاً مورفولوجٌاً و وراثٌاً لإرساء قاعدة انطلاق للدراسات المستقبلٌة التً تهدف لحماٌة 
لمكثف والعشوائً لهذه حٌث أدى الاستغلال ا الغطاء النباتً من  المتغٌرات التً تطرأ على الحٌاة البرٌة,
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المصادر الوراثٌة إلى تدهور فً الموارد الطبٌعٌة والى نقص حاد فً التنوع الحٌوي فً المنطقة، كما أسهم 
التكثٌف الزراعً والتوسع فً استعمال الأصناف المحسنة والمدخلة إلى إهمال تام للنباتات المستوطنة، التً 

غذائٌة وزراعٌة وطبٌة. زراعٌة ة مهمة ذات أهمٌة اقتصادٌة تدهورت وانقرض بعضها واختفت عوائل نباتٌ
وقد أدى الازدٌاد السكانً والتوسع العمرانً و فلاحة المناطق الرعوٌة، والرعً الجائر، واحتطاب الشجٌرات 

 (.0222إلى الإساءة إلى المصادر الوراثٌة والتنوع الحٌوي )دروٌش و بركودة, 
ت العشر الأخٌررة تقردماً كبٌرراً فرً مجرال التقانرات الحٌوٌرة الترً تهرتم و فً إطار ذلك فقد شهدت السنوا 

 علررى تعتمررد التررً RAPD ,ISSR ,AFLPبدراسررة التنرروع الرروراثً للنباتررات فررً العررالم و أهررم هررذه التقانررات  
 . PCR (Lee, et al., 2001  .Hodgkin, et al., 2001) الـ المتسلسل البلمرة تفاعل

 الجزٌئٌة أكثر أهمٌة وإلحاحاً وٌرجع ذلك للأسباب التالٌة: الحاجة للمؤشراتأصبحت 
توفر المإشرات الجزٌئٌة نتائج مبكرة مما ٌساعد فً الإسراع بعملٌات الانتخاب والتربٌة وبذلك  

عدم وجود  تختصر الزمن الذي تستغرقه إضافة إلى خفض كلفة المادة التً تحتاجها الدراسات المورفولوجٌة.
لأطوار والفٌنولوجٌة للنبات والمإشرات الجزٌئٌة وبالتالً ٌمكن استخلاص المادة الوراثٌة من أي علاقة بٌن ا

سهولة تحدٌد موقع وراثً ( ، 9000)سٌد، ( من المراحل الأولى للنباتDNAالحمض الرٌبً النووي )
 مباشرة. Genotypeمطلوب لطراز وراثً معٌن 

كما فً برامج التربٌة التقلٌدٌة،  والمإشرات البٌئٌة عدم تؤثر المإشرات بالشكل الظاهري للنباتات 
إن جوهر العمل التربوي ٌكمن فً زراعة زمن قصٌر نسبٌاً، وفً ٌر من المإشرات الحصول على عدد كب

الصنف المتفوق أو الطراز الوراثً المفضل فً البٌئة حٌث تسمح له بالتعبٌر عن إمكاناته الإنتاجٌة الكامنة 
(Boyer, 1982) ز ٌعتمد على نقل المورثات المتحكمة بالصفة المطلوبة للوصول ه الطرما أن تطوٌر هذوب

إلى أصناف جدٌدة أفضل وبالتالً فإن معرفة مواقع هذه المورثات فً النبات المانح ضرورٌة لتسرٌع برنامج 
 .(Powell et al., 1996) العمل التربوي

( أن Graner et al., 1991; Qi et al, 1996; Ramsay et al., 2000كما أوضح )
استخدام تقانات المإشرات الجزٌئٌة، ٌمكن أن ٌقلل من تعقٌدات إدخال عدد من الصفات المرغوبة فً النمط 
الوراثً الواحد. كذلك ٌمكن استخدام المإشرات الجزٌئٌة بشكل فعال فً تحالٌل التنوع الوراثً وتقدٌر التشابه 

 (.Powell et al., 1996; Eleuch et al., 2008الوراثً )
( من قبل Polymerase Chain Reaction- PCRوقد طُور التفاعل التسلسلً البولٌمٌرازي )

