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 خلاصة ال

مدخلة ال من الرز تراكيب وراثيةوخمسة  امعتمد افصن عشر لأحدالتنوع الوراثي  قدر         

تعاون مع مركز التجربة ب إجراءمن خلال .و مؤشرات جزيئية ومؤشرات مظهريةعمال باست

لصفات لبعض اتم تسجيل البيانات  اذ ،2015خلال العام المشخاب في محافظة النجف  أبحاث

 ، وزن النضج الفسلجيمن الابذار الى  ارتفاع النبات، طول الدالية، عمر النبات)مثل المظهرية 

والتراكيب  الأصنافبين  اعالي اوراثي اتباين  أوضحتالتي  (دونمغم /كلف حبة و وزن الحاصل آ

 .أعلاهللصفات  الدراسة قيدالوراثية 

لمعتمد ا  Simple Sequence Repeat (SSR)المتسلسل البسيطة مؤشرات التكرار ما أ        

يوم من  25الرز بعد  نبات أوراقتم عزل الدنا من اذ المتسلسل ة البلمرانزيم على تفاعلات 

الجزيئية  أحجامهابادئ تراوحت  27عمالاليل باست 149أظهرت النتائج الحصول على  بذار.ال

 البادئ كل من اليل سجله 9عدد اليلات  كبرأ بلغ  ، زوج قاعدي1015.402-  66.873بين 

RM3412 وRM335  من البادئ لكاليلات سجلها    2اما اقل عدد اليلات بلغ RM201، 

RM10772، RM236و RM122  التنوع الوراثي  محتوى.اماPolymorphism 

information content ((PIC والتراكيب تنوع الاليلي بين الأصناف لالذي يمثل انعكاس ل

  -0.0605الوراثي بين   التنوع.كما تراوحت قيم  0.8595- 0.0587بين  هقيم تتراوح

سجله فوراثي  تنوع قيمه إما اقل،الوراثي  التنوعأعلى قيم  RM3412 بادئاذ سجل ال0.8730

بلغت  Heterozygotأعلى قيم لمتباينة الزيجة  RM7443.سجل البادئ RM10772  البادئ

والتراكيب فيما بينها  لأصنافبصمة الوراثية المميزة  إعطاءفي لبادئات اتباينت كما .  0.8000

 .والتراكيب الأصنافمن لأربعة  بصمة وراثية مميزة RM8085 ,RM224 ئينالباد اعطى اذ

بدرجة  تشابهبين التركيب الوراثي الاول والثاني  وهذا يعني وجود  0.4259اقل بعد وراثي بلغ 

الوراثي لجميع الأصناف والتراكيب تراوحت  التشابهعالية بين التركيبين الوراثين . ان نسبة  

- 0.4259الوراثية التي تراوحت بين  داالإبععلى قيم  ااعتماد  0.5741 - 0.0793بين 

وهذا يكشف عن  ،%92- %42 تراوحت بين  تنوع وراثي كبير نسبة التي تشير الى  0.9207

. بينت نتائج مهمة مما يجعلها مصادر وراثي والتراكيب تباين وراثي عالي بين الأصناف 

مقداره  مقياس بعد علىMain Cluster مجاميع رئيسية  سبعة  تكون التحليل التجميعي عن

او سلف  الأصلوزعت اعتمادا على بشكل عشوائي بل والتراكيب  الأصناف. لم توزع  0.12

 الرزنبات في الكشف عن التنوع الوراثي في  SSR اتشرؤمشترك وهذا يرجع الى  كفاءة م



 

 ب                                                          

   Simple Sequence Repeatsالتكرار المتسلسل البسيطة مؤشرات  امكن بواسطهكما        

(SSR  ) المتحمله من الكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف والجينات

 Bacterial Leaf Blight Resistance البكترية  ةفحللامرض لالمقاومة  ملوحة والجيناتلل

 مرضلالمقاومة ل والجينات Xanthomonas oryzaepv.oryzae(Xoo)بكتريا عنالناجم 

 Rhizoctonia solani الناجم عن فطر  Sheath Blight Resistance -لفحة غمد الرز 

   ةحشر عنالناتج  brown plant hopper مرض  لوالجينات المقاومة لبعض الطرز البايلوجية ل

Nilaparvata lugens  Stalوالجينات المقاومة لبعض الطرز البايلوجية لمرض .gall 

midge resistance   حشرة  عنالناتجOrseolia oryzae  (Wood-Mason). 
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 المقدمة

ساس الذي لأالبيولوجية وا الأنظمةهو مقياس لمدى صحة  Biodiversityالتنوع الحيوي           

الاختلافات الوراثية والتأثيرات البيئية  بين وهو مزيج الأحياءعتمد علية الكثير من دراسات علم ت

تمع الحي لكي يحافظ على و أحد مقومات المجويعد القيمة المعتمد عليها في ادارة الموارد الطبيعية 

. وتعد المصادر وظائفه ، سواء كان التباين على مستوى الأفراد أو الجماعاتوأداء ثباته واستقراره 

الوراثية النباتية من مكوناته المهمة لوجود مدى واسع من التغايرات بين الانواع والتي تحدث بشكل 

لهندسة الوراثية وازالة الحواجز بين طبيعي او مستحدث خصوصا بعد التطور الهائل في مجال ا

  Weihua)لامتناهية من التراكيب الوراثية جديدة من الممكن الحصول على اعداد إذ الانواع 

                            .(2017 واخرين

كما  الإنتاجتحسين معدل في يتطلب وضع الخطط للاستفادة من تعدد مصادر النباتات  لذا        

تمد قياس التنوع على الصفات المظهرية رغم مساوئها فهي تتأثر بالعوامل البيئية عيوونوعا.

وتتطلب نمو النبات الى مرحلة معينة لأخذ العينة ويتحكم اكثر من جين في اظهار الصفة المظهرية 

ما المؤشرات التي تعتمد على أمما يجعل عملية تتبع التوريث عملية صعبة في برامج التربية .

دقة من مؤشرات الصفات المظهرية لان البروتين هو  أكثرنات والانزيمات فتكون نتائجها البروتي

ومع تقدم علم  .كنها ايضا تتأثر بالظروف البيئية وترتبط بمراحل معينة ونسيج معينلنتاج الجين و

تخدم تطوير العديد من المؤشرات الجزئية التي يمكن ان تس إلىالجزيئي  قاد  الإحياءالوراثة وعلم 

مؤشرات المختلفة من  أنواعوهناك  ( 2013واخرون Yadav )في دراسة التنوع الوراثي 

وكمية  الحامض النووي وكميةمتوفرة وكل مؤشر يختلف من حيث المبدأ والتطبيق ال الجزيئية

المكتشفة حيث تعكس التباينات الطبيعية الموروثة من تتابع النيوكليوتيدات   polymarphisالتباين

مؤشرات الدنا عدة مميزات منها كثرة ول( 2008 وآخرون Thaura) ةدنا الأصناف المدروسفي 

نوع النسيج والمرحلة العمرية للكائن قيد بأعدادها وسرعة الحصول عليها وعدم تأثرها بالبيئة و

الدراسة، فضلاً عن أنها تستطيع الكشف عن التغيير في أجزاء الدنـا المشـفر و غير المشفرة كما 

شرات ؤالم تكون الذ. (2013 وآخرون Netravati ) متاز بتجاوز التأثيرات الداخلية للجيناتت

للأصناف المميزة  البصمة الوراثية وإيجاد الوراثينوع في دراسة الت فضلالأبديل الالجزيئية 

ات المقاومة للاجهادالأصناف توسيع القاعدة الوراثية واعتماد يساعد في مما لتراكيب الوراثية وا

برامج التربية التهجين وفي الانتخاب والغير حيوية  الاصناف المتحملة للاجهاداتالحيوية و

 .المستقبلية 
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 Food And Agricultweالدوليه  والأغذية الزراعةوحسب إحصائيات منظمة          

Organization  ( يعد العراق من الدول المستوردة للرز حيث بلغ استيراده في السنة 2014،)الفاو

مليون طن من الأرز( في حين بلغ إنتاج العراق في نفس السنة من هذا المحصول   3.1)  2014

 إلف 48.8بمقدار  لإنتاجيةا انخفضت (.2015طن )الجهاز المركزي للإحصاء ، إلف  403.000

 10.8الانخفاض  نسبةطن أي كانت  إلف( 451.800يقدر )طن عن الموسم الماضي الذي كان 

حقول الرز  )الجهاز المركزي  إلىالوصول  إمكانيةوعدم  الأمنيالوضع شحه المياه و بسبب%

 (.2015للإحصاء 

التراكيب  و للأصناف الوراثي تنوعالالدراسة لتسليط الضوء على جانب  لذا جاءت هذه        

واحتسابه ضمن أولويات التنمية الزراعية العراق  داخل (.Oryza sativa L)الرز الوراثية في

ليتسنى  تراكيب وتعيينها بين الأصناف أو ال الاختلافباستخدام طرق حديثة كفيلة بضمان تمييز 

 تشخيصها، وتحديد البصمة الوراثية الخاصة بكل صنف للاستفادة منها في مختلف المجالات.

غير حيوية المختلفة والاجهادات الحيوية  صول بسبب الضغوط الفادحة في مح تهراخس ولتقليل 

الرز في جميع  لإنتاجتعد تهديدات خطيرة  والإمراض التي فالجفاف والملوحة والضغط الازموزي 

 (.  (Wassmann,2009 العالم  أنحاء

 -أهداف البحث:

ر على شكل المدروسة والتي تظه التراكيب الوراثيةالكشف عن التباينات الوراثية بين  .1

 . التراكيب  الاصناف و اختلاف في عدد وحجم القطع المتضاعفة من مجين تلك

المدروسة والتي تعد بمثابة  لتراكيب الوراثيةلإيجاد البصمة الوراثية الجزيئية المميزة   .2

 .التي تستخدم لتشخيص تلك الأصناف الهوية الوراثية )التوثيق الجيني(

إلى مجاميع  هاالمدروسة وذلك بتوزيعوالتراكيب الأصناف تحديد العلاقة الوراثية بين   .3

ليتسنى توجيه المربي بالاختيار المناسب للآباء  بينهااستناداً إلى درجة التشابه الوراثي 

 لإجراء عمليات التربية.

المدروسة مع بعضها والتراكيب في التشخيص الجزيئي للأصناف البادئات مقارنة كفاءة   .4

 وللاستفادة منها في الأصنافبين  والتشابهلمعرفة العلاقة البعد  تها معاالبعض منفردا وكفاء

 توسيع القاعدة الوراثية 

. إيجاد قاعدة بيانات عن دنا الأصناف المدروسة ليتسنى الاستفادة منها مستقبلاً في إيجاد 5

 المؤشرات المرتبطة بصفات معينة أو بناء الخرائط الوراثية لتلك الأصناف.

 عن الجينات المقاومة المرتبطة بموقع الصفات الكمية لبعض الاجهادات الحيوية و.الكشف 6

 حيوية اللاوالجينات المتحملة للاجهادات 
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 الرز واهميته2-1

من المحاصيل الحقلية المهمة في العالم وخاصة بلدان جنوبOryza sativa L           يعد الرز

%ميين امييدادت27وشرق قارة آسيا التي تتصدر قائمة الدول في انتاج وتصدير مادة الرز ويييوفر 

) .Vanniarajan 2012, الطاقة الغذائية في جميع أنحاء العالم وهو غذاء لنصف سكان العالم (

و Oryza        ان عدد كروموسومات الرز في جنس  =n 12  ه وقييد يكييون ثنييائي المجموميية 

Diploid (2nالكرموسييومية   = ة (24  ة المجموع ون رباعي ة تك واع البري ض الن ي بع  وف

Tetraploid (  4n ذا( 48 =  ا ل غر حجمه از بص ة تمت  وان كرموسومات الرز بصورة عام

 وأطييول12تميزها يصعب بعضييها عيين بعييض وان أقصيير كرموسييوم فيهييا هييو كرموسييوم رقييم 

 يمكن مشاهدتها في النقسييام اللخييتزالي الول فييي الييدور الضييام1كرموسوم هو كرموسوم رقم 

Pachytene  stageات البيولوجي ت الدراس د اثبت DNA بييان محتييوى الييدنا ة الجزيئييية، وق

content كيلييو زوج قاعييدي430 بيكوغرام وهذا يكييافئ 0.6 في نواة الرز يقدر  )Bennetzen

30,000) ان عدد الجينات في مجيين اليرز تقيدر بيين 2003وآخرين Chao  )(2002وآخرين 

 ). كما تم التعرف علييى مئييات الجينييات الييتي ترتبييط2000وآخرين  Joshi  جينا (50,000الى 

خريطة وراثية للرز في البرنامج العالمي الذي اقامتة كل11بالصفات الفسلجية والمظهرية وايجاد 

ن)Sakata من الوليات المتحد ة ،الصين، اليابييان ،كوريييا والفلييبين  ، Sasaki و2000 وآخري

وير2002 ن وتط ة الجي ) . وان الرز يحتوي على تنوع وراثي هائل يمكن استخدامة لتوسيع برك

) وان تطور علم الجينييوم للييرز يمكيين أن يكييون2006 وآخرين Kobayashiالتراكيب الوراثية (

مفيييدة لنييواع متكيفيية محليييا. وان التنييوعالنقطة تحول لنها سوف تجعل من السهل نقل الصييفات 

 وتعيينها بين الصناف أو الضروب ليتسيينىالختلفاتق المثل لضمان تمييز يالوراثي هو الطر

تشخيصه . وبناءاا على هذا المدى الواسع والهمية الكبيرة لهذا المحصييول الييذي ضييم الكييثير ميين

التنوع الوراثي، فقد برزت الحاجة الى تحديد البصمة الوراثية الخاصة بكل صنف للستفادة منهييا

في مختلف  المجالت.

Genetic divesity التنوع الوراثي 2-2

 هو الركيزة الساسة في التنوع البايولوجي والتنوعGenetic diversity    التنوع الوراثي 

داخل النواع وبين النواع أو تنوع مورثة داخل نوع معين ، مقابلة للعدد الكلي للمميزات الجينييية

في البناء الجيني للنوع ، فهو بذلك يعكس مستوى التنوع داخييل النييوع ذاتييه. وهوضييروري ايضييا

3
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 ) أي أن زيييادة2007 وآخرين Richard  لحفظ التنوع بين النواع بشكل عام والعكس بالعكس (

التنوع الوراثي للنواع ليس بالضرورة أن يكون مرتفعا فقط في الماكن التي تييأوي أعييدادا أكييبر

)  كميياTaberlet     ,2012من النواع وهذا ما أكدته دراسة أوربية حديثة أجريت علييى النباتييات ( 

 لييذا.بشكل كبير وضعف النظم البيئييية التنوع الحيوي يؤدي الى فقدان أن انخفاض التنوع الوراثي

هييو أحييد الوسييائل الييتي ميين خللهييا تتمكيين الكائنييات الحييية ميين التييأقلم مييع ان فييالتنوع الييوراثي

المتغيرات البيئية بتفأوت كبير لن بعض الفراد تملك تنوعا أليليا أكثر ملئمة لبيئته و أكثر قابلية

. لذا فهو مفتاح لقدرة النييواع والمجتمعييات علييى السييتمرارية علييى للتعايش وإنتاج ذرية متحمل

مييدى فييترات التطييور الزمنييي ميين خلل بيئييات متغيييرة . وبصييورة ادق هييو الختلف فييي عييدد

). 2012 وآخرين Kumarالليلت بين افراد النوع الواحد (

   وان الختلف الوراثي بين افراد النوع نفسه ويمكن ان يتجلى في تسلسل الحامض النووي

وفييي خصائصيية الكيميائييية مثييل تركيييب الييبروتين وخصييائص النزيمييات أو اختلف فسييلجي

 ومعييدلت النمييو أو2013.( وآخرييينZhang ( الجهييادات الحيائيييةتحمييل كييالختلف فييي 

  . 2011(وآخرين Salam الختلف في المواصفات المظهرية مثل لون أوشكل(

وتعد المصادر الوراثية النباتية ميين المكونييات المهميية جييداا للتنييوع الحيييوي اذ يوجييد حييوالي

)، وان التغايرات بين النواع النباتية قد تحدث بشييكل طييبيعيpluss,2004 نوع نباتي(300000

وذلك عن طريييق الطفيرات والنتخياب والهجييرة والتكياثر الجنسييي واعييادة التشييكيل والنجييراف

الوراثي العشوائي. وقد تحييدث التغييايرات بييين النييواع النباتييية بشييكل مسييتحدث وذلييك ميين أجييل

 للميراض والظيروف البيئيية غيير الملئمية أوتحملهيا هتحسين المحاصيل الزراعية سواء بزيياد

Artificialحييدث أمييا بيياجراء عملييية التطفييير الصييطناعي (ي ابزيادة انتاج تلك المحاصيل وهييذ

Mutation) أو بالطرق التقليدييية كييالتهجين بييين أنييواع معينيية لتكييوين تراكيييب وراثييية جديييدة (

pluss,2004 وان العتماد على السيياليب الحديثيية للتقنييية الحيوييية.(Biotechnologyة  كعملي

واستخدام تقنية زراعة النسجة وربطها بالهندسة الوراثية تساعد  cloningالكلونة نقل الجينات 

ن )Sajibعلى انتيياج نباتييات ذات صييفات مرغييوبه  ) كمييا ان التطييور السييريع فييي2012 وآخري

مجالت الهندسة الوراثية وسقوط الحواجز بين النواع اصييبح بالمكييان الحصييول علييى اعييداد ل

) ،وبهييذا ازدادت مصييادر التنييوع2011وآخرين Vikramمتناهية من التراكيب الوراثية الجديدة(

الوراثي للنباتات لذا تم وضع الخطط لجمع تلك المصادر لغلب النباتات المهميية اقتصييادياا وحييتى

 ) .2010 وآخرين Khouryنباتات الدغال للستفادة ولجراء الدراسات اللزمة عليها (
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يعتمد التنوع الوراثي للنواع النباتات على عوامل مختلفية منهيا العوامييل البيئييية والجغرافيية

. 2010 ( وآخرينGerranoونظام التربية وعوامل بشرية (

       وان دراسة التنوع الوراثي للمحاصيل امر ضروري للحصول على السييتخدام الرشيييد

للموارد الوراثية وهو من المور الساسية لمربي النبات فهو يساهم في مراقبة الصييول الوراثييية

) كميياNaravaneni،2006  وChakravarthiويمكن استخدامها للتنبؤ بمكاسب وراثية محتملة(

لصناف المحلية واختيار الخطوط البوية فييي برامييجليمكن استخدامها في تطوير المادة الوراثية 

ميييالتربية  فهو أمان لزيادة النتاجية للبلدان وله اهميه كبير في المن الغذائي لذا من المهم جدا تقي

التنوع الوراثي لمحاصيل الحبييوب . كميا أن تزاييد الضيغط السييكاني ،وتيدهور الزراعيية ،وازالية

الغابات والتوسع العمراني ،وزيادة الجهادات البيئية أدت الى انقراض الكثير ميين أنييواع النباتييات

وخاصة المهمة مثل محاصيل الحبوب . كما ان الستمرار في زراعة الصناف المحسيينة لفييترات

 تكييون اكييثر عرضيية للفيياتاطويلة ادت الى تقلص القاعدة الوراثية لنها اصناف متجانسة وراثي

وهذا يؤثر في التنوع البايولوجي بسبب انخفاض فيييبعضها دي الى النقراض ؤوالمراض مما ي

nuelas   وJump   الظييروف المناخييية (لتيياقلمالليلت الجينييية الييتي تسيييطر علييى السييتجابة 

د كييبير ميين السييللت ذات الصييفاتا). ففي مرحليية ازدهييار الثييورة الخضييراء فقييدت اعييد2005

لهاداحيوييية لكونهييا قليليية النتاجييية وسييتباللجهييادات الحيوييية وغييير لالنوعييية الجيييدة المقاوميية 

بأصناف عالية النتاجية ذات القاعدة الوراثية الضيقة ولفترة طويلة ادى الى فقدان التنوع الوراثي

نHanamarattiوهذا ادى الى فقييدان السييللت المحلييية مثييل أصييناف الييرز العطرييية (  وآخري

ة الخييرى لبييأس بهيياييي) كما انها تحوي علييى عييدد ميين الصييفات النوعJoshi ،2005   و2008

 وآخرينHuangعكس الصناف عالية الغلة التي تكون محدودة بسبب تشكل الزيجات المتماثلة (

 فائيدة ،لناقيلليذا تكيون منخفيض ) تكون ذات تباين وراثي 2011 وآخرين Pervaiz و 2010

تمتلك القدرة على التحمل تحث ظروف بيئة متنوعة .  ل ومحدوده جيناتها 

ا  ومن جهة أخرى أدى الستغلل التجاري الى خفييض القاعييدة الوراثييية لنييه اعتمييد اصييناف

عالييية النتاجييية وان هيذه الصييناف التجاريية تمتياز بيان مسييتوى التشيابه اليوراثي عييالي جيدا (

Thaura   بعد نهوض العلوم والتكنلوجيا الزراعية اصبح اكثر اهمية للنظر في2008وآخرين .(

الزراعة ليس فقط بوصفها اللييه المنتجية بيل انهييا مصيدرمهم لتوليييد سيبل العيييش والحفيياظ عليى

الصول الوراثية للمحاصيل الزراعية وان البعد الوراثي يلعب دورا فييي تييوفير التكيييف للجينييات

) ليذا كيان مين الضيروري ايلNarain ،2000المتنحية مما يؤدي الى زييادة التيأقلم ميع البيئيية (
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اهمية لتحسين وتقييم الصول الوراثيية ذات الجيودة ولبيد مين جمعهيا وتنقيتهييا مين اجيل التنييوع

 عن طريييق توصيييف لحماييية المييوارد البيولوجييية الفريييدة مييناالوراثي واستغللها والحفاظ عليه

نRam نوعها لنهييا قييد تعيياني ميين انقييراض بسييبب تنييافس الصييناف عالييية النتاجييية (  وآخري

سيتقرارية عاليية لتكيفهيا ميع مييرور اليوقت ميعا) . فالصيناف الوراثييية التقليدييية تتمتياز ب2007

) Gollin،2003  وEvensonالظروف البيئية (

)Interspecies( بيين النيواع منهيا ويمكن دراسة التنوع الوراثي عليى عيدة مسيتويات 

فييالتنوع الييوراثي بييين النييواع مهييم فييي الدراسييات التصيينيفية ومعرفيية طبيعيية القرابيية العائلييية

consanguinityا واع لم ن الن ره م ن غي ه وبي  بين انواع الجنس الواحد او مدى الختلف بين

لذلك من جوانب تطبيقية مهمة خاصة في حفظ تلك النييواع وفييي عمليييات تنقييية البييذور باسييتبعاد

البذور التي ل تتطابق مع البذور الصلية، وكذلك لحفظ حقوق مربي النبات عنيد اكتشيافه لصينف

ال جديد، كما ان معرفية هويية النيوع مفييدة لجراء الدراسات التطويرية والبيئييية عليهييا هييذا فضيي

).Ali,2009 و  Jubraelعن اهميتها في تجارب التهجين (  

،اي الصييناف التابعيية للنييوع)Intraspecies(امييا دراسيية التنييوع الييوراثي ضييمن النييواع 

الواحد فهي مهمة لتحديد هوية الصنف وتقدير القرب او البعد الوراثي بين الصناف لما لذلك ميين

اهمييية فييي برامييج التربييية ميين خلل الختيييار النسييب للبيياء الييتي تحمييل الصييفات المرغوبيية (

Poornimaو Ambika،2012 كانية اميع الس راد او المج ن الف ( ) ولدراسة التنوع الوراثي بي

populations( التابعة للنوع الواحد فان ذلك يعتمد عادة على الطرق التي تسيتخدم المؤشيرات )

Markers(،والتي تختلف فيميا بينيها من جانب، وبين طبيعة الفراد المدروسة ميين جيييانب آخيير 

الييتي ميين خللهييا يتييم السييتدلل Technology  بيانه التقنيية Markerويمكن تعريف المؤشير 

على وجود موقع معين على الكروموسوم او المجين مما يساعد في دراسة توارث صييفة معينيية او

جين معين فالجينات القريبة جداا من المؤشر تتوارث معاا، وهذه المؤشرات اما ان تكييون مظهرييية

Morphological ة اظراتMolecular قابلة للكشف بالعين المجردة او ان تكون جزيئي  كالمتن

دنا (Isozymeالنزيمييية  رات ال ن Khan  ومؤش وميين المتطلبييات الييتي يجييب )2014 وآخري

ىheritableتوافرها في كل المؤشرات الوراثية هي انها يجب ان تكون متوارثة  درة عل  ولها الق

التمييييز بييين الفييراد المدروسيية، وتعطييي نتائييج قابليية للمقارنيية وفييي نفييس الييوقت سييهلة القييياس

ن Rahmanوالتطييوير(  ،كمييا اصييبح التقييييم الجزيئييي للمحاصيييل فييي العصيير )2012 وآخري

وآخرييين Mahajanالحديث ضروري لن يهتم بداسة التنوع الوراثي للسللت المحلية المتاحة(

6



المراجع        Literature Review                        استعراض

و ان استخدام  المؤشرات الجزيئية ضروري في دراسة التنوع الييوراثي لرسييم الخرائييط )2012

) .2007 وآخرين Lapitanنتخاب في برامج التربية(لة باتالوراثية وعلق

ق قياس التنوع الوراثيائ طر3- 2

المؤشرات المظهرية والمؤشرات الانزيمية2-3-1

    اعتمدت دراسة التنوع الوراثي ولعقود طويلة على المؤشرات المظهرييية لظهييار التبيياين

 لمربي النبات لنها تكشف عن صفات هامة لمربي النبات كما أنها ضروريةه مهمهبين الفراد في

في الدراسة التصنيفية للنباتات حيث تعتمد على الصفات الكمية كما انها تمتاز بسهول وقلة تكلفتها

الأنها قد تتاثر تعبيراتها الجينية بظروف البيئية كما ان اعداد المؤشرات قليلة، اي انها تمثييل عييدد

قليل من المواقع في المجين و تحتاج وقت طويل  كما انهيا تمتياز بتأثرهيا بطيروف البيئيية وبعيدم

الثبوتية بسبب تحكم اكثر من جين في بعض الصفات المظهرية ما يؤدي الى صعوبة تتبع تييوارث

)2008وآخرين  Thaura صفة معينة خاصة في برامج التربية ( 

Isozyme  (النظييائر)   أمييا بالمؤشييرات النزيمييية  markersوى ى المحت دة عل  المعتم

Totalالبروتيني الكلي   Protein والمتناظرات النزيميةIsozymesرات ذه المؤش  اذ تصنف ه

تخدمتMolecularضيييمن المؤشيييرات الجزيئيييية  ن . اس بير الجي ج تع بروتين هونات  لن ال

المؤشرات النزيمة على مدى واسع في دراسة تقيم التنوع الوراثي وتميز للصناف الييرز البرييية

ن Ishikawaو ميين قبييل ( ).2005 وآخري )المؤشييرات2011وآخرييين Elizabeth  (اسييتعمل 

سييتخدام أربعيية أنييواع مييناالنزيمييية لتقيييم التنييوع الييوراثي لصييناف الييرز البرييية فييي امريكييا ب

 كما تم تصنيف وتشخيص اصناف الرز النزيمات لغرض تميز وحماية الصول الوراثية للرز .

ورا Sivaي مين قبيل (ثفي الهند باستخدام تسيعة انيواع مين النزيميات لغيرض دراسية التنيوع ال

) وبرغم الدقة العالية لهذه المؤشرات النزيمية في دراسة التنوع الييوراثي ال أنهييا2013وآخرين 

محددة بنسيج معين وبمرحلة معينة من التطور وان عدد المواقييع المرتبطيية بييالجين قليليية لتظهيير

.تباين كثير بين الفراد  
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المؤشرات الجزيئية 3-2- 2 

     هي تتابعات الحامض النووي أو الجين للكشيف عيين مواقييع محيدده عليى الكروموسييوم (

Schulmann ) تساعد في دراسات العلقة الوراثية بين الفراد ولكشف الختلفات بييين2007، 

النييواع ورسييم الخرائييط الوراثييية والكشييف عيين الطفييرات الييتي ترتبييط بييالمراض الوراثييية

واختبارات البوه ودراسة المجتمعات وعلم الوبئة ودراسية التنيوع اليوراثي وخاصيية فيي مجيال

المحاصيل  الزراعة  كما تلعب دورا كبيرا ومهما بدراسة التنوع الوراثي والكشف عيين الييتراكيب

حيوييية وتسيياعد ايضييا فييي النتخيياب (الللجهييادات الحيوييية وغييير والمتحمليية الوراثية المقاومة 

Molekularno وبما انها تظهر التغايرات على مسييتوى الحمييض النييووي لييذا2014 وآخرين. (

تمتاز بالستقرارية وعدم التأثر بعوامل البيئة كميا تمتياز بعيدم تاثرهييا بالمرحليية التطوريية ونيوع

 الكشييف عيين مئييات المواقييع وبعييدة اليلت للموقييع الواحييد ،ويمكيينفيييالنسيج كما أن لهييا القييدرة 

تطبيقها على أي جزء من الجينوم سواء أكان مشفرا أو غير مشييفر أو منيياطق تنظيييم ولهييا القييدرة

Semagnعلى تتبع التغايرات الوراثية من جيل الى آخر لنها تتبييع قييوانين منييدل فييي التييوارث (

 عيين طريييق دراسيةهيا كما لهييا القيدره علييى تميييز الشيكال الييتي ليمكين تميز 2006(وآخرين 

 يمتياز )2013 وآخرين )Netravatiالمؤشرات المظهرية والبروتينية.ولتحتاج الى وقت محدد 

مؤشرالدنا بقدرتها على كشف التباين في توريث التتابعات المتماثلة للحامض النووي بييين الفييراد

الناتجة عيين حييذف أواضييافة أواعييادة الييترتيب للنتوكليوتيييدات بسييبب الطفييرات لييذا اعتمييدت فييي

تشخيص العلقة الوراثية وتحديد البصمة الوراثية .وهي تقنية هامة ودقيقة للكشف عيين الييتراكيب

حيوية وانتخاب الخطوط لجل تطييوير الضييروب أوالالوراثية المقاومة للجهادات الحيوية وغير 

ن He النواع و تطوير الخطييط الملئميية فييي حفييظ النييواع ( نKhan   و2012 وآخري  وآخري

) .ومن أهم مجالت تطبيق مؤشرات الدنا هو في تشييخيص2014و اخرون Mondal  و 2014

النباتات وقد يكون البديل الفضل للكشف عن التنوع الوراثي بين اصناف من الرز وتحديد التشابه

ن Zhangالييوراثي بينهييا ( ن Rahman)(يي 2013 وآخري (2012 وآخري   (   Choudhury

نheterozygosity) ويساعد عليى تشيخيض حالية 2014وآخرين  اين بي توى التب اب مس  وحس

افراد الصنف الواحد واختيار النباتات التي تحمل الصفات المرغوبه تدعى النتخاب المعتمد علييى

) كما تساعد2014 وآخرين )MAS( Markers assisted selection Ahasanu(المؤشرات

QTL(هيييذه المؤشيييرات عليييى تشيييخيص الجينيييات المرتبطييية  بموقيييع الصيييفات الكميييية  (

Quantitative  Trait  Loci رز ي ال ) . وان تقييدم التقنيييات2014 وآخرييين )Ahasanu  ف
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الجزيئية وفييرت مجموعيية متنوعية مين المؤشيرات الجزيئييية ومنهيا تبيياين اطيوال مقياطع التقيييد

Restriction Fragment Length Polymorphisms (RFLP)و التفاعل العشوائي متعددة 

DNA(RAPD ofالشكال لسلسيلة اليدنا (  Polymorphic Random Amplificationو 

Amplified )ييي AFLPتبييياين أطيييوال قطيييع اليييدنا المتضييياعفة (  Fragment  Length

Polymorphismsالقصيرة المتكررة  (  و التتابعاتSSR ( Simple Sequence Repeatو

)SNP( التبيياين نيوكليييدة مفييردة Single  Nucleotide  Polymorphism  و  Expressed

Sequence Tag (EST)  و موقع تسلسل الهدفSequence-tagged site (STS) 

   ساعدت التقانات الحيائية مربي النبات على اختصار الييوقت والجهييد والتكلفيية فييي دراسيية

التنوع وفي برامييج التربييية والتحسييين وفييي التشييخيص المبكيير للييتراكيب الوراثييية ذات الصييفات

لجهيياد اللحيييوي، اذ يمكيين ميين خللهيياالمتحمليية لالواعدة ولسيما المقاومة  للجهيياد الحيييوي و

(DNAالكشييف عيين التغييايرات الوراثييية علييى مسييتوى  ة2015، بكتيياش وعبييد الحميييد   ).مقارن

بالطرق التقليدية ممكن ان تكون مكلفة وتستغرق وقتا طييويل وجهييدا كييبيرا وتتطلييب عينيية كييبيرة

ة مثل درجيية الحييرارةيالحجم ، التراكب الوراثية تحت الجهاد يكمن أن تتغير بسبب العوامل البيئ

والرطوبة . وبهذا اصبحت مؤشرات الييدنا أداة ليمكيين السييتغناء عنهييا كمييا أن هنيياك أنييواع ميين

المؤشرات المستخدمة لزال التطور مستمر في انواعها واعدادها وطرق الكشف عنها .

وهناك نوعين من المؤشرات اعتمادا على نوع التقانة المستخدمة في الكشف :

  مؤشرات الدانا المعتمدة على تقاانة التهجين الجزيئي2-4

)Molecular Hybridization-based DNA Markers(

إنزيمييات اكتشيياف أولييى مؤشييرات الييدنا المعتمييدة علييى التهجييين الجزيئييي بعييد       ظهرت

Restriction التقيييييد  enzymes  ام  ومنهيييا تبييياين اطيييوال مقييياطع التقيييييد أو اليييي 1968 ع

RFLP لييدنا المهضييوم المثبييت علييى اغشييية خاصيية مييعاالتي تعتمد على عملية التهجين الجزيئي

 تعتمد على الختلف في طرزRFLPمجس مناسب  ثم الكشف عن مناطق الرتباط ، وان تقنية 

التقطيع التي تحدث بسبب حذف أو اضافة أو استبدال أو الطفرة نيوكليوتيدة واحدة في موقع القطع

-Coمما يؤدي الى تباين اطوال القطع الناتجة . وتمتاز هذه المؤشرات بانها ذات سيييادة مشييتركة 

dominant ة ةHeterozygous اي لها القدرة على تميز الليلت المتباين ن الليلت المتماثل  م

,2005  وHartlوكشف الدنا المفرد ايضييا(  Jonesة ى معرف اج ال ا لتحت ا انه ن مميزاته  ) وم

9
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مسبقة بالتتابعات النيوكليوتيدية للحامض النووي وعند اعادة اجراء الختبار يمكن الحصول علييى

،Anandنفس النتائج وتمتاز بالكفائة العالية وتحتاج الييى كميييات كييبيرة ميين الييدنا عييالي النقييأوة (

د أو الي AFLP).وهناك تقنية تدعى2006 اطع التقيي وال مق اين اط ن تب تقة م الييتيRFLP  مش

وبهذا يمكن الكشف عيين الكييثير ميينPCR والتضخيم من RFLP تجمع بين الهضم النزيمي من 

الختلفات وتستخدم في دراسة التنوع ورسم الخرائط الوراثية.

 اانزيشششم البلمشششرة المتسلسششلالمعتمشششدة علششى تفاعششل DNA  الشششمؤششششرات2-5 

Polymerase Chain Reaction (PCR) 

وSambrook     تعتبر التقنية القدم من الناحية النظرية والكثر تنوعا من الناحية العملية( 

Russell،2001وهي تضاعف تتابعات ال ( DNAائن م الك ارج جس  انزيميا بمليين المرات خ

الب (DNA الحي بوجود بادئ يرتبط بتتابع مكمل له على شييريط ال )وهيييSinclair،2002 الق

)وقد فتحت سييبل2009  وآخرينKumarالتقنية الكثر استخدأما في مختبرات الوراثة الجزيئية (

لبحييث والتجييارب والتحليلت مثييل اختبييارات البييوة والبصييمة الوراثييية والكشييف عيينلجديييدة 

وفي برامج التربية Riaz، (2006المراض الوراثية والطفرات وتحليل الحامض النووي القديم(

أن اسياس عميل هيذه التقنييية هيي مضياعفة()ي 2005وآخرينWeisingاللزمة النتاجية العالية(

 بوجود بادئاThermal cycler خارج الجسم باستخدام جهاز DNAقطع معينة أو عشوائية من 

DNA (DNA-PolymeraseIالقالب بمساعدة انزيم تضيياعف DNA الذي يتكامل مع شريط 

Taq)ات ك ى كمي ول عل ة للحص د نايتروجيني م وقواع ول منظ ع محل يرة مييين قطيييعب م

DNA المتضاعفة . 

SSR (Simple Sequence Repeats تقاانة المقاطع البسيطة المتكررة (2-6

        هي احدى المؤشرات الجزيئية الحديثة المهمة تستخدم في الكشف عن التنييوع الحيييوي

ن Pervaizلنباتات والحيوانييات ودراسيية العلقيية الوراثييية (لوالتباين الوراثي  ) و(2010 وآخري

Zhao ورسم الخرائط الوراثييية وتسيياعد فييي عملييية النتخيياب ومجييالت البيئيية2010 وآخرين (

)  و2010 وآخرين Guo (Qtl) ورسم مواقع الصفات الكمية  2013 وآخرين Zhangالجزيئة(

) . وتوزع في جميع مناطق الجينيوم كميا يمكين ان تكيون2010 وآخرين Liفي تحليل الطفرات( 

)Rajendrakumar) 2006 وآخرين  Chung موجودة في البلستيدات وجينوم المايكوندريا (
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 تمتاز هذه المؤشرات بوفرة وجودها وتوزيعها العالي فييي جينييوم حقيقييية النييوى 2007(وآخرين

ولها القدرة على التميز بين النواع المختلفة والصناف للنوع الواحد والتميز بين سللت الصنف

الواحد.وهي الختيار الفضل لكونه ذات سيادة مشتركة وتكشييف عيين مسييتوى عييالي ميين التبيياين

Polymorphism)  Wang, 2013 وآخرين)( Xu كما لها القدرة على التميييز2012وآخرين( 

بين النباتات الهجينة والنقية وراثيا أو الخلطية وراثيا ويمكن استخدامها في دراسيية المجتمعييات أو

العشائر التي تمتلك اعيدادا كيبيرة ، كميا تمتياز هيذه الموشيرات بعيدم احتياجهيا لكميية كيبيرة مين

الحامض النووي وليتطلب ان يكون ذو جودة عالية لن البادئ طويل وتمتاز بدقتها ونجاحها كمييا

تمتيياز هييذه الطريقيية انهييا ترتكييز علييى اظهييار التباينييات الوراثييية فييي المنيياطق الجانبييية لمواقييع

يقوم AFLPالكائن بينما في مؤشرات الي مجين الموجودة بصورة طبيعية في الترادفية المكررات

 أو بلسيداتnuSSRs( الجوانب. وقد  تصنف اعتمادا على الموقع مثل نووي( الباحث ببناء تلك

)cpSSRs(أو المايكونييدريا  mtSSRs()  (Oliveira ن وآخرييين Wang)و(2006  وآخري

2009)  (Kalia 2011 وآخرين)و(Terra 2011 وآخرين(.

    أما معوقات هذه الموشرات فتكلفتها عالية وان دراسة التباينييات الوراثييية للبييادئ الواحييد

تكون حصرا على موقع وراثي واحد وليمكن تطبيقة على انييواع اخييرى ويجييب معرفيية التتييابع

).كما ان تصميم البادئHasoon، 2014 لتصميم البادئات (SSRالنيوكليدات المحيطة بمناطق 

تتطلب وقتا طويل وخبرة عالية. 

   SSR-PCR دراسة التنوع الوراثي  في الرز باستخدام تقنية 2-7 

 التنوع الوراثي هو واحد من  المجالت ذات الولوية لزيادة عائدة غلة والتغلييب علييى تلييك

ساعد على النتخاب بسرعة ملحوظة وكفيياءة ودقيية كييبيرةتالمعوقات ، وان المؤشرات الجزيئي 

)Irgs،2005في برامج التربية من الطرق التقليدية لن التسلسييل الجينييوم يعطييي جييودة عالييية (

يادةSSR-PCRوان تقنييية  ورت بس دد الليلت وم الي ومتع تناخها الع بب اس رز بس ي الب  ه

سييتخدم كمييية صييغيرة ميين العينيية ول تتيياثر بالعوامييلامشتركة وتغطي كل الجينوم كمييا تمتيياز ب

ستخدم على نطاق واسييع فييي علقيية النشييوء والتطييور وتحليييل التنييوع بييين الصييناف(تالبيئية. 

Dasو2013وآخرين  Babu ن ن   Zhang) ورسييم الخرائييط(2014 وآخري )2013 وآخري

QTL) وتحديد وتوصيييف الصييفات المهمية المرتبطيية    Wang ن Bernierو 2012 وآخري

و 2013وآخريييين Shah  ) كميييا يسيييتخدم فيييي تحلييييل التنيييوع الجينيييي(2007وآخريييين 
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Berilus وقييد وضييحت عييدد صييفات الرز مثييل الجفيياف ( 2013وآخرييين ( Linن  وآخري

نLinh) والملوحة (2012وآخرينVenuprasad و2007 نHaque  و2012 وآخري  وآخري

توصييف الجزيئيي عليى مسيتوى الحيامض النيووي والداء الفسييولوجيال) باضافة اليى 2012

ةSSRمؤشرات  تتحت الضغط الزموزي . لذا  استخدام ي تربي وراثي ف  في دراسة التباين ال

نAliحيييوي فييي المسييتقبل (الالرز من اجل التكيف مع ظروف الجهاد الحيييوي وغييير   وآخري

 صنف من الرز21 )وجود تباين وراثي عالي بين 2012 ( وآخرينMamunur).لحظ 2014

 اليييل11-2بواقع 142 وكان عدد الليلت الكلية SSR( مؤشر من نوع (34سيوي باستخدام لا

 موقييع حيييث يمكيين14 اليل فريد ميين نوعهييا فييي 24 ، كما تم اكتشاف 4.18لكل موقع وبمعدل 

توصيف الجزيئي ، أمييا قيميية  محتييوى تعييدد الشييكال ترأوحييت  بييينالاستخدامها لتحديد الهية و

 وهذا يدل على وجود اختلف واضح بييين الصييناف وعنييد0.488لغ  ب وبمعدل0.157-0.838

اجراء رسم الشجرة الوراثية فقد اتقسمت الصناف الى خمس مجاميع وبمعدل تشييابه يصيل اليى

0.50. 

)عند تقيم التنوع الوراثي للرز باستخدام خمسة بادئات ميين2014 (وآخرينAhasanul  بين 

دSSRالدنا نوع  و وبع دة النم ة بم  اليييل17 ايييام الييتزهير. بلغييت عييدد الليلت الكلييية د المرتبط

  أميياقيم 0.798–0.35اليل لكل موقع أما محتوى تعييدد الشييكال ترأوحييت بييين  5.66وبمعدل  

الييتراكيب الوراثييية الييى اربعييةت كمييا قسييم0.59وبمعدل 0.82-0.46البعد الوراثي ترأوحت بين 

 عنييد رسييم الخريطيية لوراثييية أو الشييجرة العلقيية الوراثييية0.39مجاميع وبمعامل تشييابه قييدر بييي

ويمكن الستفادة من هذة النتائج في تحديد الخطوط الرز المناسبة في النتخاب واختيار البيياء فييي

التهجين ذات مدة النمو القصيرة .

)عند تحليييل التنييوع الييوراثي لييرز السيييوي بسييتخدام الصييفات2014 (وآخرينIsrat لحظ 

تخدام SSRالمظهرية ومؤشرات الدنا ميين نييوع   سييللة محلييية مييع اربعيية اصييناف عالييية24 اس

النتاجية لغرض تحديد التركيب الوراثي المميييز لتحسيين الحاصييل ومعرفية البعييد الييوراثي بينهييا

لحظ ان التحليل العلقة الوراثية ورسم الشجرة الوراثية على اساس الصفات المظهرية تقسم الييى

 بصييفة عييدد الفييرعه معنويات كما لحظ وجود اختلف0.98اربعة مجاميع وبمعامل تشابة يقدر  

الكلي وعدد الفرع الخصبة وطول السنبلة وعدد السيينيبلت فييي السيينبلة . أمييا بالنسييبة لمؤشييرات

SSRفقد اظهرت التحليل العلقة الوراثية ورسم الشجرة الوراثية تقسم الى ستة مجاميع وبمعامل 

 اليييل لكييل موقييع وبمعييدل12-6 اليل وبواقييع 321 ، وان عدد الليلت الكلي بلغ 0.17تشابة بلغ 

12



المراجع        Literature Review                        استعراض

  أمييا0.85 أمييا معييدل التنييوع الييوراثي قييدر0.40 اليل وان اعلى نسبة تكرار لليل بلغت 11.88

 وان هييذه النتائييج جييدا مهميية0.84 وبمعييد ل 0.94 الى 0.68محتوى تعدد الشكال ترأوحت بين

نShahidلنتخاب الباء ومعرفة التركيب المميييز. درس  ) التنييوع الييوراثي بييين2013 ( وآخري

وعSSRستخدام  المؤشر ا صنفا من الرز ب40 ظ ان مجم ي لح  للكشف عن  وجود التباين وراث

.أما  البعد الوراثي بلييغ2,75 اليلت لكل موقع  وبمعدل 4-2 اليل ترأوحت بين 66الكلي لليلت 

وان رسم الشيجرة الوراثيية اشيار اليى تقسييم 0.3785  واما محتوى تعدد الشكال بلعت 0.447

نSSR) تقانيية 2015( وآخرييين  Ashuالصييناف الييى ثلث مجيياميع . اسييتخدم   ف ع  للكش

 صينفا مين اليرز30التغايرات الوراثيية وتمييز هويية الصيناف والبصيمة الحيامض النيووي  ليي

23 كما بليع العيدد الكليي للليلت 0.99باستخدام عشر مؤشرات بلغ اعلى محتوى تعدد الشكال 

 ) عند تحليل التنوع الوراثي لربعة وعشرين صيينف ميين2015 ( وآخرينShahriarاليل. اشار

 اليل لكل12-3 اليل بواقع 110كانت عدد الليلت الكلية SSR  بادئ من نوع 19الرز باستخدام 

 أما أقييل0.87 اعلى محتوى تعدد الشكال بلغ Rm493 اليل ،سجل المؤشر 5.79موقع وبمعدل  

تة Rm18 سجلة البادئ0.36محتوى بلغ  ى س ناف ال مة الص ودي قس  ،اما نتائج التحليل العنق

 وبمعييدل0.88-0.43%امييا قيييم التنييوع اليوراثي ترأوحييت بييين  32مجاميع وبمعامل تشييابة بلييغ 

كافضييل مؤشيير لدراسيية التنييوع الييوراثي اذ  اعطييى اعلييى معييدلRm493  وسييجل البييادئ0.69

لليلت واعلى قيم لمحتوى التعدد الشكال والتنوع والوراثي .