( الذي كان له أثراً مهماً على صعٌد الدراسات الوراثٌة الجزٌئٌة، حٌث اعتبر Saiki et al.,1985الباحث )
 ,.Saiki et al) ن المجموعات الانعزالٌةهذا الإنجاز تطوراً هاماً ساعد فً سرعة وكفاءة غربلة العدٌد م

1985; Mullis et al.,1986; Tragoonrung et al., 1992 وٌقوم هذا التفاعل بمضاعفة .)
Amplification ( قطع محددة من الحمض الرٌبً النوويDNA باستخدام بادئات عشوائٌة أو متخصصة )

المضاعفة من قطعة واحدة من الحمض الرٌبً مصممة لهذا الهدف، مما ٌسمح بالحصول على ملاٌٌن النسخ 
 ( التً تتضاعف أسٌاً، وذلك باستخدام دورات حرارٌة متعددة DNAالنووي )

(Karp et al., 1997; Ayad et al., 1997 ;  ،9000سٌد.)  وقد ساعد تصنٌع أجهزة
فً  DNA Polymeraseواكتشاف أنزٌم البولٌمٌراز  automated thermo cyclerالتدوٌر الحراري 

تطوٌر هذا التفاعل وفً ظهور تقانات أخرى تعتمد علٌه وتستخدم فً إجراء التحالٌل الوراثٌة وإنشاء خرائط 
 (.Saiki et al., 1988; Rafalski et al.,1996الارتباط الوراثٌة )

( Inter Simple Sequence Repeats- SSRتعد تقٌنة التوابع الترادفٌة البسٌطة الداخلٌة )
 Polymerase Chainات الهامة المعتمدة على التفاعل التسلسلً البولٌمٌرازي )ن التقنٌواحدة م

Reaction- PCR(  وقد طبقت من قبل )0221,.et al Ziekiewiczمإشرات جزٌئٌة مثالٌة تعد ( و
 للأسباب التالٌة 

حاط فً تضخم منطقة التوابع الترادفٌة البسٌطة وٌستخدم بادئ وحٌد ومإلف من قطع متكررة وم
بؤنها أكثر تكرارٌة من  ISSR' . وتوصف تقنٌة 6أو 1نٌكلٌوتٌدات أما فً المنطقة ' 1-9بعض الأحٌان بـ 

 Borent)بسبب طول البادئ المستخدم والذي ٌعكس درجة حرارة عالٌة لمرحلة تشفع البادئات RAPDتقنٌة 
and Branchard, 2001., Chowdhury et al., 2002) .، عن التتالٌات  إمكانٌة الكشف

وفرتها وتواجدها فً مجٌنات حقٌقٌات النوى النباتٌة ولا تحتاج إلى  ٌوتٌدٌة ذات السٌادة فً التورٌث،النٌكل
أضف و (Tautz and Renz, 1984, Kijas et al.,1995)معلومات عن التسلسل المجٌنً المدروس 

، وٌمكن DNAة قلٌلة من الحمض النووي كما أنها تتطلب كمٌ وسرٌعة  إلى أن نتائجها ثابتة عند تكرارها
وحٌث أنه ٌمكن نشر البادئات وتبادلها بسهولة بٌن المخابر بمجرد معرفة التسلسل   automation أتمتتها

 ،SSRوبنفس مقدرة تقنٌة  polymorphismالنٌكلٌوتٌدي لها. وتكشف نسب عالٌة من التعددٌة الشكلٌة 
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 Ferández)الشعٌر وكل من  (Bornet et al., 2002) بطاطا واستخدمت لدراسة التنوع الوراثً فً ال
et al., 2002) رز اوا(Joshi et al., 2000)  والقمح(Nagaoka and Ogihara, 1997). 

 

 البحثو طرق مواد 
 

                                                      Plant material       المادة النباتٌة 
و من من عدة مناطق و بارتفاعات مختلفة م جمع التراكٌب الوراثٌة من الشوفان البري ت  الشوفان البري -

 وذلك من خلال القٌام بالعدٌد من الجولات الحقلٌة.  (0الجدول ) ًمن سورٌة كما ف محافظات مختلفة
 

الطول البري من حٌث الارتفاع عن سطح البحر وخط  الشوفان(: المعطٌات الجغرافٌة لمواقع جمع 1جدول)
 وخط العرض.