) عنييد تقيييم التنييوع الييوراثي اثناعشيير صيينف ميين الييرز2012 (وآخرييينSadia   لحييظ 

ةSSR بييادئ ميين نييوع 18المياة العميقيية باسييتخدام بطيقة المزروعة في  دد الليلت الكلي غ ع  بل

 وبمتوسييط بلييغ0.78 - 0.47 اليل أمامحتوى تعدد الشكال ترأوحت بييين4.38اليل وبمعدل 79

أمييا التحليييل 13Rm وكان افضل بييادئ هييو0.89-0.14 ترأوحت قيم التنوع الوراثي بين 0.63

%وهييذة33العنقودي لعلقة الوراثية بين الصناف فقد قسم الى اربعة مجاميع وبمعامل تشابة بلغ 

النتائج تساعد في اختيار الباء في برامج التربية .

 ) عند تقييم التنوع الوراثي للربعة وستين صنفا باسييتخدام2012 ( وآخرينRavindraبين 

اليSSR  بادئ من نوع مؤشرا من20 كال ع دد اش  ان ثمان بادئات فقط اعطت تنوع وراثي وتع

 ،أمييا التحليييل العنقييودي لدراسيية العلقيية0.36 واقل محتوى لتعييدد الشييكال بلييغ 0.98يصل الى 

Rm  47 ،كما سجل البادئ0.40 الصناف الى ثمان مجاميع وبمعامل تشابة تالوراثية فقد قسم

نماط الوراثية ويمكن اسييتخدام المعلومييات فيييلافضل بادئ ، وهذا يساعد على تحديد وتوصيف ا
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ن Berilusبرامج التربية .لحظ  )عنيد دراسية التنيوع اليوراثي لربعية وعشيرين2013( وآخري

تم الحصول علييى مجموعيية واسييعة ميين التبيياينSSR  بادئ من نوع 30صنفا من الرز باستخدام 

-0.06بين الصناف وكان معامييل التنييوع الييوراثي   وع44Rm وسييجل البييادئ 0.94  ى تن  اعل

 أما التحليل العنقودي فقسم الصناف الى ستة مجاميع اعتمادا على البعد الوراثي0.99وراثي بلغ 

في الرز   SSR-PCR استخدام تطبيقات تقنية 2-8

الجهاد اللاحيوي 2-8-1

الجهاد اللحيوي هو عامل مسلط من قبل البيئة يؤثر في الداء المثل للكائن            

،Leslie و Vahdatiالحي ( ،Larcher). مما يؤدي الى  انحرافة عيين الحاليية المثلييى (2013 

) ومن الجهادات غييير الحيوييية الملوحيية ،الجفيياف ،الحييرارة ،الييبرودة ،التجميييد وتحمييل2003

العناصيير الثقيليية. ان اسييتجابة  النبييات لشييروط الجهيياد تحييدث ميين خلل عييدد تغيييرات علييى

2010وآخرييين ) Philippe  المستويات الفسلجية من خلل تغير التعبير الجيبي لجينات الحييث

اشارت الدراسات الى أن التعبير الجيني يشارك فيه عدد من الموروثات المسؤولة عن الكثير ).

ن،Rayمن المسارات اليضيية فييي النباتييات المتييأثرة تحيت الجهييادات غيير الحيويية (  وآخري

ال عن ذلك فإن استجابة عوامل الستنساخ منسييقة ميين موروثيات معنييية فيي إعيادة2011 )، فض

،Jainالتدفقات اليضية ( ات2013)  اج بروتين ات لنت ز مورث ي تتحف توى الجزيئ . على المس

معينة كآليييات دفاعييية عنييد تعييرض النبييات للجهييادات البيئييية, اذ تشييارك هييذه البروتينييات فييي

ال عيين التخليق الحيوي لمركبات واقية ازموزييية، وتنظيييم انزيمييات إزاليية السييموم والنقييل، فضيي

تفعيل البروتينات التنظيمية (عوامل النسخ), هييذه الجزيئييات ضييرورية فييي تنظيييم نقييل الشييارة

). تعرف عوامل الستنساخ2012 وآخرين، Krasenskyواستجابة الموروثات لتعبير الجيني (

)TFs يي(Transcription  factorsة ى جزيئ ة عل ع معين ط بمواق , بانها جزيئات صغيرة ترتب

من اجل تنشيط أو إلغاء عمل بعض المورثات)Deoxyribonucleic acid (الحامض النووي 

). يعد تراكم البروتينات في داخل الخليا من اهم الليات لمواجهة الجهييادات2013(اسماعيل، 

البيئية والناتجة عيين  تفعيييل مواقييع اليلييية. وان تبيياين النييواع النباتييية ،وأصييناف النييوع الواحييد

للمحاصيل في تحمل الجهاد يرجع سببه إلى تعديلت وراثييية مختلفيية. ان تقيييم التنييوع الييوراثي

الرز المتحمل للجهييادات بصيورة عاميية، هييو أحيد المجييالت ذات الولوييية فيي بحيوث اليرز(

Faridul2012وآخرين)( Vanniarajan وان استقرار حاصل الرز يحتاج2012وآخرين .  (
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روف الجهاد، لن الصيينافظالى انتاج انواع جديدة أو تحسين انتاجية الصناف الحالية تحت 

). لوحظ وجييودBlum 2006,روف البيئة المحدودة (ضالمقاومة للجهاد هي الفضل في ظل 

اختلفات بين النواع والصناف النباتية فييي طريقيية تفييادي الجهيياد الزمييوزي الييتي تفرضييها

ملوحة التربة من خلل آليات مثل التحمل، والكفاءة فييي اسييتبعاد الملييح ،والتغيييرات فييي تييوازن

العناصر الغذائية للتكيف التناضحي . وتعتمد هذه الستجابات على التركيب الييوراثي، والجهيياد

). من آليات تحمل النباتات للملوحةTester، 2008 وMunnsالملحي ومدة التعرض للجهاد (

هي آليييات تنظيييم الضييغط الزمييوزي الييذي يحييافظ علييى حجييم الخلييية ميين خلل زيييادة تركيييز

فة العصير الخلوي داخل الخليية، ويتيم مين خلل تنظييم عملييات تيدفق الميواد اليضيية. أن ص

تحمل الملوحة موروثة مسيطر عليها وراثياا بعدد ميين الموروثييات قابليية للنتقييال عييبر الجيييال.

ولهذه المورثييات دور كييبير ومهييم بقييدرة النباتييات علييى النمييييو فييي تراكيييز عالييية ميين الملييح (

Ruisheng ،2004 وآخرين  .(

 للجفافتحملةتحري عن الجينات الم ال2-8-1-1

الجفاف أحد المشاكل البيئية الكثر تعقيدا التي تواجة محصيول اليرز  مثيل الملوحية     

والفات والمراض التي تحدث فييي أي لحظيية خلل نمييو المحصييول ،وان تيياثيره يكييون معقييدا

وينطوي على العديد من التغيرات في المستويات الفسلجية والكيموحيوية والجزيئة وبهييذا يشييكل

،Urwinو Atkinsonاكييبر تحييدي لعلميياء الزراعيية( ن Saikumarو2012  و2014 وآخري

Bargaz ،وان زيادة الري  للتقليل من حييد مشييكلة الجفيياف ليييس خيييارا قييابل2015 وآخرين .(

للتطبيق بسبب ندرة المياة الحاليية. ولكيون  اليرز مين المحاصييل الحساسية للغايية وخاصية فيي

مرحلة النتاجية حتى فييي حييالت الجهيياد المعتييدل لنيه يييؤدي اليى خفيض حياد فييي محصيول

) لذا يعد فهم الساس الييوراثي لتحمييل الجفيياف  فييي الييرز امييراArif،2014و Sabar الحبوب(

تحمييلاساسيا لمربي النبييات ليمكنهييم ميين تطييوير وانتيياج الصييناف الجديييدة الييتي تحمييل صييفة 

candidate الجفاف،  ويتم ذلك من خلل تحدييد مواقيع الصييفات الكميية أو الجينيات المرشيحة

genes) Shukla 2012وآخرين .(

 نوعية الحبوب عند دراسييتة في) بان الجفاف يؤثر سلبا2011 ) وآخرينBimpongلحظ 

للصفات المرتبطة مع أداء الرز تحت الجهاد الجفاف مثل شكل الجييذر ، نفاذييية الجييذور ،ولييف
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الوراق ،انخفاض مساحة الورقة ،التزهير المبكر ،النضج المبكر للحبوب ،التكيف الزمييوزي،

تراكم المواد المذابة مثل البرولين والسكريات ،وزيادة انتاج البسسك اسد وغلق الثغور .

وقييد ترتفييع الخسييارة وقييت حييدوثالجفيياف  ةشييد   ويختلييف ثيياثير الجفيياف اعتمييادا علييى

% وقيد يصيبح الوضيع اكيثر خطيورة بسيبب تغيير المنياخ عالمييا (50%-15بالمحصيول مين

Srividhya ،وتعد مرحلة النتاجية هي الكثر تاثرا بالجفاف لنها تييؤدي الييى2010 وآخرين (

كما أن الختلف في شدة الجفاف من موسم الى آخر ) .Arif،2014و Sabar فقدان الحاصل (

 لمستويات مختلفة من الجفاف وان صييفةمتحملهومن مكان الى آخر يتطلب زراعة اصناف رز 

طpolygeneتحمل الجفاف صفة معقدة يسيطر عليها عدد مين الجينيات  م النم ى تقيي د عل  تعتم

المظهري لذا تكون من اصييعب الصييفات تميييزا فييي الدراسيية ،فظهييور المؤشييرات الجزيئييية قييد

احدثت ثورة في التحليل الوراثي للصييفات المعقييدة حيييث بييذلت جهييود كييبيرة فييي تحديييد مواقييع

الكامنيية وراء الصييفات المرتبطيية بتحمييل الجفيياف وخاصيية صييفاتQLTS الصييفات الكمييية 

فييي الكشييف عيين الكييثير ميينSSR-PCR الحاصل ومكوناته وصفات الجذور، وساعدت تقنييية 

Vikramالصفات الكمية المرتبطة بالجفاف ومواقع الصفات الكمية ومنها الحاصل ومكوناتيية  (

). وتييم الكشييف أيضييا عيين عييدد ميين الصييفات2011  وآخرين  Boopathi   و2011وآخرين 

 الجفيياف ميين قبييلبتحمييل ترتبييط ىالمتعلقيية بالجييذور والجهييد الزمييوزي وصييفات أخيير

Kamoshitaن وSalunkhe ).كمييا اسييتطاع البيياحث 2011(وآخرييينSuji  و)2008( وآخري

لSSRبييادئ ميين 12) باسييتخدام 2011(آخييرون  وة بتحم ة بق فات الجذرالمرتبط د ص  تحدي

لSSR بادئ  من نوع 14باستخدام  Vasant(2012)الجفاف،كما بين الباحث   صفات االحاص

Srividhya ومكوناته المرتبطة بالجفاف .اما صفة طول الجذر المرتبطة بالجفاف بينها البيياحث

(وآخرييينYue).  والصفات خضوبة السنابل المرتبطة بالجفاف من قبل الباحث 2010(وآخرين

 وKanbar) والييوزن الطييري للجييذور(2008وآخرييين Quوصييفة سييمك الجييذر( )2006

Shashidhar،2011ات ديم معلوم ى تق اعد عل ات تس  ) . ان تحليل الوضائف والصفات للجين

نNitika). درس HX،2010  وHaoقيمة في التربية الجزيئية للييرز ( ) تحديييد2014( وآخري

ورسييم خريطيية مواقييع الصييفات الكمييية لحاصييل الحبييوب العييالي لييرز تحييت الجهيياد الجفيياف

فاتSSR باستخدام مؤشرات  ع الص م مواق ل لرس ،ان استخدام المؤشرات الجزيئية هي الفض

Manikanda ). كمييا اشييار   2013وآخرييين Yadawالكمييية المرتبطيية بالجهيياد الجفيياف (

تqtl12.1)عند دراسة تحليل موقع الصفات الكمية  2013 (وآخرين رز تح الي ل  الحاصل الع
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لبوين احييدهم حسيياس والخيير مقيياوم مييع افييراد SSR ضغط الجهاد الجفاف باستخدام مؤشر

RM27933– RM28048–RM511الجيل الثاني والثالث لحظ أن الجين يقع بين مؤشرات 

يمكيين أن يسييتخدم مؤشيير مرشييح لموقييعRM27933 .وأن المؤشيير12علييى كروموسييوم رقييم 

تقبليا . دراسqtl12.1الصفات الكمية ة مس ج التربي ي برام نRamadan   ف )2015 ( وآخري

 بادئ  من نوع46تحليل التنوع الوراثي تحث الجهاد الجفاف لسبعة أصناف من الرز باستخدام 

SSRللجفاف هي تحملهاظهرت النتائج بان ثلث اصناف م Azuciena ، Moroberekanو 

IRAT170وصنفين معتدلة التحمل IET1444و  Giza178 وصنفين حساسيية للجفييافIR64

،2.76 اليل لكل موقع بمتوسط بلغ 6-2اليل بين 127كما بلغ العدد الكلي لليلت  Giza177و

-يي 0.21أما محتوى تعدد الشكال ترأوحت بين  سجل معامل الرتباط قيم عاليا جييدا بييين0.79 

 أمييا التحليييل العنقييودي فقييد قسييم الصييناف الييى0.93عدد الليلت ومحتوى تعدد الشكال بلييغ 

فات بتحميل0.07مجموعتين وبمعاميل التشيابة بليغ   وان افضيل بيادئ يرتبيط بالكشيف عين ص

.RM472الجفاف هو 

)عند دراسة التنوع الوراثي لخمسيية اصييناف كورييية مييع سييبعة2014(وآخرين Jung بين 

تSSRبادئ من نييوع 125 لجفاف باستخدام تحملهخطوط م ل تح فات الحاص ن ص ف ع  للكش

 بادئ استطاع من تمييز ثلثية مواقيع للصيفات الكميية المرتبطية12الجفاف اظهرت النتائج بأن 

,DTY1.1(بالجفاف(   DTY2.2,  DTY3.1ن ة م ة وثلث ناف الكوري  في صنفان من الص

الخطوط الهندية.

رونNoorzurainiلحظ    ) عنيد دراسية موقيع الصيفات الكميية المرتبطية2013 ( و اخ

 بيادئ ميين119 تركيبيا وراثيييا ميين الييرز باسيتخدام94بحاصل الحبوب تحت الجهاد المائي لييي 

 بادئ ارتبط بموقع حاصل الحبوب تحييت الجهيياد المييائي وان اعلييى45 منها  SSRمؤشرات  

 أما التحليييل العنقييودي0.90 كما  بلغ اعلى تنوع وراثي 0.89قيمة لمحتوى تعدد الشكال كانت

 بييادئ أمييا عنييد119مجاميع عنييد اسييتخدام 7لمعرفة مدى القرابية بين الصناف فقط قسمت الى 

 مؤشرا فقط اعطى تسعة مجاميع .45استخدام 

نCelestineبييين    السييللت 19صيينفا ميين الييرز و  11)عنييد فحييص 2016( وآخري

ات SSR المزروعة في نيجيريا لتحمييل الجفيياف باسييتخدام تقنييية  دد البادئ انت ع  بادئييا،20 وك

 ،كمييا بلييغ اعلييى قيميية لمحتييوى تعييدد الشييكال221 بان العدد الكلييي الليلت بلييغ اظهرت النتائج 
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 .كمييا انقسييمت بالصييناف والسييللت بالتحليييل العنقييودي الييى سييتة0.77 وبمتوسييط مقييدار0.95

مجاميع 

 الملواحة : الجينات المتحملة التحري عن2-8-1-2

تعد مشكلة الملوحة من المشاكل الساسية في المناطق اليابسة ومنها العراق ،وهي من      

 انتاجية المحاصيل الزراعية بعد الجفاف ،وهنيياك مسيياحاتفياهم المخاطر الطبيعية التي تؤثر 

كبيرة في العالم تتوفر فيها عناصر النتاج الزراعي ولكنها أأسقطت من قائمة الراضي المنتجيية

%اي20بسبب تجمع الملح في التربة، و تقييدر نسييبة هييذه الراضييي فييي جميييع انحيياء العييالم 

). وفي آسياFAO, 2010 مليون هكتار تعاني من مشكلة الملوحة بدرجات مختلفة (45مايعادل 

 مليييون هكتييار، ويعتقييد البيياحثون ان21.5تبلغ المناطق اليابسة التي تعاني من مشييكلة الملوحيية 

فيياف والييري بمييياةجمن الرضي الخصبة قد تفقد في القرن الواحييد والعشييرون بسييبب ال 50%

. فملوحة التربة تفرض قيود علييى نمييو وتطييور نبييات الييرز ممييا 2012( وآخرينLinhمالحة(

% وان كل وحدة ملوحيية زائييده تخفييض حاصييل الييرز50يسبب خسائر في المحصول اكثر من 

) .وان زراعيية النباتييات الحساسيية أو محييدودة2012 وآخرين Redfern ( %12الى اكثر من 

التحمل للملوحة في بيئات ذات مستوى ملحي عييالي يتطلييب ميين النباتييات اسييتخدام طاقيية كييبيرة

 الملوحة إلى حدود معينة للنمو في هذه البيئات مما يؤدي إلى تييأثيرات فسييلجيةمتحملهلتحمل أو 

وبايوكيميائية من خلل تأثيره في زيادة الجهاد الزموزي والتأثير السييمي لليونييات والختلل

،Karimاليوني داخل خليا النبات ( )، بسبب تراكم ايونييات الصييوديوم والكلوريييد فييي2007 

Khanالخليا، مما يسبب اضطرابات فسيولوجية كبيرة وخاصة في معدلت النمو والنتاجييية (

). وان وجود فهم شامل حول كيفية استجابة النباتات على مستويات مختلفيية ميين2013وآخرين، 

الجهيياد الملحييي والنهييج المتكامييل للجمييع بييين الوسييائل الجزيئييية مييع الليييات الفسيييولوجية

،Huang و Guptaوالبايوكيميائييية أميير لبييد منييه لسييتنباط نباتييات تتحمييل الجهيياد الملحييي (

). اذ اثبتت الدراسات أن استجابة النبات للجهاد الملحي تختلف تبعاا للنوع وللجنييس حييتى2014

ضمن الصنف الواحد. وتشير الدراسات إلى إن بعض النباتات تمتلك آليييات تحمييل الملوحيية ميين
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،Dittaخلل القيييام بتغيييرات مختلفيية جزيئييية، فسيييولوجية وكيموحيوييية (  (2013 )،Alam

).2015وآخرين، 

 النتيياج الزراعييي وخاصييةفييي ونظراا لهمييية هييذه المشييكلة وتأثيراتهييا السييلبية المباشييرة 

انخفاض النتاجية في وحدة المساحة التي تؤثر سلباا فيي كمييات الغيذاء المنتجيية لسييكان العيالم ،

الذين هم في تزايد مستمر ولجل الحد من تأثير هذه المشكلة فقد عمل مربو النباتات على وضييع

برامييج بحثييية تهييدف إلييى اسييتنباط أصييناف جديييدة ميين المحاصيييل السييتراتيجية وخاصيية اليرز

المتحمليية للملوحيية باسييتخدام طرائييق التربييية التقليدييية والتقانييات الحديثيية . وميين المعييروف أن

) وأنه  قد تتحمل الملوحيية2009وآخرين Sabouriاصناف الرز تظهر تباينا في تحمل الملوحة(

 ومرحليية نشييوء السيينابل يكييون حسيياس وهييذهالزهييارنسبيا في مراحل النبات أما في مراحييل 

) لييذا كييان ميين الضييروري ايجيياد2001وآخرين zengالمراحل هي الكثر ارتباطا بالمحصول(

لملوحة واعتمادها، وبماان الطرق التقليدييية فييي اختبييار أولأوالكشف عن اصناف الرز المتحملة 

الكشف عن النباتات المتحملة لملوحة ليست سهلة بسبب التاثيرات البيئية الكبيرة وانخفاض قابلية

NaCl (Salamالتوريث .حيث ان عدد من صفات النمو المورفلوجية والفسلجية تتاثر بواسطة 

 بينما استخدام التقنيييات الوراثيية الجزيئييية تكييون أكييثر كفيياءة لنهييا تعتمييد علييى2011(وآخرين 

مجموعة واسعة من الساليب المبتكرة لتحسين الستراتيجيات في تربية النبات وتطوير اصناف

هي التقنية الكثر فاعلية وفائدة في دراسة التنوع الوراثي ولها أثيير فعييال SSR جديدة وأن تقنية

في الكشف عن الجينات تحمل الملوحة ويمكنها الكشف في كل المرحلتين الخضرية والتكاثرييية(

Saqib  ال عيين الطرائيق التقليدييية قيد تسيياعد فيي2012(وآخرين  وان استخدام هذه التقنية فضيي

الكشيف عين اليتراكيب الوراثيية المتحملية للملوحية فيي العدييد مين النباتيات كالحنطية والشيعير

 ) عند التوصيف الوراثي ليتسعة عشر تركيبييا وراثيييا2013 (وآخرين Deepti والرز . لحظ 

اذا كييان عييددSSR-PCR من الرز والكشف عن الجينات المتحملة للملوحيية باسييتخدام تقنييية الييي

 للملوحية ومنهياالمتحمله بادئا فقط له القدرة على تحديد الجينات 26 بادئا، لحظ ان 39البادئات 

 لكييل11-3اليل بمعييدل 185 بادئا تقع على كرموسوم رقم واحد ،بلغت عييدد الليلت الكلييية 16

.  0.89 -0.50 اليل أما محتوى تعدد الشكال ترأوحت بين 7.1موقع وبمتوسط 

د الملحييي فييياجهيياصيينفا ميين الييرز تحييت ال27 )عند تقييم 2014 ( وآخرينMehedeبين 

مرحلتي البذار والنتاجية باستخدام المؤشرات المظهرية والمؤشرات الجزيئية ،اظهييرت نتائييج
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 اصناف وراثية متحمليية للملوحييةه ان سبعSSR بادئات من نوع 3المؤشرات الجزيئة باستخدام 

 اصييناف متحمليية ،فيييه اصناف كانت غير متحملة، وكانت النتائج المتفق عليها هي سييتهوعشر

كل من نتائج المؤشرات المظهرية والمؤشرات الجزيئية يمكن استخدام هذه الصناف في برامج

 صنفا ميين30)عند تقيم التنوع الوراثي لي2011 ( وآخرينNantawanالتربية المستقبلية. اشار 

تمكن من تقسيمها الى خمسة مجيياميعSSR  بادئا من نوع  20الرز المتحملة للملوحة باستخدام  

خمسة منها متحملة للملوحة وعشرة اصناف معتدلة التحمييل للملوحيية وتسييعة معتدليية الحساسييية

 اليييل وتييراوح محتييوى190للملوحة واربعة حساسة واثنان جدا حساسة للملوحة وحصييل علييى 

 أمييا التحليييل0.82 وبلييغ اعلييى قيييم للتنييوع  الييوراثي  0.8947-0.6894تعييدد الشييكال بييين 

العنقودي فقد قسم اصناف الرز اعتمادا على القرابية الوراثيية اليتي لتتفيق ميع مسيتوى التحميل

للملوحة ،تساعد هذه التنائج في برامج التربية المستقبلية .

الجهاد اللاحيوي  2-8-2

Bacterial فحششة البكتريششة لتحششري عششن جينششات المقاومششة لال 2-8-2-1  Leaf
Blight Resistance

Bacterial فحة البكتريييةل  ل         Leaf  Blight تسييبب بكترييياXanthomonas

oryzaepv.oryzae(Xoo)) وهو من المراض المدمرة على نطاق واسع Pradhanوآخرين 

%اعتميادا عليى مرحلية النميو،وغالبيا50) كما تسبب خسارة في المحصول قد تصل الى 2015

مايحدت المرض في موسم الحصاد الثاني،ولقد اصبح هذا المرض اشد خطييورة بسييبب تغيييرات

) ولتوجد مبيييدات كيميائييية فعاليية ضييد المييرض ،وان الطريقيية2013 وآخرين Wangالمناخ (

30الوحيدة لحماية المحاصيل هي استخدام الصناف المقاوميية للمييرض، وحييتى الن اكييثر ميين 

ن  Dokku a-bجينيا مقياوم الميرض تيم تحدييده ( )و2013(وآخريين Suh ) و2013 وآخري

Kumar2014( وآخرين( ) والوقاية من المرض تتطلب مراقبيية2015 (وآخرينPradhan و 

مسييتمرة السييمدة ،وتربييية اصييناف مقاوميية لييه وتتحكييم  بصييفة المقاوميية  جينييات متعييدده

Polygenesة ج التربي الت لبرام م المج ن اه  وان اكتشاف الجينات المقاومة المرض تعتبر م

 جينا مقاوم للمرض للرز المزروع والييبري،40وتعد من البحوث الرائدة وقد تم تحديد اكثر من 

 جينا مقاوما في الرز المييزروع احييد عشيير منهييا هييي جينييات متنحييية (30وتم تحديث اكثر من 

Wang كما اشار 2009وآخرين(Chenوآخرين ) عند التحليل الوراثي ورسم الخرائييط2011 (
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غxa34(t)الجزيئية للجين المتنحي  رز تبل ات ال يب نب تي تص ة ال  المقاوم لمرض الفحة البكتري

 جينيا سييائد واحيد عشير جينيا متنحييي .وميين جينييات المقاوميية23 جينا منها 34جينات المقاومة 

). وان وجود2010وآخرين xa5, Xa7, xa13, Xa21  ) Perumalsamy و, Xa4الرئيسة 

وxa13احد  الجينات المقاومة الرئيسة قادرة على منح صفة مقاومة دائمييية للمييرض مثييل جييين 

xa5  ) Rajpurohit لحظ 2010 وآخرين .(Siripornوآخرين ) عند دراسة لجين2009 (

ة xa33 المقاومة  تخدام تقني  سييللة مييع139 ليي SSR-pcr لمرض لفحة البكترية في الرز باس

اتSSR بادئييا ميين نييوع 12 ة بادئ ى اربع ل عل ن حص ع الجي ط م تي ترتب ات  ال ز البادئ  لتمي

RM30, RM7243,  RM5509 , RM400 التميز بين6 فقط تقع على كرموسوم  يمكنها 

)عند دراسة التنوع الوراثي2015 ( وآخرينMohammadالسللة المقاومة والحساسة . لحظ 

نSSRباستخدام تقنية   وتحديد مكان الجينات الرئيسة للمقاومة مرض اللفحة البكترية استطاع م

 جينا مقاوما كما اكد ان المقاومة الكيميائية غير مجدييية أمييا المقاوميية الجينييية38تحديد اكثر من

للمرض فهي اهم بكثير عن طريق رزاعة الصناف الحأوية على جينات مقاومية لمييرض . بيين

Anil35) عند دراسة تميز الجينات المقاومة لمرض اللفحة أوراق البكترييية ل2015 (وآخرين

وجييد أن احييد عشيير طييراز معتييدل المقاوميية وواحييدSSR طييرازا الييرز البرييية باسييتخدام تقنييية

وعشرون طرازا معتدل الحساسية وثلثيية طييرز حساسيية ولييم يعييثر علييى طييراز مقيياوم لسييللة

BX043 كما تم تشخيص جينين من بين ثلثة جينات مقاومة xa5, Xa4, and Xa2درس . 

Singhالتحري عن جينات المقاومة لمرض لفحة البكترية 2015 ( وآخرين (Xa21, xa13 و 

xa5في اربعة وثلثين صنفا من الرز اضهرت النتائج ان سبعة اصناف مقاومة واربعة اصناف

متوسطة المقاومة وستة اصناف متوسطة الحساسية للمرض وسبعة عشر صنف حساس لمرض

,Xa21حيث لحظ عدم وجود جينين المقاومة    xa13ن ى جي نفا عل  بينما احتوى عشرون ص

xa5بر ة يعت ة العالي ناف ذات النتاجي ، ويمكن نتقل صفة المقاومة لتكيفها بشكل جيد  الى الص

)عنييد دراسيية2015 (وآخرييين Toufiqueمن اهم مشاريع المختصين ببرامج التربييية . لحييظ

وSSR) RM122التنييوع الييوراثي لسييبعة عشيير سييللة ميين الييرز باسييتخدام بييادئين ميين نييوع

RM390) ن ن جي ) المقياوم لميرض لفحية البكتريية اظهييرت النتائيج ان عيددxa5) للتحري ع

انت RM122الليلت في البييادئ  انتRM390 بينمييا عييدد الليلت فييي البييادئ الثيياني7 ك  ك

 بينمييا0.90 ومحتوى تعدد الشييكال بلغييت 0.90عشرة اليلت أما قيمة التنوع الوراثي بلغت له 
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 وقييد تقسييمت0.67 ومحتييوى تعييدد الشييكال بلغييت 0.70بلغييت  RM122 فييي البييادئ الول

 .10.وبلغت عدد سللت  المقاومة 0.13السللت الى ستة مجاميع وبمعامل تشابه مقداره

Sheath فحششة الغمششد  -لمششرض لالمقاومششة لالتحششري عششن جينششات 2-8-2-2

Blight Resistance 

       مرض لفحة غمد الرز واحد من المراض الكثر تييدميرا فييي جميييع انحيياء العييالم ( 

Khushو  Jena 2009الناجم عن فطر ( Rhizoctonia  solani وهواحد انييواع الفطريييات

%بسيبب100% وقيد تصيل اليى 50النخرية وقد يؤدي الى خسيارة فيي المحاصييل تصيل اليى 

الصناف الحساسة للمرض. وان صفة المقاومة هي صفة كمية ،وان جينات الرز من بين معظم

الجينات الدفاع ضد مسببات المرض وان هذا المرض من العقبات الرئيسة لتقليل ميين النتاجييية،

وان طرق التربية التقليدية لتفي باغراض التخلييض ميين المييرض علييى العكيس مين المؤشيرات

الجزيئية والتحسين الوراثي في مساهمتها فيي الكشيف والقضياء عليى الميرض ورفيع النتاجييية

وتساعد على الحد من استعمال المبيدات . ان الجينييات الفعاليية لمقاوميية المييرض تسييتمر لبعييض

سنوات فقط، بسبب تغير خطورة مسببات الممرض تغير من اجل التكيف ميع البيئية لييذلك هنيياك

حاجيية ملحيية ومسييتمرة لتوسيييع المحتييوى الييوراثي أوالتبيياين التنييوع الييوراثي للييرز وقييد يكييون

.2014وآخرييين Ali الصناف البرية من اهم المصادر للتنييوع وزيييادة الجينييات المقاوميية (   (

وتختلف مستويات التعرض لمسببات المرض بييين اصييناف الييرز لييوحظ هييذا فييي ظييل ظييروف

).وان المرض يتأثر بعدة عوامل بيئية منها الضوء والرطوبة ودرجة2007 وآخرينJiaالحقل (

الحييرارة ومعييدل السييماد النييتروجيني ومسييتويات السييلكا فييي التربييية ومرحليية النمييو واسييلوب

ن Rodriguesالزراعييية ( ). تيييم تحدييييد جينيييات المقاومييية للميييرض مييين قبيييل2003 وآخري

Jiaو2009 (وآخرييين (Zuo ن Savary(2011   وSrinivasachary) و2010( وآخري  )

Liuومع ذلك فان معظيم مواقيع الصيفات الكميية المرتبطية بجينيات المقاومية2013 (وآخرين (

)2013( وآخرين Eizenga  ونتفتقر الى المزيد من الدلة ضد مرض لفحة الغمد .تمكن الباحث

. انO. rufipogon, O. nivaraمن الحصول على جينات مقاومة في صنفين برية من الرز
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الصناف البرية تحوي العديد من جينات المقاومة للمييراض الفطرييية والحشييرات والجهييادات

) . تييم تحديييد العديييد ميين مواقييع  الصييفات الكمييية المرتبطيية2010وآخرييين Aliالغييير حيوييية (

)2012وآخرييين Nelsonبجينات المقاومة لمرض لفحة الغمد في العديد ميين السييللت النقييية (

 باسييتخدام مؤشييرات9كما تم العثور على مواقع لصفات الكمية على الجزء السفل لكروموسوم 

صنفا من الييرز اسييتنتج ان الجينييات موجييودة13الدنا عند دراسة للتحري عن جينات المقاومة ل

)عيين التحقييق2013 (وآخرينFumio ). لحظ2012 وآخرين Silvaفقط على اربعة اصنات (

21 سييللة وراثيية باسيتخدام 33من موقع الصفات الكمية للييرز المقياوم لميرض لفحيية الغميد ل

رضSSRبادئ من نوع  اوم لم ن المق وي الجي ط تح للت فق نوات ان ثلث س  ولمدة ثلث س

)عند التحيري عين موقيع الصيفات الكميية المرتبطية2009 ( وآخرينLiuلفحة الغمد فقط . بين 

Lemont(بالمقاومة مرض لفحة غمد الرز لفراد الجيل الناتج مين تهجيين صينفين مين اليرز( 

يمتاز بنضج مبكر وقصير القامة ويعتبر صنف حساس للمرض من اصل ياباني تم تضريبة مييع

Jasmineصنف  الذي يمتاز بصفة طول الحبة ومقاوم لمييرض لفحيية الغمييد وهييومن اصييل85 

ات SSRهندي وباستخدام تقنية  تييم تميييز عشييرمن مواقيع لصيفات الكمييية199 كانت عدد البادئ

 وكانت افضل البادئات في تميييز 9،6،5،3،2،1المرتبطة بجينات المقاومة تقع عل كروموسوم 

RM245 ,  RM215 ن تقبلية . بي ة المس ج التربي ي برام تخدامها ف  (وآخرييينLiu  يمكن اس

فحة غمد الرز لفرادلعند التحري عن موقع الصفات الكمية المرتبطة بمقاومة مرض ل )2013

ذي  Lemontالجيل الناتج من تهجين صنفين من الييرز  يمتيياز بنضييج مبكيير وقصييير القاميية ال

Jasmineويعتبرصنف حساس لمرض من اصل ياباني تم تضريبة مع صيينف  الييذي يمتيياز85 

بصفة طول الحبة ومقاوم لمرض لفحة الغمد وهو ميين اصييل هنييدي تحييت ظييروف الحقييل تمييت

عSSRالدراسة في مرحلة مبكرة من النميو الخضيري باسيتخدام تقنيية  ز موق ج تمي ت النتائ  بين

م qShB9-2الجييين  وم رق ى كرموس رض عل ة الم ة لمقاوم فة الكمي ار الص ط بالظه 2 المرتب

نShailesh. كما لحظ RM112  وRM221بواسطة البادئات ) عنيد اسييتخدم2015 ( وآخري

في التحري عن موقع الصفات الكمية المرتبطة بمقاومة مييرض لفحيية الغمييد SSR-PCR تقنية

 تركيب وراثي من الرز منها ثمانية اصناف برية واربييع سييللت وسييتة وعشييرون40الرز لي  

صيينف مييزروع واثنييين خطييوط تربييية وقييد اجييري تهجييين بييين هييذه الييتراكيب ،ان البييادئين

RM336و RM205يرتبييط بعلقيية وثيقيية مييع معظييم مواقييع الصييفات الكمييية المرتبطيية بييي

qshb7.3  و qshb9.2 مجيياميع اعتميياده علييى العلقيية بييين5على التوالي وقد قسم النبات الى 
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 معتدل45-31 معتدل المقاومة ،30-21 مقاوم للمرض ،20-1ارتفاع النبات ومقاومة المرض ،

 عيييالي الحساسيييية. لحيييظ كيييل مييين100-66حسييياس للميييرض ، 65-ييي 46الحساسيييية ،

Srinivasacharyو  ( Savary2011و ( Zuoوآخرين ) ان صفتي تاريييخ الييتزهيرو2010 (

تاخر النضج يرتبطان ارتباطا معنوي مع مقاومة المرض. 

brown planthopper   لمرضمةو التحري عن جينات المقا2-8-2-3

حيييوي يصييلالتتاثر انتاجية الرز سلبيا من قبل العديد من العواميل الجهياد الحييوي وغييير 

%بسييبب الضييرار21% ميين اجمييال النتاجييية العالمييية سيينويا ويقييارب 52معدل الفقدان الييى 

)وميين اهييم هييذة الحشييراتBarfoot،2003و Brookesالناتجة بسب هجوم الفات الحشييرية (

Nilaparvata lugens Stal .التي تسبب مرضbrown plant hopper (BPH )    الذي

يعتبراحد آفات الرز الكثر تدميرا مما تسبب بخسارة كبيرة في الحاصل في جميع انحاء العالم (

Krishnaiahو  Varma،2012بسبب التغدية المباشرة على النبات ولهييا القييدرة علييى تييدمير (

كها اكييثراالحقل بفترة زمنية محددودة اذا تصبح النباتات المصابة جافة وبنية اللون بسبب اسييتهل

).كميا تعتيبر2002وآخريين Yang%من مجميوع الميادة الحافية فيي مرحلية النتاجيية (28من 

مصدرا ناقل لمراض الفايروسية . 

 وبعد انتشار المرض بشكل كبير أولت اهمية كييبيرة لتطييوير فعاليييات2000منذ أوائل عام 

Wangسيطرة القتصادية ضد هذه الفة الحشرية وخاصيية فييي جنييوب شييرق آسيييا (لالمقاومة ل

).  وان الدراسييات السيابقة توكيد علييى ان المييرض يقييع تحيث سيييطرة الجينييات2010وآخريين 

ة ( polygenesالمتعييدده ي الفعال رض ه ذا الم د ه ة ض يطرة الجيني نDu وان الس  وآخري

). اذ لوحظ أن الصناف التي تحمل جين المقاومة تعتبر مستقرة وآمنة علييى مييدى طويييل2009

من الزمن وان مؤشرات الجزيئية هي التقنية القوى التي يمكن ان توفر معلومات واقعييية حييول

ن Alsaleh مقاومة ومن خلل انشاء خريطة جينية عالية الدقية ( ).كميا اصيبحت2014 وآخري

الداة المهمة في تربية النبات في السنوات الخيرة وتستخدم الن للكشف عن الصفات قيميية فييي

ن ،Miah) وTester،2011و Furbankالفراد والسكان مثل صفة مقاومة الحشرات(  وآخري

تسيتخدم علييىSSR ).ان المؤشرات اليدنا وخاصيية مؤشييرات 2014 وآخرين Balta) و 2013

نطاق واسع لتميز الجينات المقاومة للميرض . وان اسيتخدام اصيناف مقاومية للميرض ودراسية

Ramالعلقة الوراثية بينها والتنوع اليوراثي لهيا تعيد مين اهيم الطيرق لمكافحية هيذه الحشيرة (
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)عند دراسة التنوع الوراثي لثمانية وعشرين2013 ( وآخرينSai) .بين الباحث 2007وآخرين 

رض SSR بيادئ مين نيوع33تركيبا وراثيا باسيتخدام  ة للم ات المقاوم ن جين ف ع ع الكش  م

brown  planthopper  (BPH)م وم رق ى كرموس ع عل ات تق ج ان الجين ى نتائ ل عل  حص

 اليل لكل موقع وان4.6 اليل وبمعدل 155 وان عدد الليلت الكلية 2،3،4،5،6،8،10،11،12

 أمييا محتييوى تعييدد الشييكال ترأوحييت قيمتييه بييين0.86-0.15قيمة  التنوع الوراثي ترأوح بييين 

0.13 -0.88.

لتحيريSSR بادئيا مين نيوع 28)عند استخدامه 2015 (وآخرينMahmoodreza لحظ 

brownعيين جينييات المقاوميية للمييرض   planthopper د  السييللت108 ل biotype2 ض

 اذ اختبر كل من الباءMR276   مع الصنف  Rathu Heenatiالناتجة عن تضريب الصنف 

والسللت الناتجة حصل علييى سييتة بادئييات تكشييف عيين جينييات المقاوميية لكل االجيلييين الثيياني

والثالث. 

 تعتبر الصناف البرية المصدر للجينات المقاومة فتعمل على تطييوير صييفة المقاوميية لييدى

نMdالصناف المحلية حيث لحظ  و (Bph20(t) )عنيد التحيري عين جينيين 2009 ( وآخري

Bph21(t المقاومة لمرض brown planthopper من نوع biotype 1في الصناف البرية 

 أمييا جييين4يقع على الييذراع القصييير لكرموسييوم رقييم Bph20(t)  بادئا وجد ان 143باستخدام

Bph21(t) م وم رق ة لكرموس ذراع الطويل ى ال ع عل  كمييا اجييرى البيياحث تضيريب بييين12 يق

تطاع (Koreanالصنف البري المقاوم مع صنف حساس من اصل ياباني  وآخرييينChang .اس

ة Bph9)عند التحري عن جين المقاومة 2006 تخدام تقني لصييناف الييرز الهندييية انSSR باس

ادئ SSRيجييد موقييع الجييين باسييتخدام مؤشييرات  ن الب ع بي علييىRM5341و RM463 يق

cM    وcm 6.8  تبعد المسافة بمقدار12كرموسوم رقم  وJena اسييتطاع    على التوالي.9.7 

Kim( 2010 )ناف ة والص ناف البري ي الص اوم ف ا مق رين جين ن عش ثر م ز اك ن تميي  م

ىbiotypeالمستزرعة .ان تطور انواع جديد من الطييرز البايولوجييية ( ب عل ى تغل ؤدي ال  ) ت

المقاومة الصناف مما يهدد في انتشار المرض في  حقييول الييرز لييذا يتطلييب تطييوير الصييناف

) فعلييى سييبيلHorgan،2009المقاومة وانتاج اصناف مقاومة جديد عن طريق برامج التربية (

brown planthopper هو صنف تجاري مقاوم للمرض IR26المثال صنف   (BPH) ن  م

بعييد سيينين قليلييه اصييبح1BPHيحمل جينا المقاوما لمرض 1973انتاج عام biotype 1طراز

حساس للمرض بسبب ظهور طرز بايلوجية جديدة حيث ان طراز الحشرة الييبري ممكيين تكيفهييا

25
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ا2BPH و1BPHمع الصنف المقاوم بعد سييبعة الييى عشييرة اجيييال . ان جييين  دت مقاومته  فق

BPH  4 و3BPH للمرض بينما جينbiotype تقربيا في الحقول بسبب ظهور طرز جديدة 

.  )Kim 2010 وJenaو  2009وآخرين Fujitaمازال يحتفظ بمقاومة في بعض مناطق آسيا(

ان المقاومة الدائمية والطويلة المد تعتمد على مدى قييدرة تكيييف المييرض مييع جينييات المقاوميية

لصنف المزوع .لذا برامج التربية وتطيوير الصيناف الجدييدة يجيب ان تاخيذ هيذا المير بنظير

). 2009وآخرين Chenالعتبار اعتمادا على التقنيات الوراثية والفسلجية (

gall لمششرضمششةوجينششات المقا  التحششري عششن2-8-2-4  midge  resistance

genes 

Orseoliaحشرة   oryzae  (Wood-Mason)به ذباب تش ن ال وع م ن ن  هي عبارة ع

 بيضيية150-100البعوض، لون النتى وردي أما الذكر فلييونه بنييي ،تضييع النييثى بيييوض ميين 

 يوما تفقس على شكل ديدان صغيرة تزحف الى غمد الورقيية الييى ان تصييل14على النبات، بعد 

الى منطقة المرستيم القمي تبداء بالتغذية حيث تعمل على تمزيييق النسييجة وامتصيياص العصييير

الخلوي وتستمر مدة أسبوعين مما يؤدي الى فشل الفرع على تكوين سنابل وتتحول الورقة الييى

) كما تعرف هذه الحشرة بان لها2003 وآخرين Bentur شكل انبوبي بدل من شكلها الطبيعي (

 طرازا ،وعشرة طرز تم تحديدها في الهنييد14طرز بايلوجية عديدة ، تم تحديدها في بلدان آسيا 

) .2000 وآخرين   Katiyar( والصين كما تم تحديد طراز واحد في سيريلنكا وتايلنده

gallان مقاوميية النبييات المضيييف يعتييبر أفضييل إسييتراتيجية لمكافحيية المييرض   midge

وأفضل اقتصاديا وبيئيا.اذ ان استعمال المؤشرات الجزيئية  اثبتت جودتها في الكشف عن جينات

gall المقاومة لمرض  midgeفي أصناف الرز ويمكن استخدامه كمنهاج مستمر وفعال لكشييف

ن Duttaعن الصناف المقاومة  ( ).اذ اسييتطاع2008وآخرييين Sundaram  و 2014 وآخري

Himabinduمن تعين جين 2010 ( وآخرين (Gm11tرض اوم لم gall  المق  midgeى  عل

 بادئييا اعطييا56 بادئا حصييل علييى 471 حيث استخدم SSR باستخدام تقنية 12كروموسوم رقم 

 وRM28574قيييم لمحتييوى تعييدد الشييكال مرتفييع وتييم رسييم الخريطيية بييين البييادئين همييا 

RM28706  على التوالي ،مستقبل يمكن الستفادة من هييذة الدراسيية فييي3.8 و4.4 على بعد 

نSamaكلونة الجين أو انتخاب المعتمد على وجود الجين .كما أجرى  ) دراسيية2012 ( وآخري

gallالمقياوم للميرض Gm8 عيين تمييز جييين   midgeتخدام يوية باس رز الس ناف ال ي اص  ف
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رضSSRمؤشييرات  ة للم رز بايلوجي ة ط ة خمس تطيع مقاوم ن يس ذا الجي ى أن ه ل ال   توص

biotypes)GMB1، GMB2، GMB3، GMB4و GMB4ب عة تراكي د تس ) وتم تحدي

gallوراثية مقاومة لمرض    midge تحمل الجين   GM8اشار  . Dutta ن )2014( وآخري

gall الى وجييود احييد عشيير جينييا مقيياوم لمييرض  midgeفييي اصييناف الييرز ضييد سييبعة طييرز

نSamaبايلوجييية. كمييا اسييتطاع  GM) ميين تحديييد جييين المقاوميية  2014 ( وآخري ى3   عل

  في أصناف الرز .4كرموسوم رقم 

الييتراكيب  اليوراثي للصيناف وتنوعال تسليط الضوء على جانب كان من الضروريلذا         

مثل مؤشرات الجزيئية العراق باستخدام طرق حديثة داخل .)Oryza sativa L( الرزالوراثية في

 ليتسيينى تشخيصييها، وتحديييدتراكيب  وتعيينها بين الصناف أو الالختلفتمييز  لSSRومنها تقانة 

 اذا تعييد الدراسييات الولييىالبصمة الوراثية الخاصة بكل صنف للستفادة منها في مختلف المجييالت

من نوعها داخل العراق .