 الارتفاع عن سطح القرٌة المحافظة
 البحر )م(

 خط العرض خط الطول

 
 

 رٌف دمشق

 24.40.26.33 29.42.03.36 938 قطنا

 45.73.24.33 13.79.58.35 1275 قلعة جندل

 12.36.26.33 42.93.05.36 765 جدٌدة عرطوز

 25.91.22.33 51.37.06.36 801 خان الشٌح

 26.22.48.33 37.73.44.36 809 جٌرود

 33.14.25.33 27.62.24.36 638 قرحتا

 18.31.45.34 13.90.19.36 322 الحواش حمص

 24.92.32.33 08.86.19.36 724 كلٌة الزراعة)أبو جرش( دمشق

 32.30.13.33 08.04.50.35 1090 جباتا الخشب القنٌطرة

 56.74.55.35 01.30.38.36 440 ادلب ادلب

 56.27.15.35 21.11.24.36 181 بسلح حماه

 

 : Study  Genetic الدراسة الوراثٌة -
 الحاصرلة مقارنرةً  تحدٌد التغٌررات الوراثٌرةبالإضافة لدراسة الصفات السابقة على النباتات الطافرة تم  

 ISSR (Inter simple Sequenceٌمكررن اعتبررار تقنٌررة  . حٌررثISSRباسررتخدام تقنٌررة الررـ  بالشرراهد
repeats )  من تقنٌات المعلمات الجزٌئٌة الترً تسرمح بالكشرف عرن الطفررات الترً تشرمل تغٌررات كبٌررة علرى

المستوى الجزٌئً، لما تملكه هذه التقٌنة من وثوقٌة وتخصصٌة عالٌة كونها تحتاج لبادئات ذات عدد أسس كبٌرر 
 .DNAوٌتم بهذه التقانة تضخٌم الحمض النووي 

الرـحمض النرووي الرٌبرً منقرروص  اسرتخلص :((DNA  DNA extractionالنتووياستتخلاص التمحمض 
وضررعت فررً الآزوت السررائل مباشرررة أسررابٌع و 1-1أوراق مررن البررادرات بعمررر  1-9 مررن DNA)الأوكسررجٌن )

مرررل مرررن محلرررول الاسرررتخلاص  0مرررل ثرررم مُزجرررت برررـ  9وطُحنرررت طحنررراً ناعمررراً ووُضرررعت فرررً أنابٌرررب بسرررعة 
(Cetyltrimethylammonium bromide CTAB) المكون من: 

100 mM Tric.HCl pH 7.5, 0.6M NaCl, 10 mM EDTA pH8.0, 
10% (w/v) CTAB, 140 mM  β-Mercaptoethanol. 

 .; 0281 ما أشار إلٌهالمعدلة وفقاً إلى  CTABبطرٌقة  DNAلٌتم عزل الـحمض النووي  
Saghai- Maroof et al   .)مع إجراء بعض التعدٌلات الطفٌفة( 
وضعت الأنابٌب  ثم ساعات. 1م مع التحرٌك المستمر لمدة °56م مائً حرارته وحُضنت فً حما

ضٌفت بعدها كمٌة مماثلة من دقائق. 6بعد ذلك على الثلج لمدة  كلوروفورم  أٌزومٌل  ُُ
 ثم .ومزجت بلطف لمدة لا تقل عن عشر دقائق Chloroform/ Isoamylalchohol (24:1)الكحول

( مدة عشر دقائق وذلك لفصل rpm 10000طرد المركزي على سرعة )ثفلت الأنابٌب بواسطة جهاز ال
راسب البقاٌا النباتٌة عن الرشاحة الحاوٌة على الأحماض النووٌة. نقل الطور العلوي لأنبوب جدٌد وأضٌف 

م( حتى  90ْ -( من الحجم اٌزوبروبانول مبرد وٌحرك المزٌج بلطف وتوضع على درجة حرارة )0.5له )
(. تم rpm 4000( دقائق عند سرعة )6. وضعت الأنابٌب فً المثفلة مدة )DNAلٌترسب الـ الٌوم الثانً 