27
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 المواد وطرائق العمل. 3 

                                                                                                                 
 Chemicals Materials     . المواد الكيميائية1 .3

 .1 استعلمت المواد الكيميائية المثبتة في جدول

 ة المستعملة في هذه الدراسة.المواد الكيميائي (1 ) جدول

 ت المواد الكيميائية المنشأ الشركة المصنعة

BHD Canada     آكاروزAgarose 1 

Sigma USA 
  الايونات  ماء مقطر منزوع

Deionized Distilled Water 
2 

GCC UK      كحول الايثانولEthanol 3 

 

Siga 

 

USA 

 صبغة بروميد الاثيديوم

Ethidium Bromide stain 
4 

 Liquid nitrogen 5النتروجين السائل  العراق محلي

Promega USA   دارئTBE 6 

Promega USA   دارئTE 7 

Sigma UK 
 صبغة بروموفينول الزرقاء

Bromophenol Blue( BPB) 
8 

Bionear UK 
 الدليل الحجمي

Molecular Weight marker 
9 

 

  Laboratory Equipments and Apparatus   .الأجهزة والمعدات المختبرية2. 3

 2استعملت الأجهزة والمعدات المختبرية المثبتة في جدول 

 الأجهزة والمعدات المختبرية المستعملة في هذه الدراسة. (2 )جدول

 ت المعدات المنشا الشركة المصنعة

Sony Japan     الموصدةAutoclave 1 

CYAN-Cypress Japan     كاميرا رقميةDigital camera 2 

BioBasic Inc. Belgium     انابيب ابندروفEppendrof tubes 3 

BioBasic Inc. Korea     ورق ترشيحFilter paper 4 
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Concord Lebanon       مجمدةFreezer 5 

Cleaver Scientific UK نظام تصوير الهلامGel documentation system 6 

 

Joagene Bioscience 

 

Korea 

 الترحيل الكهربائي الافقي جهاز

Horizontal Gel electrophoresis 

7 

Native Industrialization USA حاوية النتروجين السائلLiquid Nitrogen container 8 

Witeg Germany  جهاز الطرد المركزيMicrocentrifuge 9 

Hettich Germany )أطراف الماصة الدقيقة )كل الاحجام 

Micropipette  tips(all size) 

10 

Slamed Germany )الماصة الدقيقة )كل الاحجامMicropipettes (all size) 11 

Native Industrialization UK   جهاز البلمرة الحراريThermo cycler 12 

Cleaver Scientific 

 

England 

 

Bio Drop 

 

13 

LAB- LINE UK  جهاز الأشعة فوق البنفسجية UV- Transilluminator 14 

Tomy USA    محرك مغناطيسيVortex mixer 15 

Native Industrialization Iraq    حجرة التعقيمHood chamber 16 

Sartorius Germany   ميزان حساسSensitive balance 17 

 

     Methodsق العمل ئطر. 3.3

 Collection of plant samplesجمع النماذج النباتية    3.1. 3

لاحد  ،محطة أبحاث الرز في المشخاب / محافظة النجف  العينات بالتعاون معت جمع

مدخلة  أصناف  خمسة معالشركة العامة لتصديق الحبوب و قبل وزارة الزراعة من امعتمد اصنفعشر

يجري  وجميعها, وهي في طور الاعتماد (فيتنام وصنف مدخل من تايلند مدخلة من  هامناربعة )

 جدولفي  مبينوكما .  وزارة الزراعة في العراق ضمن خطة اخل المحطة الابحاثدكثارها ذاتيا إ

 .3رقم 

 ها.ئمع مصدرها واصل نشؤالمدروسة والتراكيب الوراثية  صنافالأ (3)جدول                  

 ت الوراثي  التركيب اسم Source  المصدر Pedigree  النشوء أصل

تحمل  –مركز اباء داخل /أجريت عليه بعض التحسينات  فيتنام

 ملوحة 
 1 1اباء  المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 2 عنبر البركة المشخاب أبحاث الرز في محطة  هندي  

 المعهد ابحاث الرز العالمي  -تايلندي
 Research International Rice Institute (irri (  

 3 1فرات  المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 4 غدير  المشخاب أبحاث الرز في محطة  حاث الرز العالمي المعهد اب -فيتنام 
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Research International Rice Institute (irri( 

 المعهد ابحاث الرز العالمي 
 Research International Rice Institute (irri) 

 5 4برنامج  المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 6 ياسمين المشخاب أبحاث الرز في محطة  تناميف

 7 1بحوث  المشخاب أبحاث الرز في محطة  تركي 

 8 33 عنبر المشخاب أبحاث الرز في محطة  قديم  صنف محلي

 9 دجلة  المشخاب أبحاث الرز في محطة  صيني 

/وهو صنف معهد ابحاث الرز العالمي من ادخل -صنف محلي

 يتحمل الجفاف
 Research International Rice Institute (irri) 

 10 2مشخاب  المشخاب أبحاث الرز في  محطة

 معهد ابحاث الرز العالمي  من ادخل– صنف محلي
 Research International Rice Institute (irri) 

 11 1مشخاب  المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 معهد ابحاث الرز العالمي  /لبين ف
Research International Rice Institute (irri) 

 1 التركيب الوراثي الاول  المشخاب رز في أبحاث المحطة 

 معهد ابحاث الرز العالمي / لبينف
Research International Rice Institute (irri) 

 2                                التركيب الوراثي الثاني  المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 / معهد ابحاث الرز العالمي  لبينف
Research International Rice Institute (irri) 

 التركيب الوراثي الثالث المشخاب أبحاث الرز في محطة 
3 

 معهد ابحاث الرز العالمي / لبينف
Research International Rice Institute (irri) 

 4 الوراثي الرابع  بالتركي المشخاب أبحاث الرز في محطة 

 معهد ابحاث الرز العالمي -تايلندي
Research International Rice Institute (irri)                                                               

 المشخاب أبحاث الرز في محطة 
 التركيب الوراثي

 الخامس 
5 

 

 )نيوآخر  Saghai-Maroofمن الزراعة حسب طريقة  ايوم 25 بعد  الأوراق من تم عزل الدنا

 Genomic DNA plant kit  Protocol  الاستخلاص ةبعد المرفقة خطوات العزلل طبقا.(1984

 مهمة تعد خطوة اذ لقياس تركيز الدنا  bio dropاستخدم جهاز  بعدها، Geneaidمن شركة المجهزة 

 (.1989 وآخرونSambrook )من ضمن خطوات استخلاص الدنا من النبات 

 

 المدروسة المظهرية  الصفات. 2. 3. 3 

 
طول الدالية  قياس ،تم قياس عشر نباتات عشوائية عند النضج الفسلجي   (سم ) بـ فاع النباتارت         

حبة بالغرام تم وزن   1000وزن ،تم من خلال قياس عشر داليات عشوائية عند النضج الفسلجي 

حصد  كغم /دونم، حاصل الحبوب عشر نباتات عشوائية لحبة بالميزان الكهربائي الحساس  1000
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عدد الايام من الزراعة الى بحساب وتم وزنه  ،عمر النبات  وراثي  محروسان من كل تركيبخطان 

 .النضج الفسيولوجي

 Molecular study. الدراسة الجزيئية 3. 3. 3

 Primersالبادئات  . 3-4-2-1
مجفد  في شكل Bioneer جهزت البادئات المعتمدة في هذه الدراسة من قبل شركة 

Lyophilized  وتم تحضيرها باستعمال دارئ ، ابادئ 35عددها وكانTE التركيز  للحصول على

بيكومول/ مايكروليتر، ومن هذا المحلول تم تحضير البادئ الذي  100النهائي )المحلول الأصلي( 

 . 4بيكومول/ مايكروليتر. جدول رقم  10ز يستعمل في تفاعل البلمرة بتركي

 

 أسم البادئ وتسلسل النيوكليوتيدات. (4)جدول                                      

 Traita البادئ اسم ت

ssociat

ed 

/QTL 

رقم 

الكر

مو

 سوم

Repeat 

motif 

 المصدر  تسلسل النيوكليوتيدات(’3 →’5) 

 

1 RM8094 Saltol1-1 1 (AT)31 Forward : AAGTTTGTACACATCGTATACA 

Reverse:  CGCGACCAGTACTACTACTA 

M. R. Islam) 2011نوآخرو) 

2 RM3412 Salt Tol 1 (TA)34 

 

Forward :AAAGCAGGTTTTCCTCCTCC 

CCCATGTGCAATGTGTCTTC Reverse:   

M. R. Islam) 2011) وآخرون 

3 RM25 Saltol8-1 8 (GA)18 GGAAAGAATGATCTTTTCATGG Forward : 

Reverse:  CTACCATCAAAACCAATGTTC 

M. R. Islam) 2011) وآخرون 

4 RM25519 Saltol10-

1 

10 (TA)42 GGTGATTAATTACTGGTCGGAAGG Forward  

GCTGGTTTGATCGGAATTACAGG Reverse:   

M. R. Islam) 2011 )وآخرون 

5 RM10772 SalT 1 (CTT)16 GCACACCATGCAAATCAATGC Forward : 

CAGAAACCTCATCTCCACCTTCC Reverse:   

Mehede) 2014)وآخرون 

6 RM336 SalT 7 (CTT)18 Forward :CTTACAGAGAAACGGCATCG 

Reverse:  GCTGGTTTGTTTCAGGTTCG 

 Md)  2015وآخرون) 

7 RM296 SalT 9 (GA)10 CACATGGCACCAACCTCC Forward : 

Reverse:  GCCAAGTCATTCACTACTCTGG 

Mehede)   2014وآخرون) 

8 RM510 SalT 6 (GA)15 AACCGGATTAGTTTCTCGCC Forward : 

Reverse:  TGAGGACGACGAGCAGATTC 

 Md)  2015وآخرون) 

9 RM585 SalT 6 (TC)45 Forward :CAGTCTTGCTCCGTTTGTTG 

Reverse:  CTGTGACTGACTTGGTCATAGG 

 Md)  2015وآخرون) 

10 RM341 SalT 2 (CTT)20 Forward : CAAGAAACCTCAATCCGAGC 

Reverse:  CTCCTCCCGATCCCAATC 

(harathkumar )وآخرون 

(2014 

11 RM201 qDTY1 9 (CT)17 

 

CTCGTTTATTACCTACAGTACC Forward : 

CTACCTCCTTTCTAGACCGATA Reverse:   

 Kanbar) وShashidhar  

2011) 

12 RM212 qDTY1.2 1 (CT)24 Forward :CCACTTTCAGCTACTACCAG 

CACCCATTTGTCTCTCATTATG Reverse:  

Swamy)  2011 وآخرون) 

13 RM302 qDTY1 1 (GT)30(AT)

8 

TCATGTCATCTACCATCACAC Forward : 

Reverse:  ATGGAGAAGATGGAATACTTGC 

Salunkhe )وآخرون  

2011) 

14 RM3825 qDTY1.2 1 (GA)21 Forward :AAAGCCCCCAAAAGCAGTAC 

Reverse:  GTGAAACTCTGGGGTGTTCG 

Salunke)  2011 وآخرون ) 

15 RM8085 qDTY1 1 (AG)26 TGCGTTTCGATTTCTTTTTA Forward :  Salunkhe) وآخرون  



       المواد وطرائق العمل                                                                                                          

- 32 - 

 

  

GGAAAGTTGTGTTCTTTGGC Reverse:   2011) 

16 RM278 qDTY1 9 (GA)17 GTAGTGAGCCTAACAATAATC Forward : 

Reverse:  TCAACTCAGCATCTCTGTCC 

Qu) 2008  وآخرون) 

17 RM315 qDTY1.1  

 
1 (AT)4(GT)1

0 

GAGGTACTTCCTCCGTTTCAC Forward : 

Reverse:  AGTCAGCTCACTGTGCAGTG 

Vikram) وآخرون  

2010) 

18 RM259 qDTY1 1 (CT)17 TGGAGTTTGAGAGGAGGG Forward : 

Reverse:  CTTGTTGCATGGTGCCATGT 
 )Li2009وآخرون ( 

19 RM236  qDTY1 2 (CT)18 Forward :GCGCTGGTGGAAAATGAG 

Reverse:  GGCATCCCTCTTTGATTCCTC 
Brondani) 2002 )وآخرون 

20 RM3339 qDTY1 11 (CT)15 Forward : TGCTGCTCGTCTCCATGG 
GAAACCAACGAGCAAACGG  Reverse: 

Jiangbo) 2012 )وآخرون 

21 RM122 BLB X5 5 (GA)7A(GA
)2A(GA)11 

Forward :GAAGGAGGTATGCCTTTGTTGGAC 

Reverse:  GAGTCGATGTAATGTCATCAGTGC 
Toufique) 2015) وآخرون  

22 RM3907 BLB X5 5 (GT)20 Forward :CGTCAATGGGGTAGGTCTTG 

Reverse:  GGAGGCCAAGGAAGAGGTAG 
Toufique)  2015)وآخرون 

23 RM21  BLB 

X13 

11 (GA)18 Forward :ACAGTATTCCGTAGGCACGG  

Reverse:  GCTCCATGAGGGTGGTAGAG 

Nguyen)2004و, Nguyen  ) 

24 RM190 

 

BLB 

X13 

6 (AT)38 CTTTGTCTATCTCAAGACAC Forward : 

Reverse:  TTGCAGATGTTCTTCCTGATG 

Nguyen)2004و, Nguyen  ) 

25 RM224 SBh  

qSBR1 

11 (AAG)8(AG

)13 

Forward :ATCGATCGATCTTCACGAGG 

Reverse:  TGCTATAAAAGGCATTCGGG 
Channama)  2010)وآخرون 

26 RM7443 ShB 11 (GTTT)7 Forward :ACACTGTACACCACACTTCAGC 

CAGGGAAATGACACTGTCCC Reverse:   
Channama) 2010) وآخرون 

27 RM205 qshb9.2 9 CT)25 Forward : CTGGTTCTGTATGGGAGCAG 

Reverse: CTGGCCCTTCACGTTTCAGTG 

Yadav) 2015.)وآخرون 

 

28 RM23956 

 

Gm1 9 (AT)30 Forward :GTCTCTCCCTCTCTCATCTTGTCG 

Reverse:  CCCTATTCATGTGCAATGGAACC 

Sundaram),2007) 

29 RM547 Gm4 8 (ATT)19 Forward :TAGGTTGGCAGACCTTTTCG 

Reverse:  GTCAAGATCATCCTCGTAGCG 
Arundathi )2010 )وآخرون 

30 RM28574  

 

Gm11 12 (AG)29 

 

Forward :TAGTTTGGTGAAGTGGCATTGG 

Reverse:ATAGTAGGGCAAGGATTCAGAAGAGG 
Himabindu )2010)وآخرون 

31 RM589 Bph3 6 (GT)24 Forward :ATCATGGTCGGTGGCTTAAC 

Reverse:  CAGGTTCCAACCAGACACTG 
Jairin) 2007 وآخرون) 

32 RM8213 Bph3-4 4 (TC)10 Forward :AGCCCAGTGATACAAAGATG 

Reverse:  GCGAGGAGATACCAAGAAAG 
Sun )2005  وآخرون) 

33 RM335 Bph12(t) 

 

4 (CTT)25 Forward :GTACACACCCACATCGAGAAG 

Reverse:  GCTCTATGCGAGTATCCATGG 
Yang) 2002 )وآخرون 

34 RM5479 ,Bph26 12 (TC)21 Forward AACTCCTGATGCCTCCTAAG 

Reverse: TCCATAGAAACAATTTGTGC 

Myint) 2012 وآخرون) 

 

35 RM119 Bph6 4 (GTC)6 Forward : CATCCCCCTGCTGCTGCTGCTG 

Reverse: CGCCGGATGTGTGGGACTAGCG 

Qiu) 2010 )وآخرون 

 

 

 Reaction Mixture (Master Mix) خليط التفاعل: .  3-4-2-2
خاصة  أنابيبفي  Bioneer شركة قبل من Master mix الرئيسي التفاعل خليط جهز

 ، مادة كلإزاء  المبينةوبالتراكيز  التاليةوتحتوي كل أنبوبة المكونات معقمة 

 . Master mixالرئيسى  تفاعلالمكونات خليط  (5)جدول                                      

 تفاعلحجم ال

Reaction size (20µl reaction) 

 المكونات

Component 

1Unit DNA polymerase  
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250 µM Each: dNTP (dATP,dCTP,dGTP,dTTP)  

10 mM Tris-HCl (pH 9.0) 

30 mM KCl  

1.5 mM MgCl2 

5 µM Stabilizer and tracking dye 

 

 

 

   DNA      DNA Molecular Size of Markersجمي للـ الدليل الح.  3-4-2-3
 Bioneer - USAجهز الدليل الحجمي المستعمل في هذه الدراسة من قبل شــركة 

 17زوج قاعدي ) 2000 - 25مايكروليتر ومدى يتراوح من  250 ، وبحجم .ng/㎕ 150بـتركيــز

 .6، جدول حزمة(

 .DNAوصف الدليل الحجمي للـ  (5)جدول 

 DNA دليل الوصف

 حزمة 17

25 – 50 – 75 – 100 – 125 – 150 – 175  

– 200 – 300 – 400 – 500 – 600 – 700 – 800 – 

 زوج قاعدي 2000 – 1000 – 900

 تظهر الحزم كافة بكثافة متساوية ما عدا الحزم 

150،500  ،1000  ،2000  bp تكون أكثر شدة وتألق 

100 bp Plus 

DNA Ladder 

 

 

 

 DNA Isolation from Plantمن النماذج النباتية  DNAعزل الـ . 3-4-2-4

Samples 

 
الدراسة باستعمال عدة استخلاص جاهزة وراق نباتات الرز المعتمدة في أمن  DNAتم عزل الـ 

Kit  مجهزة من شركةGeneaid للحصول على ،DNA وكما موضحة في  نقي من الأنسجة النباتية

 الخطوات التالية:
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م من الأوراق النباتية الجافة ووضعها في هاون خزفي وسحقها بالنتروجين السائل من ملغ 25أخذ  .1

 (. powderمرات إلى أن تصبح بشكل مسحوق ناعم ) 5 – 4خلال إضافته حوالي 

 نقل مسحوق الأوراق إلى أنبوبة ابندروف. .2

خليط من إلى العينة ومزج ال buffer  GPX1دارئ  أو GP1 buffer دارئ من μl 400أضيف  .3

 بواسطة الهزاز.

دقائق. وخلال هذه الفترة تقلب الأنبوبة كل خمس  10مئوية لمدة  60حضن الخليط بدرجة حرارة  .4

في أنبوبة  Elution buffer الشطف دارئ من μl 100نفس الوقت يوضع دقائق. في 

 ابندروف ووضعها في الحمام المائي لغرض استخدامها في الخطوة الأخيرة من الاستخلاص.

 دقائق. 3ومزج بواسطة الهزاز وحضن في الثلج لمدة  GP2 buffer دارئ من μl 100ضيف أ .5

 .collection tubeانابيب الجمع  ml 2 في  Filter columnالتصفية عمود وضع  .6

 .xg 1000ونبذ لمدة دقيقة وبسرعة  Filter column التصفيةعمود انابيب  نقل المزيج إلى .7

إلى  collection tubeانابيب الجمع ونقل العالق في  Filter column عمود التصفية  استبعد .8

 أنبوبة ابندروف جديدة.

 5)المحتوي على الأيزوبروبانول( للخليط ومزج بالهزاز لمدة  GP3 bufferمن حجم  1.5أضيف  .9

 من الخليط(. μl 500إلى  μl 750 GP3 bufferثواني. )مثلا 

 .collection tubeانابيب الجمع   ml 2في  GD column عمود  وضع .10

 .GD columnعمود من المزيج )والمحتوي على أي راسب( إلى  μl 700نقل  .11

 دقيقة. 2ولمدة  xg 16000 – 14000نبذ بسرعة  .12

وأضيف المتبقي من الخليط إلى  collection tubeانابيب الجمع   ml 2استبعد المتدفق في  .13

 دقيقة. 2ولمدة  xg 16000 – 14000و نبذ بسرعة  GD columnعمود 
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 .  collection tubeانابيب الجمع  ml 2 في  GD column عمود  استبعد المتدفق ووضع .14

 – 14000ونبذ بسرعة  GD column عمود  إلى W1 bufferمن  μl 400أضيف  .15

16000 xg  ثانية. 30ولمدة 

انابيب الجمع  ml 2 مرة أخرى في  GD column عمود استبعد المتدفق ووضع .16

collection tube. 

 GD عمود )المحتوي على الايثانول( إلى Wash buffer دارئ الغشل من μl 600أضيف  .17

column. 

 ثانية. 30ولمدة  xg 16000 – 14000نبذ بسرعة  .18

انابيب الجمع   ml 2مرة أخرى في  GD columnعمود  استبعد المتدفق ووضع  .19

collection tube. 

 لجفاف أرضية العمود. xg 16000 – 14000دقائق وبسرعة  3نبذ مرة أخرى ولمدة  .20

 .GD columnعمود من الأيثانول المطلق إلى  μl 400)الخطوة الاختيارية( أضيف  .21

 ثانية. 30ولمدة  xg 16000 – 14000نبذ بسرعة  .22

انابيب الجمع   ml 2مرة أخرى في  GD column عمود استبعد المتدفق ووضع .23

collection tube. 

 لجفاف أرضية العمود. xg 16000 – 14000 دقائق وبسرعة 3نبذ مرة أخرى ولمدة   .24

 الجاف إلى أنبوبة ابندروف جديدة. GD column عمود  نقل .25

 )الساخن( إلى مركز أرضية العمود. Elution bufferدارئ  من μl 100أضيف  .26

 من قبل أرضية العمود. Elution buffer ئدار  دقائق لكي يمتص 5 – 3ترك جانبا لمدة  .27

 ثانية. 30ولمدة  xg 16000 – 14000نبذ بسرعة 
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 Agarose Gel:الترحيل الكهربائي على هلام الاكاروز. 3-4-2-5

Electrophoresis                                                                                   

                          
 يلي: كما Russel ((2001 و Sambrookالترحيل الكهربائي وفقا ل  أجري

تحاط حافات اللوح بشريط لاصق قوي ويثبت عليه  إذلوح التحميل باستخدام لوح زجاجي  إعدادتم  .1

                       الهلام. أطرافعند احد  المشط الخاص لتكوين الحفر

دارئ  من مل  10فيمن الاكاروز  مغ 1.5عن طريق إذابة  ٪1.5 هلام الاكاروز بتركيز رحض .2

TBE  10x  من الماء المقطر.مل  100ثم يكمل إلى و 

، ونخرج المحلول من سخن الخليط في فرن الميكروويف حتى يذاب كل مسحوق الاكاروز .3

 الميكروويف قبل وصوله إلى مرحلة الغليان.