 .DNA%  لراسب الـحمض النووي  80( من محلول اٌتانول µl 100التخلص من الرشاحة وأضٌف )
استبعد محلول الغسل والتخلص  حٌث( دقائق 00د/د( مدة ) 00000ثفلت الأنابٌب بالمثفلة عند سرعة )
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أذٌب الـحمض  ( دقائق .00م( مدة ) ْ 13عند حرارة ) DNAفف راسب الـحمض النووي ج منه.
 14على درجة )  TE (10 mM Tris- HCl, 1mM EDTA) محلولمن  ( µl 50)فً   DNAالنووي

 م( .
( والتحضٌن 10 mg /ml)RNase ( من أنزٌم µl 2باضافة ) RNAتم التخلص من الحمض النووي  -

ة نصف ساعة ثم أضٌف حجم مماثل من الكلوروفورم  اٌزومٌل الكحول م( مد 13ْعلى درجة )
ن الحجم م( 0.5( وبعد التثفٌل ونقل الطور العلوي لأنبوب جدٌد بعد التثفٌل وأضٌف له )1:24)

  .TEبعد التثفٌل وٌذاب فً محلول  DNAم(لٌترسب الـ 1ْاٌزوبروبانول وٌترك عند الدرجة )
 بواسطة الأشعة فوق البنفسجٌة: . DNAالنووي التقدٌر الكمً والنوعً للحمض 

PowerWaweXاستخدم جهاز 
TM

 (BIO-TEK Instruments, Inc.)  لتقدٌر كمٌة الحمض
 وتحدٌد نقاوته. DNAالنووي 

ٌعتمد الجهاز فً عمله على قٌاس كمٌة الحمض النووي الموجودة عن طرٌق تقدٌره لامتصاص 
 نانومتر. حٌث ذكر  980و 950بموجات طولها  للأشعة فوق البنفسجٌة DNAالحمض النووي 

(Maniatis et al.; 1982)  نانومتر  980نانومتر والموجة  950أن النسبة بٌن قراءة الموجةOD 
260/ OD 280  9-0.8تساعد فً تقدٌر نقاوة الحمض النووي إذ ٌجب أن تتراوح هذه النسبة بٌن. 

 ذو النوعٌة الجٌدة DNAظهر الحمض النووي ، إذ Agarosٌهلامة  كما تم التقدٌر النوعً على
سًء النوعٌة مبعثراً وغٌر واضح الحدود DNA ، بٌنما ٌكون الحمض النووي Bandعلى شكل حزمة 

Smear. 
 المطبقة لإجراء الدراسة الجزٌئٌة:  ISSRتقنٌة الم  

مررة المتسلسرل والتً تعتمد على بشكل أساسً على تفاعل البل ISSRتضمنت هذه الدراسة تطبٌق تقٌنة 
(PCR) Polymerase Chain Reaction  وتتمٌز هذه التقٌنة عرن التقٌنرات الأخررى بسرهولتها وسررعتها

وٌتم خلال تفاعرل البلمررة إكثرار قطعرة مرن الحمرض  (Williams et al., 1990)  فهً لا تتطلب وقت طوٌل
( 10لرردورات ٌصررل حتررى )والحصررول علررى عرردد كبٌررر مررن السلاسررل الجدٌرردة وذلررك بعرردد مررن ا DNAالنررووي 

 .دورة
 10).( بادئات تم الحصول علٌها من الهٌئة العامة للطاقة الذرٌة بتركٌز 8أجري اختبار ) -

 MicroMol) ( التسلسل النكلٌوتٌدي للبادئات المستخدمة فً الدراسة.9وٌوضح الجدول رقم ) 
 

 
 ISSR ( : التسلسل النكلٌوتٌدي للبادئات المختبرة فً تقانة2جدول رقم )

 '6 -' 1التسلسل النٌكلٌوتٌدي البادئة
19ISSR- AGAGAGAGAGAGAGAGC 

ISSR-33 GAGAGAGAGAGAGAGAT 
11ISSR- CTCTCTCTCTCTCTCTG 
16ISSR- CACACACACACAACAG 

ISSR-36 TCTCTCTCTCTCTCTCC 
13ISSR- TGTGTGTGTGTGTGTGG 

ISSR-40 ACACACACACACACACTT 
10ISSR- ACACACACACACACACGG 

مرع بعرض التعردٌلات ( Williams et al., 1990وفقراً لرـ ) PCRأجرري تفاعرل البلمررة المتسلسرل 
والذي تم الحصول علٌه مرن  X PCR Master Mix 2 استخدم  ، حٌث( µl 25)فكان حجم التفاعل النهائً 

  (Taq-Polymerase, dNTPs, الحاوي على المكونات التالٌة   (Fermentas, Germany )شركة 
(MgCl2  ( مكونات هذا التفاعل1ٌظهر الجدول رقم )و  

 
 PCR( : مكونات تفاعل البلمرة المتسلسل 3جدول رقم )

 PCRمكونات تفاعل البلمرة المتسلسل  الكمٌات

0.05 units/µl Taq DNA Polymerase 

4 mM MgCl2 

2.5 µl dNTPs 

2 µl (25 ng/µl) DNA 

2.5 µl (10pmol/µl) primer 

10X Buffer 
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 H2O 

 
وفقراً  ATC401   مودٌرل )  (APOLLO, USAوٌرتم هرذا التفاعرل فرً جهراز التردوٌر الحرراري مرن شرركة 

 للظروف التالٌة 
 .DNAدقائق لٌتم انفصال سلسلتً الـحمض النووي  6م لمدة  21ْالانفصال  عند درجة حرارة  -0
الالتحرام  عنرد  -ثانٌرة. 10لمردة  م 21ْم عند حررارة التحطم  ٌت - دورة تتضمن كل منها المراحل التالٌة  10 -9

اكتمرال التفاعرل عنرد حررارة  -م لمردة دقٌقرة. 39ْالاسرتطالة  عنرد حررارة  - م لمردة دقٌقرة واحردة. 60ْحررارة 
م لتفصرل الحرزم بعردها بالترحٌرل علرى هلامرة  1ْثم تحفظ العٌنات فً درجرة حررارة  م مدة عشر دقائق. ْ 39
   .اروزجالأ

 الكهربائً والتلوٌن والتصوٌر: الرحلان
الناتجرة عرن  DNA % وذلرك لفصرل حرزم الرـحمض النرووي  9اروز جرترم الترحٌرل علرى هلامرة الأ

الحاوٌررة علررى المكونررات  Bromophenol blueالتضررخٌم وفررق الخطرروات التالٌررة  تحضررٌر صرربغة الترحٌررل 
 التالٌة 

(15% Ficoll 400 + 1.03 % bromophenol Blue + 0.03 % xylene cyanol FF + 0.4 
% Orange G + 10 mM Tris-HCl + 50 mM EDTA)   

لكررل عٌنررة مررن منتجررات التضررخٌم وتحقررن فررً أبررار هلامررة  25µlمررن هررذه الصرربغة لررـ  5µlثررم تضرراف 
 0.5X TBE (200 ml 5Xمن محلول  ml 100اروز لـ جمن الأ g 2اروز التً تم تحضٌرها بإضافة جالأ

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)  

مرن   bp DNA-100( كمرا ٌرتم حقرن عٌنرة مرن مإشرالرـ mg/ml 50مرن صربغة الاٌثٌردٌوم بروماٌرد ) 5µlو
ك الترحٌررل وذلررك لتحدٌررد الحجررم الجزٌئررً للحررزم الناتجررة لٌررتم بعررد ذلرر  (Fermentas, Germany)شررركة 

 DNAالحمررض النرروويفررولط ولمرردة سرراعتٌن ونصررف ثررم تررتم مشرراهدة حررزم  000بمرررور حقررل كهربررائً قرردره 
 لٌتم تصوٌر الهلامة الحاوٌة على الحزم. UV- lightبوجود الأشعة فوق البنفسجٌة 

 : Statistical analysis التحلٌل الإحصائً 
مقارنة وجود أو غٌاب حزم الحمض النووي  جمعت نتائج عملٌة التضخٌم فً جداول اعتماداً على

DNA ( عند وجود حزمة الـحمض 0بٌن النباتات التً جمعت من المواقع المختلفة، حٌث أعطً الرقم )
( لعدم وجود الحزمة، ذلك ٌتضمن الحزم الواضحة فقط وقد نظمت الجداول لكل 0والرقم ) DNA النووي

بتطبٌق متوسطات المجموعات الزوجٌة  Dendrogramة بادئة على حده، ورسمت شجرة القرابة الوراثٌ
  UPGMA Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Averagingغٌر المزانة 