 .مئوية 65ترك الهلام ليبرد إلى  .4

ط، يخلط / مل( بعد أن يبرد الخليمملغ 10ثيديوم )لااتر من محلول بروميد ييكرولام 3أضيف  .5

 بلطف. 

وتركه  إزالتهايجب  هلام لذاأي فقاعات في التكون  وتجنب الهلام،حوض  سكب الهلام ببطء في .6

 دقيقة.  30إلى  20من لمدة تصل 

اروز المتصلب وثبتت الصفيحة على مسندها في كرفع المشط والشريط اللاصق بهدوء من الا .7

الحوض  لءلمستعمل للترحيل الكهربائي ومالمتمثلة بالحوض ا الأفقيةوحدة الترحيل الكهربائي 

 بحيث يغطي سطح الهلام. TBEبدارئ 

 معرفةلهذا  عملاستو . حفرةفي أول  DNA Ladderالدليل الحجمي  مايكروليتر من 5 إضافةتم  .8

  المفصولة. DNAقطع  حجم
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 2، ويخلط مع Parafilmغطاء شمعي مطاط  على DNAتر من عينة ييكرولما 8وضع  .9

 . دقيقة، ويخلط جيدا باستخدام ماصة  (برومفينول الزرقاء) التحميل ةصبغن تر مييكرولام

 دقيقة 45 ،منفولت  70جهاز الترحيل الكهربائي ومرر التيار الكهربائي بمقدار بعد ذلك إغلاق  .10

  .الى ساعة 

عند طول  UV transilluminator فوق البنفسجيةفحص الهلام باستعمال مصدر للأشعة  .11

 ، صور بعدها الهلام.تر(ينانوم 366، 240) موجي

 

  Polymerase Chain Reaction. تفاعل البلمرة المتسلسل  3-4-2-6

وفق  PCRمن خلال تقنية  SSRإذ تم تطبيق المؤشر الجزيئي المعتمد في هذه الدراسة 

 الخطوات التالية:

 افة على الثلج.ك مع حفظ المحاليل Hoodفي حجرة التعقيم العمل بارتداء القفازات و يجرأ.  1

ماء مقطر  مايكروليتر 13،بادئكل مايكروليتر من  DNA ،2.5مايكروليتر من قالب  10. أضيفت 2

 33ليصل حجم المحلول  الجاهزة Master Reactionإلى أنبوبة التفاعل الرئيسي  الايوناتمنزوع 

 مايكروليتر.

 :البادئات وكما يليب خاص على برنامج Thermocyclerفي جهاز المبلمر الحراري . ثم وضعت 3

 البادئ الخطوة  درجة الحرارة  الوقت 

5  min 95C˚ Initial Denaturation  جميع البادئات

 No. of Cycles = 35 Cycles اعتمدت هذا البرنامج

30S 95C˚ Denaturation 

30S 55C˚ Annealing 

1 min 72C˚ Extension 

5 min 72C˚ Final Extension 

مايكروليتر من الأنابيب  10وتم سحب PCRعد انتهاء وقت التفاعل رفعت الأنابيب من ب

ً بتركيزوتحميلها بحفر هُلام الآ  DNAدليل الحجمي مع تحميل ال , 1.5%كاروز المحضر مسبقا

ladder .الترحيل الكهربائي  العينات وذلك بتشغيل جهاز رحلتثم  على أحد الجوانبgel 
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Electrophoresis  للأشعة فوق البنفسجية على جهاز الـ  الهلام تعريضعدها ب .واحدة ساعة مدة ل

Gel documentation system للتصوير. 

 

 

 Data Analysisتحليل البيانات   .  3-5

تحويل بيانات بعدها تم ومعرفة عدد الحزم المتضاعفة وأوزانها الجزيئية تم  uvband  باستخدام

إلى جداول تبين وجود الحزمة عن عـدمها لكل عينة من يدويا  Characterization dataالتوصيف 

 غيابها. عند  0عن وجود الحزمة و 1العينات المدروسة وذلك بوضع 

ومحتوى  Heterozygosityتباينة الزيجة ومعدد الاليلات واعلى تكرار للاليل تم حساب اولا: 

بأستعمال الوراثي  تنوعوالInformation Content Polymorphism (PIC ) التعدد الشكلي

 Muse وPower Marker V3.25  (Liu الحاسوب الالي وفق البرنامج الاحصائي جهاز

 :وحسب معادلات التالية .( 2005،

 

PIC محتوى التعدد الشكلي=Polymorphism information content 

Pil تكرارارليلات= 

I الاليلات لكل بادئ = 

N عدد الاليلات الكلي = 

 

 يمكن حسابها بالمعادلة التالية  Heterozygosityتباينة الزيجة إما م

He = 1 – Σ pi2 

Σ pi بادئات للمجموع التكرارات الاليلية 

 

 لتراكيب الوراثية المدروسة للأصناف وا التشابه معامل وكذلك رثي ا الو البعد معامل حساب تم ثانيا:

وفق البرنامج  الآليالحاسوب  جهاز  ستعمالبا (Li،1979و Nei ) Nei’s 73 استنادا الى معادلة 

 وكما موضح في المعادلة الاتية :( Muse ،2005 و Liu)   Power Marker V3.25 الاحصائي
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Similarity = 2nxy / nx + ny 

 إذ إن  

Similarityالتشابة =  

Genetic Distance =اثي  رالبعد الو 

n x y= ين تمثل عدد الحزم المشتركة بين الانموذجy  وx الدراسة.قيد  التراكيبتمثل أياً من  التي 

n x = ية في الانموذج لعدد الحزم الكx  

n y= ية في الانموذج لعدد الحزم الكy  

ما بين  Dendrograme مخطط رسمل  Cluster analysisثم أجري التحميل العنقودي  : ثالثا

 Unweighted Per Group Method Arithmetic (UPGMA)طريقة  استخدامبالمدخلات 

يعتمد على معامل البعد الوراثي  والتكرار الاليلي بجمع الأفراد المتشابهة جداً في مجموعة واحدة ثم 

ً  وهكذا الى ان يتم ادخال كل العينات المدروسة بمجموعة واحدة  ترتبط المجاميع المتشابهة معا

 و Power Marker V3.25 (Liu الحاسوب الالي وفق البرنامج الاحصائي جهاز باستعمال

Muse ،2005 ): وكما موضح في المعادلة الاتية 

GD= 1- [ 2×( Nij / Ni + Nj )]  

 . j,i: تمثل عدد الحزم المشتركة بين الأنموذج  Nijإذ أن 

Ni  تمثل عدد الحزم في الأنموذج :i . 

Nj  تمثل عدد الحزم في الأنموذج :j 

ي لحزم لالعدد الك /ي لحزم البادىء  لدئات المستخدمة =العدد الكاما حساب النسبة المئوية لكفاءة البا

 100× جميع البادئات

 بتتث(، 19النسخة  SPSS )باستخدام برنامج صفات الخضرية لل تم التحليل الإحصائي: رابعا 

لتراكيب للاصناف واالكمية  للصفات  التبايناتلدراسة  . الخطا القياسي±  متوسط النتائج على النحو 

 .  P ≤ 0.05 المعنوية  . القيمANOVA باستخدام اختبارالوراثية 

 

  



     Results and Discussion4                         قشةالنتائج والمنا 4
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  بواسطة المؤشرات المظهريةتحليل التنوع  4-1

بمحطة أبحاث الرز في المشخاب /  2016 -2015حقلية خلال موسم النمو  تجربة أجريت             

،  طول الدالية، ارتفاع النبات)تراكيب الوراثية للهرية ظالصفات الم بعضتسجيل وقد تم  محافظة النجف ،

 فيأوضحت نتائج تحليل التباين وجود اختلافات معنوية  ( ن الحاصلحبة و وز ألفعمر النبات ، وزن 

-70تات بين اتراوح متوسط ارتفاع النباذ  ،لتراكيب الوراثية االأصناف ولجميع الصفات بشكل كبير 

قل متوسط أ أماسم 145متوسط لارتفاع النباتات بلغ  أعلى 33وعنبر  إباءصنف سجل كل من سم 145

 الأساسيةوتعتبر صفة ارتفاع النبات من الصفات ( 7جدول رقم )سم 70بلغ  1حوثب الصنفارتفاع سجله 

 ) وآخرينSanjay الدراسة مع ههذ تتفقبعوامل بيئية و تتأثرالوراثية كما  السيطرة تأثيرالتي تقع تحت 

الأصناف كما اختلفت  .في المراحل الخضرية  الأصنافالذي لاحظ اختلاف بطول النبات بين  ( 2014

 الصنف  سجل ،غم 30-16بين حبة  ألفوزن متوسط تراوح  إذحبة  ألفوزن بصفة  لتراكيب الوراثية او

 (7جدول رقم )  سجل اقل متوسطفالتركيب الوراثي الرابع  أماحبة  إلفمتوسط لصفة وزن  أعلى 1بحوث

 ايوم150-100  تراوح بين  إذ متوسط عمر النباتتباين كما  ،(2014وآخرين ) Isratمع دراسة  تتفق

كل  تشابهكما  ، 1بحوثالصنف عمر النبات سجله لاقل متوسط ل أمامتوسط  أعلى 1بامشخالصنف سجل 

الثاني والخامس بنفس المتوسط عمر النبات بلغ الوراثي عنبر البركة وغدير وياسمين والتركيب صنف من 

المتوسط لعمر النبات بلغ  بنفس الأولالوراثي فرات ودجلة والتركيب  صنف كل من تشابهكما  ايوم130

متوسط لطول  أعلى 1اباءالصنف سجل  إذ سم 30 -17بين متوسط طول الداليا  تباينت قيم.  ايوم 135

   وآخرين ) Sohrabiمع دراسة تتفق( 7جدول رقم )1بحوث الصنف  قل متوسط سجل من قبلأ أماالدالية 

تراوح  إذ التراكيب الوراثية  الاصناف و بينبشكل كبير وزن الحاصل  تباينت متوسطاتكما .  (2012

متوسط لوزن  أعلى 1وياسمين ودجلة ومشخاب 1فرات الصنفكل من  سجل الدونم /غمك 1800-850بين

 Choudhury  مع دراسات الباحث تتفق (7جدول رقم )  1بحوث الصنفاقل متوسط سجله  أماالحاصل 

العوامل  وتأثيرالتباين في العوامل الوراثية  إلى رجعالمظهرية ت بالصفاتالاختلاف  إن ، (2014 وآخرين)

تخدم مربي  ةبيئ تأثيربر تقنية بسيطة لقياس الاختلاف الوراثي تحث تاستخدام الصفات الكمية تعالبيئية وان 

من نتاجية ولكن عدم وجود معرفة تداخل العلاقات بين مختلف الصفات لأصفات المرتبطة بلالنبات بالنسبة ل

تقدير التنوع الوراثي باستخدام فضل ي الذ هضعيف انتائج تعطيقد  أخرىجهة من  بعوامل بيئيةتأثرها جهة و

ونتخلص من  الإشكالمن تعدد  أعلىلنحصل على مستويات  ةييئزالجمؤشرات ال الصفات المظهرية مع

 (2014 وآخرين Israt و) (2011 وآخرين Ahmadالبيئة ) تأثير
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 باستعمال المؤشرات المظهريةالتراكيب الوراثية ( التباين بين الأصناف و7رقم )جدول 

 

 

the results were expressed as Means ±Std. Error. Statistical analysis for the significance of differences of the quantitative data was done by using ANOVA test for 

more than two independent means.  P-values ≤ 0.05 were considered statistically significant. L.S.D.5% 

 P المعنوية  . القيمANOVA باستخدام اختبارلدراسة  الاختلافات  في البيانات الكمية لتراكيب الوراثية . الخطا القياسي±  متوسط النتائج على النحو  تبتت(، 19النسخة  SPSS )تم التحليل الإحصائي باستخدام برنامج

≤ 0.05 

Means ±Std. Error 

 الأصناف والتراكيب الوراثية 

 اباء 
عنبر 
 البركة 

فرات
1 

4برنامج غدير  1بحوث ياسمين  33عنبر  2مشخاب دجلة    1مشخاب   
 تركيب وراثي

 الاول

 تركيب الوراثي
 الثاني

التركيب 
ثالوراثي الثال  

التركيب 
 الوراثي الرابع

التركيب 
 الوراثي الخامس

Plant 

height(c 
m) 

 

145.00±2.08 

a 

90.67+2.33 

b 

80.00±3.05 

c 

90.00±1.15 

b 

79.00±2.08 

c 

90.00±2.51 

b 

70.00±1.52 

d 

145.00±1.00 

a 

135.00±2.08 

 a 

85.00±0.57 

cef 

87.00±1.00 

bef 

135.00±2.51 

a 

87.00±0.57 

bef 

87.00±1.15 

bef 

86.00±1.52 

cef 

90.00±0.57 

b 

plant 
age(day) 

 

±1.00

145.00 

a 

±1.15130.00 

b 

±2.08

135.00 

c 

±2.51

130.00 

b 

±2.08

125.00 

d 

±1.15

130.00 

b 

±1.15

100.00 

e 

±1.73140.00 

 f 

±1.15135.00 

c 

±1.73135.00 

c 

±1.73150.00 

g 

±1.45135.00 

c 

±1.15130.00 

b 

±1.15127.00 

d 

±0.57125.00 

d 

±1.154

130.00 

b 

grain 
yield 

gm 

 

±23.09

1500 

a  

±11.541200 

b 

±17.32

1800 

c 

±26.261699 

d 

±27.62

1555  

d 

±5.771800 

c 

±6.00

853.33 

e 

±284.801333 

b 

 ±14.431800 

c 

±22.001603 

d 

±22.571803 

c 

±30.591600 

d 

±8.811533.3 

f 

±57.731500 

f 

±23.111502 

f 

±16.251703 

c 

panicles 
length(c 

m) 

 

±1.1530.00 

a 

±0.5728.00 

a 

±0.5725.0 

b 

±1.1526.0 

b 

±1.11522.0 

c 

±1.7323.0 

c  

±0.5717.0 

e 

±1.7328.00 

a 

±0.5726.00 

b 

±0.0024.00 

c 

±0.5725.00 

b 

±1.1523.00 

c  

±0.5723.00 

c 

±0.5721.00 

f 

±0.8823.00 

c 

±0.5721.00 

f 

wof 
thousand 

grain (gm) 

 

±0.5722.00 

a 

±0.5727.00 

b 

±1.1524.0 

c 

±0.5721.0 

d 

±1.1521.0 

d 

±1.1519.0 

f 

±1.1530.0 

e 

±1.1520.00 

f 

±0.0024.00 

c 

±0.5722.00 

a 

±0.5722.00 

a 

±0.5725.00 

g 

±0.5723.00 

a 

±0.5717.00 

h 

±1.1516.00 

h 

±0.5734.00 

k 
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قيد الدراسة  ةتركيب وراثي صنفا وخمسة عشر لاحد لتجمعيانتائج التحليل  أوضحتكما          

ضمت  رئسيهمجاميع  ثلاث إلى قسمنت 0.88 مقداره تشابهمعامل وباستعمال الصفات المظهرية 

ثمان أصناف المجموعة الثانية ضمت  أماوعنبر البركة  33عنبرالصنف كل من  الأولىالمجموعة 

 فقط 1بحوث صنفضمت  الثالثةالمجموعة  أما. ة تراكيب وراثية وخمس

  

 اعتمادا علىمن الرز  ةتركيب وراثي صنفا وخمسة عشر لاحد ألتجمعي( يوضح التحليل  1الشكل ) 

 .0.88  مقداره تشابهالمظهرية لرسم شجرة العلاقة الوراثية تحت معامل  المؤشرات بعض
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  Molecular studyالدراسات الجزيئية 4-2  

غرام /ميكرليتر بنقاوة قدرها نانو( 589  - 125)عزولمالالحامض النووي  تركيز تراوح            

الى 50وكان الحجم الجزيئي للعينات A280 / A 260بنسبة  biodropتم تحديدها بجهاز  1.9 -1.8

150 Kb  طريقة الكفـوءة والملائمة لعزل الدنا من النباتات ال هي صلان الطريقة المتبعة في الاستخلا

 إحدى إزاحةالمكونة لمحاليل العزل على  يةئالكيماوتعمل المواد  إذكما تمتاز بالسرعة والبساطة 

حزم  إنتاجيساعد فيمما  مكونات الخلية غير المرغوبة و المحافظة على الحامض النووي المستخلص

ترحيل الكهربائي )شكل لالاكاروز ل1.5استخدم نسبة  .( 2010)آخرينو Xiaohua مع  تتفقواضحة 

 الاحجاميعمل جهاز الترحيل على فصل الحزم حسب  إذم مستوى الحامض النووي المعزول يلتقي (2

 الحجمحزم ذات الوزن الجزيئي الصغير ترحل إلى مسافات ابعد و أسرع من الحزم ذات لالجزيئية فا

نتائج الفصل الكهربائي إن الحزم اغلبها اقرب إلى أعلى الهلام يدل موقعها أظهرت  .الجزيئي الكبير

وشدتها إلى  كونها ذات نوعية جيدة وإحجامها الجزيئية عالية  كما قدرت نوعية الحامض النووي من 

 ..ethidium bromideخلال تألق العينات باستخدام صبغة الاثديوم برومايد 

 

 

 1.5دنا المعزولة من أصناف وتراكيب الوراثية للرز والمرحلة على( يوضح عينات ال  2شكل )  

، 1فرات -3عنبر البركة  ، -2اباء ، -1وتمثل الأرقام تسلسل الأصناف:  لمدة ساعة   هلام الاكاروز%

– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4
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 -15-التركيب الوراثي الثالث  14-التركيب الوراثي الثاني 13-ي الأول التركيب الوراث 12-1مشخاب

 التركيب الوراثي الخامس-16-التركيب الوراثي الرابع 

 SSR) ) Simple Sequence البسيطة  تابعيةالت تقنية التكرارات تحليل -4-3  

Repeats 

مع دنا الرز   SSRمن  ابادئ 35 ـل  PCR-SSR تجربة العديد من التجارب لتحسين ظروف أجريت         

قد يكون بسبب غياب الموقع من مرة  أكثرلم تعط اي نتيجة على الرغم من تكرارها  ادئاتثمانية من الب ،

هو عدم وجود الجين المسؤول عن الصفة في الأصناف والتراكيب قيد المكملة لتسللسلات تلك البادئات 

و  ,RM190 , RM315, RM302, RM336 , RM25519, RM119, RM5479)الدراسة 

RM205) مع دراسة  تتفقAhasanu  تضاعف في مناطق  أعطى ابادئ 27بينما ، (2014 )  وآخرين

اختلف عدد الحزم و اوزانها الجزيئية باختلاف البادئ المستخدم ان  أنتج حزم مخصصة كمامخصصة 

الصور  أظهرت PCRبرامج  إكمالعد تم ترحيلها على هلام الاكاروز ب اولغرض تسجيل البيانات وتحليله،

حجم و حزمتين وقد تم تسجيل الملاحظات لكل مؤشر اعتمادا على كاو متباينة  هحزم متماثلة كحزمة واحد

 هافان لذاذات سيادة مشتركة  SSRكون مؤشرات  ،(hetrozygotو  homozygoteموقع الحزم )نوع 

ما يزيد م(  2010وآخرين Wu) ةولهتحديدها بس الزيجة تظهر بحزمتين متخصصة لموقعين ويمكن ةمتباين

   وآخرين Wang)الأخرىمع المؤشرات  ةنمقارلقياس الوراثة السكانية با اجراءاتودقة  كفاءةمن 

 :يلي  نتائج التضاعف لكل بادئ كما أوضحت .)2009

   RM8094نتائج تضاعف البادئ  -1

جينوم لة بصفة تحمل الملوحة في مرحلة البذار ف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطلكشيستعمل هذا البادئ 

تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له  إذ(.   4جدول رقم) 1الرز ويقع على كرموسوم رقم 

 إذوالحجم الجزيئي  عددالواظهر تباينا واضحا في قيد الدراسة الوراثية والتراكيب  لأصنافا DNAفي 

مما حزمة  23بلغت عدد الحزم المتضاعفة   أما اقاعدي ازوج1015.402  209 -بين  إحجامها تتراوح

اعلى نسه  اقاعدي ازوج 209 سجل الحجم الجزيئي  ،  %4.81أدى الى ارتفاع نسه كفاءة البادئ لتصل الي 

اثي الور التنوعقيم ارتفاع وهذا انعكس على اليل  8بلغ   عدد الاليلات الكلي .اما0.2500لتردد الاليل  بلغت 

 اختلافات وجود الى عزىوهذا يعلى التوالي 0.8184 و 0.8379بلغت التي  الإشكالومحتوى تعدد 

 الاختلافات هذه تعود البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في وتيديلسل النيوكلبالتس

 او Substitutions  الالادخ او Insertions الحذف او Deletionsوتيدات لالنيوك من زوج استبدال عن

 ءةكفا اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC محتوى التعدد الشكليالعالية ل القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث
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تراكيب في برامج لل ةالوراثي التغايراتفي دراسة  البادئ استعماليفضل لذا الوراثي  التنوع ايجاد في عالية

 وآخرين Ganieو( 2014)وآخرين Babu يتفق مع ةات الجزيئيالتربية والانتخاب المعتمدة على المؤشر

هذا يعود الى ظهور الحزم المتعددة فقط في  0.4375متباينة الزيجة لهذا البادي  بلغت قيمكما ، (2016)

،أما عدد الاليلات  (.2012  )وآخرين Islam مع دراسة تتفق منفردة كانت حزم الباقي  أما سبعة مواقع

جدول رقم  1للصنف فراتبصمة وراثية مميزة  اءأعطاستطاع هذا البادئ من لذا واحد  النادرة بلغ اليل

(9.) 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM8094وضح نتائج البادئ ي( 3)شكل 

-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5، غدير  -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لــ . M  bp 25- bp 2000القياسي

تركيب الوراثي -13وراثي الاول ، التركيب ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث

 التركيب الوراثي الخامس  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14الثاني ، 

 

   RM3412 نتائج تضاعف البادئ -2

كشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الملوحة في مرحلة البذار لتعمل هذا البادئ ليس      

بلغت عدد الحزم المتضاعفة النتائج ان  أوضحت،(  4جدول رقم ) 1جينوم الرز ويقع على كرموسوم رقم ل

 إثناءم الناتجة وهذا ينسجم مع هدف استخدام هذا النوع من مؤشرات الدنا أي زيادة عدد الحزحزمة 28

لأصناف والتراكيب قيد ا DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذتطبيقه ،

 حجم الجزيئيالو عددالاظهر تباينا واضحا في . كما %5.85لذا ارتفعت نسبة كفاءة هذا البادئ الى  الدراسة

نسبة تردد لاليل  بلغ   318.809جم الجزيئياذ سجل الح ، bp 260.76 -391.979تراوحت بين  إذ حزملل

وهذا ناتج من اختلاف عدد المواقع المكملة لتسلسل البادئ اليلات  9عدد الاليلات الكلية بلغ  أما، 0.1875

تنوع لاقيم  ارتفاع نعكس على او، والناتجة من الاختلاف المادة الوراثية و التراكيب  الأصناففي تلك 

 الى عزىيوهذا  على التوالي  0.8595 ، 0.8730الدراسة بلغت  هالشكلي في هذالوراثي ومعامل التعدد 
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 تنتج البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود

 الادخال  او Insertions  او الحذف  Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه

Substitutions العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات حدوث اوPIC البادئ  ان

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

مع دراسة  تتفقجزيئية الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات ال

Chowdhury بادئ لدراسة التنوع الوراثي لصفات  أفضلالبادئ  اهذ الذي لاحظ ان( 2016)   وآخرين

 هعدد الحزم المتعدد سبب ارتفاع ب 0.7500 ، كما بلغت قيم متباينة الزيجة تحمل الملوحة في مرحلة البذار

بصمة  إعطاءواحد ،تمكن من  ليلات النادرة أليلعدد الا كما بلغ ، بين الأصناف والتراكب قيد الدراسة

 (2014   )وآخرين Babuمع  تفقي(9جدول رقم )الرابع وراثي التركيب للوراثية مميزة 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5اروز بتركيز المرحلة على هلام الاك RM3412وضح نتائج البادئ ( ي4)شكل 

-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لــ  ـ . M bp 25- bp 2000القياسي

تركيب الوراثي الثاني -13تركيب وراثي الاول ، -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث

 ، التركيب الوراثي الخامس -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14، 

 

   RM25نتائج تضاعف البادئ  -3

كشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الملوحة في مرحلة البذار ليستعمل هذا البادئ ل      

تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات  إذ (4جدول رقم ) 5جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم لل

مواقع والحجم ال و عدداليد الدراسة واظهر تباينا واضحا في لأصناف والتراكيب قا DNAالمكملة له في 

 سجل الحجم الجزيئي ،زوج قاعدي152.639    -129.002احجامها بين تتراوح إذللحزم  الجزيئي
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مما ادى  ةحزم 16حزم المتضاعفة بلغت لإما العدد الكلي ل 0.3125لاليل بلغلاعلى تردد  اقاعدي ازوج146

قيم  نعكس علىا . اليلات 4بلغ الكليةعدد الاليلات  أما.%3.34لتصل الى لبادئ نخفض نسبة كفاءة اا الى

يلاحظ ارتفاع قيم التنوع  0.6854بلغ  ذيالتعدد الاشكال محتوى  وقيم  0.7344بلغ ي ذالالتنوع الوراثي 

الأصناف جينوم  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى الوراثي ومحتوى تعدد الإشكال وهذا يعزى

النيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه  تنتج البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مما

Deletions او الحذف Insertions الادخال  او Substitutions مع  تفقيو معينة طفرات حدوث او

 مع تفقوهذا ي  نة الزيجةلم تسجل قيم لمتباي لذا ،جميع الحزم كانت منفردة( 2012 )وآخرين Sadiaدراسة 

تراكيب  صنف او لاي مميزةبصمة وراثية  اءأعطمكن هذا البادئ من تلم ي،( 2011 )وآخرينIslamدراسة 

 .(2012 ) وآخرينYanfang مع دراسة  فقتيلذا لم وراثية 

 

ليل الحجمي الدلـ مدة ساعة مع  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM25وضح نتائج البادئ ي( 5)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1التراكيب الوراثية التالية لاصناف ولــ   M bp 25- bp 2000القياسي

وراثي التركيب ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16  التركيب الوراثي الرابع ، -15لتركيب الوراثي الثالث ، ا-14تركيب الوراثي الثاني ، ال-13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM10772نتائج تضاعف البادئ  -4

جينوم الرز للكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الملوحة ليستعمل هذا البادئ         

من التعرف على التتابعات المكملة له في  تمكن هذا البادئ( 4جدول رقم ) 1ويقع على كرموسوم رقم 

DNA انعكس على كفاءة هذا حزمة 17عدد الحزم المتضاعفة لأصناف والتراكيب قيد الدراسة اذ بلغ ا
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 إحجامها تتراوح إذ لهاتباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي الحزم  كما أظهرت، %3.55البادي فبلغت

أعلى تردد اليل بلغ زوجا قاعديا 422.697 الحجم الجزيئي  سجل كما  زوج قاعدي. 500-422.697بين 

 وقيم 0.0605 بلغ ي ذالقيم التنوع الوراثي انخفاض  علىنعكس ا ناليلابلغ  عدد الاليلاتإما  0.9688

يلاحظ انخفاض في قيم التنوع الوراثي ومحتوى تعدد الإشكال وهذا  0.0587تعدد الإشكال بلغ محتوى 

 ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي ف قليل اختلا وجود الى تعزى

لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراسة التنوع الوراثي لانخفاض قيم محتوى التعدد الشكلي اقل من البادئات 

0.5Chemutai  م حز ظهور بسبب 0.0625 بلغ نسبة تباين الزيجة هذا البادئ سجل ،(2016 )وآخرين

 )وآخرين Mohammadiمع دراسة  تتفقالباقي كانت حزم مفردة  أماغدير صنف متعدد واحدة في 

لصنف ة زبصمة وراثية ممي اءأعطهذا البادئ من عدد الاليلات النادرة اليل واحد لذا تمكن  بلغ ( ،2010

 (2014) وآخرين Mehedeمع دراسة  تفقي.(9جدول رقم )فقط غدير 

 

الدليل الحجمي لـ مدة ساعة مع  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM10772البادئ  وضح نتائجي( 6)شكل 

غدير، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1التراكيب الوراثية التالية الأصناف ولــ  .M bp 25- bp 2000القياسي

وراثي التركيب ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14تركيب الوراثي الثاني ، ال-13الاول ، 

 الوراثي الخامس 

  

   RM296نتائج تضاعف البادئ  -5

جينوم الرز لالملوحة لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل ليستعمل هذا البادئ ل        

تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ (4جدول رقم ) 9ويقع على  كرموسوم رقم 



     Results and Discussion4                         النتائج والمناقشة 4

 

 
49 

 

  

DNA تراوح  إذمواقع والحجم الجزيئي للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في اوم جين

لذا كانت نسبة كفاءة حزمة  16الحزم المتضاعفة  بلغ عددزوجا قاعديا  157.634- 249.245 إحجامها بين

، 0.5625لاليل بلغ اتردد  هأعلى نسب 318.788سجل الحجم الجزيئي . %3.34هذا البادي منخفضة بلغت 

بلغت  الإشكالتعدد محتوى اللتنوع الوراثي وقيم ا ت على قيماليلات انعكس 6عدد الاليلات الكلية بلغ  أما

جينوم  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى تعزىوهذا الي على التو 0.6121، 0.6406

 النيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه تعود البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماالأصناف 

Deletions او الحذف Insertions الادخال  او Substitutions مع دراسة  تتفق Haque وآخرين(   

لصنف بصمة وراثية مميزة  أعطىتمكن هذا البادئ من  ن  لذاما عدد الاليلات النادرة بلغ اليلاأ (2012

 .لم تسجل قيم لمتباينة الزيجة  لذاالحزم كانت مفردة  جميع.(9جدول رقم ) 1عنبر البركة وصنف بحوث

 

 الدليل الحجمي القياسي اعة مع لـ مدة س %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM296 ( نتائج البادئ7)شكل   

M bp 25- bp 2000   5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1التراكيب الوراثية التالية  الاصناف ولــ- 

وراثي الاول الكيب التر-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9، 33عنبر -8،  1بحوث -7ياسمين ، -6،  4برنامج

التركيب الوراثي  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14الثاني ، تركيب الوراثي ال-13، 

 الخامس 

 

   RM510نتائج تضاعف البادئ  -6

جينوم الرز ويقع لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الملوحة ليستعمل هذا البادئ ل       

تمكن  إذحزمة 16حت النتائج ان عدد الحزم المتضاعفة بلغت أوض ( 4جدول رقم ) 6على كرموسوم رقم 

لأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا ا DNAهذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في 
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 انخفضتلذا زوجا قاعديا 122 -150.55 تراوحت إحجامها بين  إذواضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها 

، أما عدد 0.2500أعلى تردد للاليل بلغ 141.421سجل الحجم ، %3.34 الىالبادي نسبة كفاءة هذا 

 التي  الإشكالمتعدد محتوى  قيم التنوع الوراثي وقيمانعكس على  تاليلا 8الاليلات الكلية لهذا البادئ بلغ 

 وهذا يعزى يلاحظ ارتفاع قيم التنوع الوراثي ومحتوى تعدد الإشكال على التوالي0.8253، 0.8438  بلغت

ينتج  البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى

 الادخال  او Insertions او الحذف  Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه

Substitutions ة لمحتوى التعدد الشكليالعالي القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او PIC البادئ  ان

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

جميع الحزم ان نلاحظ  .الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

اليلات لذا تمكن هذا البادئ من  3أما عدد اليلات النادرة بلغ يم لمتباينة الزيجة ، لم تسجل ق لذاكانت منفردة 

مع دراسة  تفقهذا ي (9جدول رقم ) 1،غديروبحوث1صنف اباءلاعطاء بصمة وراثية مميزة 

Moniruzzaman (2012   )وآخرين  

 

الدليل الحجمي لـ مدة ساعة مع  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM510وضح نتائج البادئ ي( 8)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1التراكيب الوراثية التالية لأصناف ولــ M bp 25- bp 2000 القياسي

وراثي التركيب ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14لوراثي الثاني ، تركيب اال-13الاول ، 

 الوراثي الخامس

  

   RM585نتائج تضاعف البادئ  -7

 جينوم الرز ويقعلكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الملوحة ليستعمل هذا البادئ ل       
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 DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ 4 جدول رقم  6على  كرموسوم رقم 

تراوح إحجامها  إذلأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي ا

 كفاءةلذا ارتفعت نسبة حزمة  19بلغ عدد الحزم المتضاعفة  إذزوجا قاعديا  -285.387   175.312بين

عدد الاليلات الكلية  أما 0.2500أعلى نسبة تردد لاليل بلغ  349.213،سجل الحجم  %3.97الى هذا البادئ 

التي  الإشكالمتعدد محتوى التنوع الوراثي وقيم انعكس على قيم  اليل 8بلغ لهذا البادئ

 يلاحظ ارتفاع قيم التنوع الوراثي ومحتوى تعدد الإشكال وهذا يعزىعلى التوالي 0.8262،0.8037بلغت

ينتج  البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى

 الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه 

Substitutions لتعدد الشكليالعالية لمحتوى ا القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او PIC البادئ  ان

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

النتائج  أوضحت، الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

 تبلغنسبة متباينة الزيجة  اقي حزم مفردة لذا سجلتضاعف هذا البادئ وجود ثلاث حزم متعدد والب

  .( 2012   )وآخرين Moniruzzamanمع  تفقي 0.1875

 

الدليل الحجمي لـ مدة ساعة مع  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM585وضح نتائج البادئ ي( 9)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1التراكيب الوراثية التالية لأصناف ولـ bp M 25- bp 2000القياسي 

وراثي التركيب ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14تركيب الوراثي الثاني ، ال-13الاول ، 

 الخامس الوراثي 

 

   RM341نتائج تضاعف البادئ  -8
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جدول ) 2جينوم الرز ويقع على كرموسوم رقم لكشف عن التغايرات الوراثية  لليستعمل هذا البادئ ل        

لأصناف والتراكيب قيد ا DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ(  4رقم 

 269.184-  205.321تراوح إحجامها بين  إذاقع والحجم الجزيئي الدراسة واظهر تباينا واضحا في مو

 %3.34لذا انخفضت كفاءة النسبية لهذا البادئ لتصل حزمة  16عدد الحزم المتضاعفة بلغ  أمازوجا قاعديا 

 )وآخرين  Basabdatt  تفق مع دراسة ي 0.6250أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ  269.184سجل الحجم 

لتنوع الوراثي وقيم المنخفضة لقيم  على  انعكاس ، تاليلا 4بلغ ليلات الكلية لهذا البادئ عدد الااما (،2013

يلاحظ انخفاض في قيم التنوع الوراثي  على التوالي 0.4831,  0.5391 التي بلغت الإشكالمتعدد محتوى 

 ينوم الأصناف مماج في اختلاف قليل بالتسلسل النيوكلوتيدي وجود الى ومحتوى تعدد الإشكال وهذا تعزى

البادئات لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراسة التنوع الوراثي لانخفاض قيم محتوى  ارتباط مواقع في يؤثر

مع  فقيتلم لذا كل الحزم كانت مفردة  (.2016 )وآخرين Chemutai  تفق مع ي 0.5اقل منالتعدد الشكلي 

أما  عدد الاليلات النادرة .  باينة الزيجة عالية جدا( الذي سجل قيم مت2016  ) وآخرين Anandanالباحث 

صنف عنبر البركة وصنف لبصمة وراثية مميزة  اءمن أعط هذا البادئ  تمكنن فقط لذا اليلا بلغ 

 .(2016 )وآخرين Anandanمع الباحث  تفقي( 9جدول رقم )1فرات

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي لـ  %1.5كيز المرحلة على هلام الاكاروز بترRM341وضح نتائج البادئ ي( 10)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14لتركيب الوراثي الثاني ، ا-13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM201 نتائج تضاعف البادئ -9
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جينوم الرز ويقع لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف ليستعمل هذا البادئ ل  

تمكن هذا البادئ من  إذحزمة  16بلغ عدد الحزم المتضاعفة  (4قم جدول ر)  9على  كرموسوم رقم 

وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا الجين DNAالتعرف على التتابعات المكملة له في 

سجل الحجم الجزيئي ،زوجا قاعديا  158 -140.522تراوح إحجامها بين  إذفي مواقع والحجم الجزيئي 

مع دراسة  تفقي  نبلغ عدد الاليلات الكلية لهذا البادئ  اليلا، 0.62505ة لتردد لاليل أعلى نسب158

Sanjay ي بلغ ذالمتعدد الإشكال  محتوى التنوع الوراثي وقيمقيم انخفاض ، انعكس على ( 2014)وآخرين

جينوم  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلاف قليل  وجود الى وهذا تعزىعلى التوالي 0.3589, 0.4688

البادئات لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراسة التنوع الوراثي  ارتباط مواقع في يؤثر الأصناف مما

 Sanjayاختلف مع  ( بينما 2010   )وآخرين Zahida مع  تفقيلانخفاض قيم محتوى التعدد الشكلي 

الذي  (2015 )وآخرين Salgotraمع   تفقلم ينلاحظ ان كل الحزم كانت مفردة وهذا . (2014 )وآخرين

 %3.34بلغت نسبة كفاءة هذا البادي . عالية  سجل قيم متباينة الزيجة

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM201البادئ   وضح نتائجي( 11)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2، اباء -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM212نتائج تضاعف البادئ  -10

جينوم الرز ويقع لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف ليستعمل هذا البادئ ل       

تمكن  إذحزمة 16( أوضحت النتائج ان عدد الحزم المتضاعفة بلغت 4جدول رقم ) 1على  كرموسوم رقم
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وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة الجين DNAله في هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة 

زوج  150 – 115.423 تراوحت إحجامها بين  إذواظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها 

 6بلغ عدد الاليلات الكلية لهذا البادئ أما 0.5000أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ  20.904 سجل الحجم ،قاعدي

على 0.6539, 0.6875التي بلغت متعدد الإشكال محتوى  لتنوع الوراثي وقيمقيم اانعكس على  تاليلا

 مواقع في يؤثر جينوم الأصناف مما في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا تعزىالتوالي 

 او الحذف Deletions النيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه  تعود البادئات وقد ارتباط

Insertions الادخال  او Substitutions مع  تفقيAdegbaju اختلف مع ( بينما 2015 )وآخرين

Salgotra الأصولختلاف  في الا الى الاليلوقد يرجع الاختلاف الكبير في اعداد  (2015   ) وآخرين 

 اءا البادئ من أعطتمكن هذاليل لذا  3بينما بلغ عدد الاليلات النادرة . المستخدمة في تلك الدراساتالوراثية 

مع  تفقي (9جدول رقم ) الثانيصنف عنبر البركة ،صنف ياسمين و التركيب الوراثي بصمة وراثية مميزة ل

 . %3.34بلغت كفاءة هذا البادي.( 2016)وآخرين Anandanالباحث 

 

الدليل الحجمي  لـ مدة ساعة مع %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM212وضح نتائج البادئ ي( 12)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM3825 نتائج تضاعف البادئ -11

جينوم الرز لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف ليستعمل هذا البادئ ل            

تمكن هذا البادئ من  إذحزمة  16الحزم المتضاعفة  بلغ عدد( 4جدول رقم ) 1ويقع على  كرموسوم رقم
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وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا الجين DNAالتعرف على التتابعات المكملة له في 

،سجل الحجم زوجا قاعديا  197.601- 159.791تراوح إحجامها بين  إذفي مواقع والحجم الجزيئي 

 3 بلغ عدد الاليلات الكلية لهذا البادئ أما،0.6875أعلى تردد لاليل  بلغ زوجا قاعديا  197.601الجزيئي 

 تي بلغذالمتعدد الإشكال محتوى قيم التنوع الوراثي وقيم  انخفاضهذا النتائج على انعكس  .تاليلا

جينوم  في بالتسلسل النيوكلوتيدي قليل في اختلاف وجود الى وهذا تعزى التواليعلى  0.3977, 0.4609

هذا البادئ حزم  اظهر(. 2017)وآخرين Alpanaمع  تفقيالبادئات  ارتباط مواقع في يؤثر صناف مماالأ

بلغ عدد الاليلات ( . 2015 )وآخرين Ramadanمع  تفقيالتراكيب قيد الدراسة الأصناف ومنفردة لكل 

 تفقا (9جدول رقم ) 4برنامجلصنف بصمة وراثية مميزة  اءهذا البادئ من أعطتمكن لذا  اليل واحدالنادرة 

 .%3.34بـ كفاءة هذا البادي تبلغ (.2016) وآخرين Anandanمع الباحث 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM3825وضح نتائج البادئ ي( 13)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM8085وضح نتائج تضاعف البادئ ت  -12

جينوم الرز لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف ليستعمل هذا البادئ ل            

تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ ( 4جدول رقم )  1ويقع على كرموسوم رقم 

DNA تراوح  إذد الدراسة واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي وم للأصناف والتراكيب قيالجين

لذا انخفض حزمة  15بلغ  عدد الحزم المتضاعفة اما ،زوج قاعدي   120.847-168.979بين  إحجامها

أعلى نسبة تردد لاليل بلغ  122.802bp، كما سجل الحجم  %3.13نسبة الكفاءة لهذا البادئ لتصل 
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محتوى تعدد قيم قيم التنوع الوراثي و ارتفاععلى انعكس  ،تاليلا 8 بلغ  لات الكليةعدد الالي أما،0.2667

 بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا يعزى على التوالي0.8159, 0.8356 بلغي ذال الإشكال

 من زوج استبدال عن الاختلافات ينتج هذه البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في

 معينة طفرات لحدوث او Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف  Deletionsالنيوكلوتيدات 

التنوع  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و

راثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات الو

 إلىقد يرجع هذا التباين  (2016 )وآخرين Anandan مع  تفقلم ي المعتمدة على المؤشرات الجزيئية

 الوراثي البادئ التتابعات المكملة له عند التركيب يجدلم التي يحتوي المجين ،  ةاختلاف في المادة الوراثي

يمكن اعتبارها بصمة وراثية لهذا التركيب في هذا  ذلكوبحزمة تضاعف اي وبالتالي لم تظهر  لخامسا

لكل من بصمة وراثية مميزة  اءأعطاستطاع هذا البادئ من  اليلات لذا  4بلغ عدد الليلات النادرة  .البادئ 

 متباينة.كما لم تسجل قيم (9جدول رقم ) الرابع يوالتركيب الوراث 2و مشخاب33وعنبر 4صنف برنامج

 . زيجة لان كل الحزم كانت مفردةال

 

 bpلـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي القياسي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM8085وضح نتائج البادئ ( ي14)شكل 

M 25- bp 2000  6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية- 

التركيب الوراثي -13التركيب الوراثي الاول ، -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

 التركيب الوراثي الخامس -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14الثاني ، 

 

 

   RM278نتائج تضاعف البادئ  -13

جينوم الرز لكشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف لادئ ليستعمل هذا الب           

مما  حزمة16أوضحت النتائج ان عدد الحزم المتضاعفة بلغ( 4جدول رقم )  9ويقع على  كرموسوم رقم 
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وم الجين DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  اذ %3.34منحته كفاءة مقدارها

 تراوحت إحجامها إذصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها للأ

عدد  أما. 0.5625أعلى تردد لاليل بلغ 141bp سجل الحجم الجزيئيزوجا قاعديا  141-159.27بين 

التي بلغت لتعدد الشكلي قيم التنوع الوراثي ومحتوى اانخفاض انعكس على  اليلات فقط 3الاليلات الكلية بلغ 

 جينوم في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلاف قليل  وجود الى وهذا تعزى على التوالي 0.4465, 0.5391

البادئات لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراسة التنوع الوراثي  ارتباط مواقع في يؤثر مما الأصناف

( بينما اختلف مع 2015   )آخرينو Ramadanمع  تفقيلانخفاض قيم محتوى التعدد الشكلي 

Tirthankarو Somnath  )2013). هذا البادئ من  أما عدد الاليلات النادرة بلغ اليل واحد لذا تمكن

جميع الجزم نتائج التضاعف ان  أوضحتكما  (9جدول رقم ) 33لصنف عنبرأعطى بصمة وراثية مميزة 

 .  كانت منفردة لذا لم تسجل حالات متباينة زيجة

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM278وضح نتائج البادئ ي( 15)كل ش

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10جلة  د -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 259RMتضاعف البادئ نتائج  -14

جينوم الرز ويقع لصفة تحمل الجفاف كشف عن مواقع الصفات الكمية المرتبطة بليستعمل هذا البادئ ل      

 DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ( 4جدول رقم ) 1على  كرموسوم رقم 
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تراوح  إذوم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي الجين

حزمة منحت كفاءة لهذا  16لغ عدد الحزم المتضاعفة بزوجا قاعديا  155.448-212.276إحجامها بين

زوجا قاعديا 162سجلها الحجم الجزيئي  0.1875. أما أعلى نسبة لتردد الاليل بلغ %3.34البادي مقدارها 

بلغت التي قيم التنوع الوراثي ارتفاع انعكس على اليلات  7بلغ عدد الاليلات التي سجلها هذا البادي ،

بالتسلسل  اختلافات وجود الى وهذا يعزى 0.8238بلغ التي لتعدد الشكلي وقيم محتوى ا 0.8438

 استبدال عن الاختلافات ينتج هذه البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في النيوكلوتيدي

 لحدوث او Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج

 عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية  ايجاد في

 تفقيلم  ( بينما 2016 )وآخرينMasuduzzaman مع  تفقي والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية

بصمة اء أعطدئ من اهذا الب ن  لذا تمكنأما عدد الاليلات النادرة بلغ اليلا .( 2014 )وآخرينSanjay مع

جميع جزم لهذا البادئ نتائج التضاعف ان  أوضحت. (9جدول رقم ) 1ومشخاب 1صنف اباءة لزوراثية ممي

 .(2015 )وآخرينKyung مع  تفقلم يلذا كانت مفردة 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 259RMالبادئ   وضح نتائجي( 16)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس 

 

 236RMتوضح نتائج تضاعف البادئ  -15
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جينوم الرز لالصفات الكمية المرتبطة بصفة تحمل الجفاف للكشف عن مواقع ليستعمل هذا البادئ           

تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ( 4جدول رقم )  2ويقع على  كرموسوم رقم 

DNA مما منحته نسبة حزمة  16بلغ عدد الحزم المتضاعفة  إذوم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة الجين

 191.109  تراوح إحجامها بين إذ،كما اظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي %3.34الكفاءة بلغت

أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ حجم جزيئي 200.535 زوج قاعدي، سجل الحجم الجزيئي  200.535  -

عدد قيم التنوع الوراثي ومحتوى التانخفاض انعكس على فقط  ن اليلا عدد الاليلات الكلية بلغ أما .0.7500

 مع  فقيتلم  ( بينما2015 )وآخرين Singh مع تفقي التواليعلى  0.3047, 0.3750التي بلغت  الشكلي

Sanjay لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراسة التنوع الوراثي لانخفاض قيم محتوى ( 2014)وآخرين

جميع لتضاعف  إن أوضحت النتائج ا (.2016 وآخرين  (Chemutaiتفق معي 0.5التعدد الشكلي اقل من 

كانت  إذ(Sengar 2015 و Singhمع ) تفقلم يوهذا  الجزم كانت منفردة لذا لم تسجل حالات متباينة زيجة

 كل الحزم متباينة الزيجة .