 الإحصائً.Popgene 1.31  باستخدام برنامج

 النتائج و المناقشة
 

 : PCR-ISSRبتطبٌق تقنٌة  DNAالدراسة الوراثٌة على مستوى الحمض النووي 
من المعلمات الجزٌئٌة الهامة لأسباب تعود إلى سهولة تطبٌقها وسرعتها  PCR-ISSR تعد تقٌنة

من البادرات الفتٌة  DNAص الحمض النووي استخل . DNAوعدم تطلبها لكمٌة كبٌرة من الحمض النووي 
 0و 0.65بعمر أسبوعٌن وقٌس تركٌزه ونقاوته بجهاز المطٌاف الضوئً حٌث تراوحت التراكٌز بٌن 

 جرامنانو 10لٌصبح  DNA، ومدد تركٌز الحمض النووي 9-0.8/مٌكرولٌتر ونقاوة العٌنات بٌن  جراممٌكرو
بادئات تم الحصول علٌها  من الهٌئة  8للتمٌٌز بٌن السلالات فتم اختبار  ISSRطبقت تقنٌة . /مٌكرولٌتر

 شكلٌة.  نها حزم واضحة وذات تعددٌةسورٌة فؤعطت سبع بادئات م –العامة للطاقة الذرٌة 
  ISSRالناتجة عن تطبٌق تقنٌة   polymorphismالتعددٌة الشكلٌة 

                                                                  التراكٌب الوراثٌة من الشوفان البرري و الترً جمعرت مرن منراطق مختلفرة مرن                      تضمنت الدراسة اختبار 
                                                                         ( أن جمٌع البادئات المستخدمة أعطت منتجات تضخٌم فً تفاعل البلمررة المتسلسرل  1            بٌن الجدول )ٌ     كما   .      سورٌة

        ونجرم عرن           المدروسرة                   التراكٌرب الوراثٌرة                                                              ث أثبتت البادئات المسرتخدمة فعالٌتهرا فرً إعطراء تعددٌرة شركلٌة برٌن   حٌ
    حٌرث   polymorphic                      ألٌرل ذات تعددٌرة شركلٌة    2 6                  ألٌرل )قررٌن(، منهرا       50                              استخدام هذه البادئات مرا مجموعره

   %.28.11                  بلغت هذه التعددٌة 
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كما ألٌل ظهر فً جمٌع العٌنات المدروسة ولم تعط أي تعددٌة شكلٌة.    - 19ISSRنتج عن البادئة 
كؤعلى  11و  ISSR-35, (ISSR41)) كؤقل عدد مع كل من البادئات 5تراوح عدد الحزم لكل بادئة بٌن 

(، وتراوح عدد الحزم ذات 1الجدول ) فً ظهركما  .لكل بادئة 3.6بمتوسط  (ISSR-40)عدد مع البادئة 
 .لكل بادئة 3.1بمتوسط  البادئةمع  11و (ISSR34)البادئةمع  5شكلٌة بٌن التعددٌة ال

 
النسبة المئوٌة للتعددٌة  -عدد الحزم المتباٌنة  -الكلً عدد الحزم -(: رموز البادئات المستخدمة4جدول )

 الشكلٌة%. 
 النسبة المئوٌة للتعددٌة الشكلٌة% عدد الحزم المتباٌنة عدد الحزم الكلً البادئة

19ISSR- 0 0 0 

ISSR-33 10 00 000 

11ISSR- 7 3 000 

16ISSR- 5 5 000 

ISSR-36 00 00 000 

13ISSR- 2 2 000 

ISSR-40 00 00 000 

10ISSR- 5 5 000 

 28.11 62 50 المجموع

 35.33 5.3 5.5 المتوسط

 
 تحدٌد درجة القرابة الوراثٌة بٌن السلالات المدروسة: 

رابة الوراثٌة ضمن الأنواع فً برامج تربٌة النبات، لتؤمٌن قاعدة وراثٌة كبٌرة، ٌفٌد تحدٌد درجة الق
 . و التحسٌن الوراثً للاستفادة منها فً برامج التهجٌن

بتطبٌق مصفوفة النسب المئوٌة لعدم التراكٌب الوراثٌة المدروسة وتمت دراسة العلاقة الوراثٌة بٌن 
حٌث أن ارتفاع قٌم هذه  Nie,1972حسب  Percent Disagreement Values (PDV)التوافق 

وٌتم إنشاء  التراكٌب المدروسةالمصفوفة ٌدل على وجود اختلاف وراثً وبازدٌادها ٌزداد التباٌن الوراثً بٌن 
 هذه المصفوفة وفقاً لعدد وحدات التضاعف المشتركة.

كٌب الوراثٌة من الترابٌن     0.2063هً   PDV( أن أقل قٌمة لـ6نلاحظ من خلال الجدول )
     0.8194، بٌنما كانت أعلى قٌمة لها  ى درجة عالٌة من القرابة الوراثٌةأي عل قرحتا و سحلب )حماة( 

 .أي أنهما على تباعد وراثً فٌما بٌنهما التراكٌب الوراثٌة قطنا و قرحتا و كذلك بٌن  جٌرود و ادلببٌن 
 
 

بٌن الأنواع المدروسة والشاهد والناتجة عن  (PDV)ق ( : مصفوفة النسب المئوٌة لعدم التواف5جدول )
 ISSRبتطبٌق تقانة الم  UPGMAتطبٌق متوسطات المجموعات الزوجٌة غٌر المزانة 

 .Nei (1972)حسب 
========================================================================= 
pop ID  دٌدة عرطوزج  قلعة جندل   الحواش    جٌرود   قطنا        جٌرود      خان الشٌح       ادلب    سلحب   جباتا الخشب   قرحتا   
=========================================================================
     ****               قطنا
         ****      0.3399           جٌرود
        ****      0.3399    0.5222          الحواش
         ****      0.4666    0.3399    0.5810       قلعة جندل
         ****        0.3887    0.3887    0.4140    0.4940  جدٌدة عرطوز
     ****      0.3163      0.4400    0.6118    0.5810    0.8194            قرحتا
         ****      0.5512    0.5512      0.6436    0.6436    0.6763    0.7102    جباتا الخشب
         ****      0.5810    0.2063    0.4400      0.5222    0.5810    0.6118    0.7817           سلحب
         ****      0.3640    0.4666    0.3399    0.4400      0.6436    0.6436    0.8194    0.7817             ادلب

الشٌحخان              0.5512          0.7817         0.6118         0.6763           0.5810         0.6436         0.6763         0.6763      0.5512    ****      

     ****    0.4940    0.4666    0.6436    0.5222    0.6763    0.5512     0.5810    0.4666    0.4940    0.3163            جٌرود

========================================================================= 

 
 : ISSRعن استخدام تقنٌة  ةالناتجللتراكٌب الوراثٌة المدروسة   cluster analysisالتحلٌل العنقودي 
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سلالات المدروسة إلى مجموعات، وتعكس هذه المجموعات درجة ٌسمح التحلٌل العنقودي بتقسٌم ال
القرابة الوراثٌة فٌما بٌنها، وقد تتجمع العٌنات ضمن مجموعة واحدة بناءاً على موطنها الأصلً أو بناءاً على 

 أصلها ونسبها. 
 
       قطنا----------------------------+                                
               +--------------2      
      جٌرود----------------------------+                !               
               !   
            كلٌة الزراعة--------- ---------------------+              7---------+     
     !         !        +-----3   
      الحواش------------------------------+     !        !         !     
     !         +--------6   
      قلعة جندل---------------------------------+  !                  !     
     !                  +--5   
  +--9                     +--------------------------------- عرطوزجدٌدة         
  !  !   
       قرحتا-----------------+                                     !  !  
  !  !                       +-------------1   
       سلحب حماة-----------------+             4----------------+      !  !  
-10  !      !                !   
      جباتا الخشب -------------------------------+                8------+  !  
  !         !   
      ادلب------------------------------------------------+         !  
  !   
      خان الشٌح----------------------------------------------------------+  

 UPGMA. المدروسة حسب طرٌقة وفانالقرابة الوراثٌة بٌن طرز الش(: شجرة 1شكل)
 

 وهذا ٌدل على التنوع الوراثً الكبٌر والمتباٌن جداً بٌن طرز الشوفان البري فً المناطق المدروسة. 
أجري التحلٌل العنقودي للنتائج التً تم الحصول علٌها وذلك لإنشاء شجرة القرابة الوراثٌة 

Dendrogram ( أن التحلٌل العنقودي انقسم إلى 0ٌد درجة القرابة الوراثٌة. ولوحظ من الشكل )و لتحد
 ثلاث مجموعات 

( 9(، 06,86( قطنا جٌرود )ببعد وراثً 0المجموعة الأولى  وقد انفصلت إلى ثلاثة تحت مجموعات وهً 
 (.02.11( قلعة جندل وجدٌدة عرطوز )1(، 05.22كلٌة الزراعة والحواش )

(، وأبدى التركٌب الوراثً جباتا الخشب بعد 00.10ببعد وراثً ) ثانٌة   ضمت قرحتا وسلحبالمجموعة ال
 (.95.51( بٌنما تباعد التركٌب الوراثً أدلب )3.93وراثً )

المجموعة الثالثة  انفرد التركٌب الوراثً من خان الشٌح لوحده ضمن هذه المجموعة وببعد وراثً قدره 
10.90. 

 التوصٌات : 
 62ألٌرل )قررٌن(، منهرا   50مرا مجموعره  ها، ونجم عرن اسرتخدامISSRبادئات من بادئات  8استخدام  تم  - 0

فعالٌررة فررً كشررف  ISSRنررة أثبتررت تقٌ ، وبررذلكPolymorphic( ذات تعددٌررة شرركلٌة %28.11ألٌررل )
 التباٌنات الوراثٌة بٌن الطرز الوراثٌة المدروسة.

ببعرد وراثرً  قرحترا وسرلحبالبري مرن  التركٌب الوراثً ة بٌنأعلى درجة قرابة وراثSSRٌ أظهرت تقانة  -1
انفرررد التركٌررب الرروراثً مررن خرران الشررٌح لوحررده ضررمن هررذه المجموعررة وببعررد وراثررً قرردره ، (00.10)

10.90. 
 المقترحات

تكثٌف الجولات الحقلٌة لتشمل الجزء الأكبر من منراطق القطرر العربرً السروري ومتابعرة المحاولرة لوضرع  -0
 البري فً سورٌة. الشوفانتشار خارطة لان
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للاسرتفادة منهرا  QTLsالعمل على عزل وتحدٌد مواقع المورثات المسإولة عن الصرفات الهامرة باسرتخدام  -9
 فً برامج التربٌة واستخدامها كآباء فً عملٌات التهجٌن.  

 المزروعة الأخرى.والأنواع  وفان البري دراسة القرابة الوراثٌة بٌن الش -1
 

 المراجع
 

. التقرٌر الوطنً للتنوع الحٌوي البٌولوجً فً الجمهورٌة العربٌة (0222 .)ٌوسف ،بركودة ؛أكرم  ،ٌشدرو
 وزارة الدولة لشإون البٌئة. –السورٌة 

فً انتخاب مورثات المقاومة للأمراض فً  DNA(.استخدام مإشرات من الدنا 9000سٌد، محمود هٌثم.)
 حة دكتوراه.الشعٌر، جامعة دمشق، كلٌة الزراعة، أطرو

(. أولوٌات حفظ المصادر الوراثٌة 0226شاهرلً، مخلص؛ الأوبري، خالد؛ نابلسً، غسان ومولوي، بسام.)
 البرٌة فً سورٌا، دمشق، سورٌا.
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ABSTRACT 
 

The research carried out at the biotechnology laboratory in Agriculture 
faculty, Damascus University during 2009-2010. The study aimed to 
investigate the genetic variability and similarity between 11 types of wild oat, 
Avena fatua collected from different parts of Syria. ISSR technique was used 
with 8 primers. All the primers gave polymorphic variation among the studied 
oat genotypes and resulted in 56 allels with 100 % polymorphism. The 
number of bands for each primers ranged from 6 at least for the primer 
(ISSR- 35) and 11 bands for maximum with the primers (ISSR-40) with a 
main of 7. The cluster analysis and the dendogram the highest genetic 
similarity (84.15 %) between the plants collected from the cities Katana and 
Jeroud (Damascus country side), while the plants collected from Khan Alsheh 
city were separated in single group with a genetic distance of 31.21 from 
other groups. The results indicated a great genetic variation among studied 
oat genotypes in Syria.  
Keywords: Wild oat, genetic characterization, genetic variability, 

polymorphism, dedogramme, cluster analysis. 
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