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 236RMوضح نتائج البادئ ي( 17)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16كيب الوراثي الرابع ،  التر -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 3339RMنتائج تضاعف البادئ  -16

جدول ) 11جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم لعن التغايرات الوراثية  كشفليستعمل هذا البادئ ل       
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اذ تمكن  %3.34حزمة مما منحته كفاءة مقدارها16( أوضحت النتائج ان عدد الحزم المتضاعفة بلغ 4رقم 

وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة الجين DNAهذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في 

زوجا  87.748-112.822تراوحت إحجامها بين إذتباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها  واظهر

عدد الاليلات  أما.زوجا قاعديا 106.044سجل الحجم الجزيئي  0.3125 ،بلغ أعلى نسبة تردد الاليل قاعديا 

 0.7813بلغ ي ذالقيم التنوع الوراثي ارتفاع هذا النتائج انعكس على  اليلات 6 ئ بلغالتي سجلها هذا الباد

 في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا يعزى 0.7484تبلغ التي وقيم محتوى التعدد الشكلي

 من زوج استبدال عن الاختلافات هذه ينتج  البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف 

 معينة طفرات لحدوث او Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات 

التنوع  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و

راثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب الو

بلغ عدد الاليلات النادرة  .(2012)وآخرين Jiangboمع  تفقلم يوهذا المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

والتركيب الوراثي الخامس  4جلصنف برنامبصمة وراثية مميزة  اءأعط هذا البادئ من ن فقط لذا تمكن اليلا

 .جميع جزم لهذا البادئ كانت مفردة أوضحت النتائج التضاعف ان (. 9جدول رقم )

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 3339RMوضح نتائج البادئ ي( 18)شكل 

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لتالية لـلأصناف والتراكيب الوراثية ا bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 لوراثي الخامسا

 

 122RMتائج تضاعف البادئ ن -17
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 Bacterial Leaf الرز فحة أوراقلمرض للكشف عن مواقع الجنات المقاومة ليستعمل هذا البادئ ل          

Blight Resistance  ( أوضحت النتائج ان   4جدول رقم ) 5في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم

اذ تمكن هذا البادئ من التعرف  %3.34زمة مما منحته كفاءة مقدارها  ح16عدد الحزم المتضاعفة بلغت 

وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في الجين DNAعلى التتابعات المكملة له في 

سجل الحجم قاعدي، زوج 227.382-240.612 تراوحت إحجامها بين  إذمواقع والحجم الجزيئي لها 

ن اليلابلغ عدد الاليلات التي سجلها هذا البادي ، 0.5000أعلى نسبة لتردد الاليل بلغ 240.612 الجزيئي 

وقيم محتوى التعدد الشكلي التي 0.5000 ي بلغذقيم التنوع الوراثي العلى انخفاض انعكس هذا النتائج فقط 

ة التنوع لذا يعد هذا البادئ غير كفوء في دراس (.2010 )وآخرين Zahidaمع  تفقي 0.3750بلغت  

أوضحت ، (2016 )وآخرين  Chemutaiتفق معي 0.5الوراثي لانخفاض قيم محتوى التعدد الشكلي اقل من

  (.2012  ) وآخرين Faridu مع  تفقيوهذا النتائج التضاعف ان  جميع جزم لهذا البادئ كانت مفردة 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 122RMوضح نتائج البادئ ي( 19شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -33،9عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14اثي الثاني ، التركيب الور-13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 3907RMتوضح نتائج تضاعف البادئ  -18

 Bacterial الرز فحة أوراقلكشف عن مواقع الجنات المقاومة لمرض لليستعمل هذا البادئ ل           

Leaf Blight Resistance ( تمكن هذا البادئ 4جدول رقم ) 5م الرز ويقع على  كرموسوم رقم في جينو

وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا الجين DNAمن التعرف على التتابعات المكملة له في 



     Results and Discussion4                         النتائج والمناقشة 4

 

 
62 

 

  

سجل زوجا قاعديا 688.903 - 90.685تراوحت إحجامها بين  إذواضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها 

 18عدد الحزم المتضاعفة بلغ  أما.0.4063أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ زوجا قاعديا 135 الحجم الجزيئي

، انعكس هذا النتائج  تاليلا 6عدد الاليلات الكلية بلغ  أما،  %3.76ارتفاع كفاءة هذا البادئ الى   اذحزمة ل

وهذا على التوالي 0.7043, 0.7402قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي التي بلغت ارتفاع على 

البادئات  ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى يعزى

 او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه ينتج  وقد

 ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي قيمةال تشير و معينة طفرات لحدوث او Substitutions الادخال 

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم

هذا النتائج  تفقيالتغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

إما قيم  , 1بلغ عدد الاليلات النادرة اليل واحد سجله صنف فرات( . 2015   )وآخرين Toufiqueمع 

  (. 2015) وآخرين Toufiqueمع  تتفق 0.1250 متباينة الزيجة بلغت

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي القياسي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 3907RM( نتائج البادئ 20شكل )

bp M 25- bp 2000 5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لأصناف والتراكيب الوراثية التالية لـ- 

التركيب الوراثي الاول -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج

التركيب الوراثي  -16اثي الرابع ،  التركيب الور -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13، 

 الخامس

 

 21RMنتائج تضاعف البادئ  -19 

 Bacterial Leaf الرز مرض لفحة أوراقلكشف عن مواقع الجنات المقاومة ليستعمل هذا البادئ ل          

Blight Resistance  أوضحت نتائج  ( 4جدول رقم ) 11في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم
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تمكن هذا البادئ من التعرف على  إذ، %4.81حزمة مما منح كفاءة مقدارها  23لهذا البادئ  التضاعف

وم للأصناف والتراكيب قيد الدراسة واظهر تباينا واضحا في مواقع الجين DNAالتتابعات المكملة له في 

 الجزيئي سجل الحجم  كمازوجا قاعديا 104-216.127  تراوحت إحجامها بين إذوالحجم الجزيئي لها 

 ارتفاع  اليل، انعكس على 7عدد الاليلات الكلية  .بلغ0.2500أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ زوجا قاعديا 196

 وجود الى يعزىعلى التوالي 0.8055, 0.8281قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي التي بلغت 

 ينتج هذه البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر جينوم الأصناف مما في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات

 الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات

Substitutions العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او PIC البادئ  ان

ع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات التنو ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

 دراسة  مع تتفقالوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

Ravindra تمكن هذا البادئ من أعطى بصمة بلغ عدد الاليلات النادرة اليلا واحدا لذا  .(2012)وآخرين

مع  تفقي 0.3750( ، سجل هذا البادئ قيم لمتباينة الزيجة بلغ 9جدول رقم ) ديرلصنف غوراثية مميزة 

  (. 2015 )وآخرين Shaileshنتائج 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 21RMوضح نتائج البادئ ي( 21شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1ة التالية لـلأصناف والتراكيب الوراثي bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

ب التركي -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 224RMتضاعف البادئ -20
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 Resistance Sheathمرض  لفحة الغمد لات المقاومة لالجينكشف عن مواقع ليستعمل هذا البادئ ل        

Blight الناجم عن فطرRhizoctonia solani  جدول رقم ) 11على  كرموسوم رقم في جينوم الرز ويقع

حزمة  لذلك انخفضت كفاءة الى  13قل عدد حزم تضاعف بلغت أوضحت نتائج ان هذا البادي سجل ا (4

 بيوم للأصناف والتراكالجين DNAتمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  إذ، 2.71%

-163.416تراوحت إحجامها بين  إذفقط واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها  الوراثيه

أعلى نسبة لتردد الاليل بلغ زوجا قاعديا 155.73سجل الحجم الجزيئي ، زوج قاعدي 120.249

قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد  ارتفاععلى  انعكس تاليلا 8عدد الاليلات الكلية بلغ  أما،0.2308

 بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا يعزىعلى التوالي 0.8348, 0.8521الشكلي التي بلغت 

 من زوج استبدال عن الاختلافات هذه ينتج  البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماوم الأصناف جين في

 معينة طفرات لحدوث او Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات 

التنوع  ايجاد في عالية ءةكفا اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و

الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب 

 4،أما عدد الاليلات النادر بلغ ( 2015) وآخرين Kyung مع تفقيالمعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

جدول  1فرات ،2مشخاب ياسمين، ة مميزة لصنف غدير،اليلات لذا تمكن هذا البادئ من أعطى بصمة وراثي

 2015 )وآخرين Kyung مع  تفق( ، أوضحت نتائج التضاعف ان جميع الحزم كانت مفردة  وهذا ي9رقم )

(. يفسر غياب الحزمة في التركيب الوراثي الثالث والرابع والخامس بعدم إيجاد البادئ التتابعات المكمل له 

وبالتالي لم تظهر اي حزمة وبهذا يمكن اعتبارها بصمة مميزة لهذه التراكيب في هذا في التراكيب المذكورة 

  البادئ .

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز 224RMوضح نتائج البادئي( 22شكل )
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غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2 اباء ،-1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 RM7443نتائج تضاعف البادئ -21

 Resistance Sheathمرض لفحة الغمد لات المقاومة لالجينكشف عن ليستعمل هذا البادئ ل           

Blight الناجم عن فطرRhizoctonia solani  جدول رقم ) 11في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم

تمكن هذا البادئ من  إذ %5.85كفاءة البادي إلى ارتفعت  ذلكحزمة ل 28بلغت عدد الحزم المتضاعفة  ( 4

وم للأصناف والتراكب واظهر تباينا واضحا في مواقع الجين DNAالتعرف على التتابعات المكملة له في 

بلغ أعلى نسبة  تردد  ،زوجا قاعديا  151-288.714تراوحت إحجامها بين إذوالحجم الجزيئي لها 

اليل  انعكس على القيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي  6لية بلغ عدد الاليلات الك أما ،0.5333لاليل

 في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا تعزى على التوالي 0.5333, 0.6000التي بلغت

 من زوج استبدال عن الاختلافات هذه  تعود البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر جينوم الأصناف مما

 هذا النتائج مع  تتفق Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف Deletions تيدات النيوكلو

Vinita بصمة وراثية  اءتمكن هذا البادئ من أعطن لذا إما عدد الاليلات النادر بلغ اليلا (.2013)وآخرين

ج ارتفاع قيم ( ، أوضحت النتائ9جدول رقم ) التركيب الوراثي الخامسو 33عنبرو1لصنف بحوتمميزة 

اذ (2013 )وآخرينVinita مع  تفقالمتعددة وهذا لم ي ةحزم 13بسبب ظهور 0.8000 الى متباينة الزيجة

 .سجل حزم مفردة ولم تظهر حزم متعددة
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لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM7443وضح نتائج البادئي( 23شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM23956توضح نتائج تضاعف البادئ -22

الناتج  gall midge resistance genes مرض لات المقاومة لالجينكشف عن ليستعمل هذا البادئ ل        

 9م رقم في جينوم الرز ويقع على  كرموسو  Orseolia oryzae  (Wood-Mason)بسبب حشرة 

اذ تمكن هذا  %3.34 بقيمة كفاءة البادئ  منحتحزمة  16بلغ عدد الحزم المتضاعفة  ( 4جدول رقم )

وم للأصناف والتراكب واظهر تباينا واضحا الجين DNAالبادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في 

بلغ أعلى نسبة  ج قاعدي، زو623  494.041 - تراوحت إحجامها بين إذفي مواقع والحجم الجزيئي لها 

التنوع الوراثي انعكس هذا النتائج على القيم اليل ،  3عدد الاليلات الكلية بلغ  أما، 0.5000تردد لاليل

 وجود الى على التوالي وهذا تعزى على التوالي0.5112, 0.5938ومحتوى التعدد الشكلي التي  بلغت  

 هذه  تعود البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر ناف مماجينوم الأص في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات

 الادخال  او Insertions او الحذف Deletions النيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات

Substitutions ، . تائج نمع لم يتفق لذا سجل قيم لمتباينة الزيجة كما لم Shailesh (. 2015   )وآخرين 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM23956البادئ وضح نتائجي( 24شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5
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التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

 

   RM547نتائج تضاعف البادئ -23

الناتج gall midge resistance  genesمرض لات المقاومة لالجينكشف عن ليستعمل هذا البادئ ل      

 8في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم   Orseolia oryzae  (Wood-Mason)بسبب حشرة 

اذ تمكن  %3.34حزمة منحت هذا البادئ  كفاءة مقدارها   16عدد الحزم المتضاعفة  بلغ  (4جدول رقم )

والتراكب واظهر تباينا  وم للأصنافالجين DNAهذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في 

بلغ أعلى  ،زوج قاعدي 235-271.304بين تراوحت إحجامها  إذواضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها 

لتنوع الوراثي ومحتوى ا اليل. انعكس على  قيم 4عدد الاليلات الكلية بلغ  أما،0.4063نسبة  تردد لاليل 

بالتسلسل  اختلافات وجود الى ذا تعزىوه على التوالي  0.6568, 0.7031بلغتالتعدد الشكلي 

 استبدال عن الاختلافات هذه تعود البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر جينوم الأصناف مما في النيوكلوتيدي

هذا النتائج  تفقي Substitutions الادخال  او Insertions او الحذف Deletions النيوكلوتيدات  من زوج

بصمة وراثية  اءتمكن هذا البادئ من أعطلذا  ن اليلاعدد الاليلات النادرة  بلغ (.2013 )وآخرين Xiao مع 

( ،أوضحت 2012) وآخرين Nirmala مع  تفقي( 9رقم )جدول 1و صنف فرات33لصنف عنبرمميزة 

  . لذا لم يسجل قيم متباينة الزيجة النتائج إن  جميع الحزم التضاعف  كانت مفردة 

 

 

لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM547ئوضح نتائج البادي( 25شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 
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التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس 

 

   RM28574توضح نتائج تضاعف البادئ -24

الناتج gall midge resistance  genesمرض  ل ات المقاومة الجينكشف عن ليستعمل هذا البادئ ل        

 12في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم   Orseolia oryzae  (Wood-Mason)بسبب حشرة 

حزمة منحت هذا البادئ كفاءة مقدارها   16أوضحت النتائج ان عدد الحزم المتضاعفة بلغ ( 4جدول رقم )

وم للأصناف والتراكب الجين DNAإذ تمكن هذا البادئ من التعرف على التتابعات المكملة له في  3.34%

زوجا قاعديا  494- 585.57تراوحت إحجامها بين  إذواظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجزيئي لها 

 ارتفاع  هذا النتائج انعكس على تاليلا 6بلغ عدد الاليلات الكلية ، 0.3125أما أعلى نسبة لتردد لاليل بلغ 

 الى وهذا يعزى على التوالي 0.7588, 0.7891لشكلي التي بلغت قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد ا

 ينتج  البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود

 الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه

Substitutions العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او PIC البادئ  ان

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

عدد الاليلات النادرة  أما .الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية 

( 9جدول رقم )لصنف عنبر البركة بصمة وراثية مميزة  اءتمكن هذا البادئ من أعطبلغ اليل واحد فقط  لذا 

(، لم سجل قيم  لمتباينة الزيجة  بسبب ظهور الحزم التضاعف 2012 ) وآخرين Nirmala مع نتائج  تفقي

 المفردة .
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لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM28574وضح نتائج البادئي( 26شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  bp M 25- bp 2000القياسي 

تركيب الوراثي ال-12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

   RM589توضح نتائج تضاعف البادئ -25    

الناتج brown plant hopper (BPH) يستعمل هذا البادئ للكشف عن الجينات المقاومة لمرض           

بلغ عدد   ( 4جدول رقم) 6في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم  Nilaparvata lugensبسبب حشرة 

إذ تمكن هذا البادئ من التعرف على  %3.34حزمة منحت هذا البادئ كفاءة مقدارها   16الحزم المتضاعفة 

ا واضحا في مواقع والحجم الجينوم للأصناف والتراكب واظهر تباين DNAالتتابعات المكملة له في 

بلغ أعلى نسبة  لتردد لاليل زوجا قاعديا 140.655-190.638 الجزيئي لها إذ تراوحت إحجامها بين 

على اليلات انعكس  5.بلغ عدد الاليلات الكلية زوجا قاعديا 154.138الذي سجل الحجم الجزيئي  0.3750

وهذا على التوالي 0.7009, 0.7422لي التي بلغت نتائج قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكارتفاع 

البادئات  ارتباط مواقع في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى يعزى

 او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه ينتج  وقد

 ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او Substitutions الادخال 

التنوع الوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم

 تائج تفق مع ني التغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية

Xiao (.بينما بلغ عدد الاليلات النادرة اليل واحد لذا  تمكن هذا البادئ من أعطى بصمة 2013)وآخرين

(، 2012   )وآخرين Nirmala تفق هذا النتائج مع ي( 9وراثية مميزة للتراكيب وراثية الخامس جدول رقم )

 لم سجل قيم  لمتباينة الزيجة  كون كل الحزم التضاعف كانت مفردة .
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 bpلـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي القياسي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM589وضح نتائج  البادئي( 27شكل )

M 25- bp 2000  6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية- 

التركيب الوراثي -13التركيب الوراثي الاول ، -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ،

 التركيب الوراثي الخامس  -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15التركيب الوراثي الثالث ، -14الثاني ، 

 

  RM8213نتائج تضاعف البادئ -26

الناتج brown plant hopper (BPH) مرض يستعمل هذا البادئ للكشف عن الجينات المقاومة لل       

.  بلغ (4رقم  جدول) 4في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم  Nilaparvata lugensبسبب حشرة 

إذ تمكن هذا البادئ من التعرف  %3.34حزمة منحت هذا البادئ كفاءة مقدارها   16عدد الحزم المتضاعفة 

للأصناف والتراكب واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم الجينوم  DNAعلى التتابعات المكملة له في 

.كما بلغ أعلى نسبة  لتردد لاليل زوجا قاعديا  177-238.47الجزيئي لها إذ تراوحت إحجامها بين

 بلغانعكس على  قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي  اليلا 6.أما عدد الاليلات الكلية بلغ 0.3125

جينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى وهذا يعزىالتوالي على 0.7303, 0.7656

النيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه ينتج البادئات وقد ارتباط مواقع في يؤثر مما

Deletions او الحذف Insertions الادخال  او Substitutions القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او 

التنوع الوراثي لذا  ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد البادئ المستخدم ان PIC العالية لمحتوى التعدد الشكلي

يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على 

 قيم  لمتباينة الزيجة  بسبب ظهورلم سجل  (.2016) وآخرين Roy تفق مع نتائج يالمؤشرات الجزيئية 

 اذا اظهر حزم متعددة .(2016 )وآخرين Roy لم تتفق مع نتائج  اذاحزم التضاعف  بصورة مفردة 
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لـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM8213وضح نتائج البادئي( 28شكل )

غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لتراكيب الوراثية التالية لـلأصناف وا bp M 25- bp 2000القياسي 

التركيب الوراثي -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5

التركيب  -16ع ،  التركيب الوراثي الراب -15التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13الاول ، 

 الوراثي الخامس

 

   RM335نتائج تضاعف البادئ -28

الناتج brown plant hopper (BPH) لمرض  يستعمل هذا البادئ للكشف عن الجينات المقاومة         

بلغ عدد  (4رقم  جدول) 4في جينوم الرز ويقع على  كرموسوم رقم  Nilaparvata lugensبسبب حشرة 

هذا البادئ على  تعرفإذ  %4.60الى ارتفاع كفاءة هذا البادئ  لتصل الى أدىحزمة  22 الحزم المتضاعفة

الجينوم للأصناف والتراكب واظهر تباينا واضحا في مواقع والحجم  DNAالتتابعات المكملة له في 

غ زوج قاعدي. أما أعلى نسبة  لتردد لاليل بل 66.873 -146.772الجزيئي لها إذ تراوحت إحجامها بين

انعكس على  اليلات 9زوج قاعدي.، بلغ عدد الاليلات الكلية  89.208سجلها الحجم الجزيئي  0.3125

 وهذا يعزىعلى التوالي 0.7895, 0.8125ارتفاع قيم التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي التي بلغت 

ينتج  البادئات وقد ارتباط قعموا في يؤثر مماجينوم الأصناف  في بالتسلسل النيوكلوتيدي اختلافات وجود الى

 الادخال  او Insertions او الحذف Deletionsالنيوكلوتيدات  من زوج استبدال عن الاختلافات هذه 

Substitutions العالية لمحتوى التعدد الشكلي القيمة تشير و معينة طفرات لحدوث او PIC البادئ  ان

لوراثي لذا يفضل استعمال البادئ في دراسة التغايرات التنوع ا ايجاد في عالية كفاءة اظهر قد المستخدم

 Xiao يتفق مع نتائج  الوراثية للتراكيب في برامج التربية والانتخاب المعتمدة على المؤشرات الجزيئية

هذا البادئ بصمة وراثية مميزة  ااعطأما عدد الاليلات النادرة بلغ  اليل واحد لذا  (.2013   )وآخرين

(،بلغت قيم  لمتباينة الزيجة  2013) وآخرين Xiao تفق مع نتائجي( 9ة فقط جدول رقم )لصنف عنبر البرك
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 .( 2010) وآخرين  Rahman وهذا يتفق مع نتائج  0.3750

 

 bp M 25- bpلـ مدة ساعة مع الدليل الحجمي القياسي  %1.5المرحلة على هلام الاكاروز بتركيز  RM335وضح نتائج البادئي( 29شكل )

 -8،  1بحوث-7ياسمين ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرات -3عنبرالبركة  ، -2اباء ، -1لـلأصناف والتراكيب الوراثية التالية  2000

التركيب الوراثي الثالث ، -14التركيب الوراثي الثاني ، -13التركيب الوراثي الاول ، -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -9،   33عنبر

 التركيب الوراثي الخامس -16وراثي الرابع ،  التركيب ال -15

التراكيب الوراثية  و حزم الناتجة كانت متنوعة لجميع اصنافلان الحجم الجزيئي ل ذلكنستنتج من         

اقل حجم جزيئي أما  RM335 البادئزوج قاعدي إذ  سجل  1015.402و  66.873بينللرز وقد تراوحت 

( ، ويعود السبب في اختلاف حجم الحزم 8جدول رقم ) RM8094 أعلى حجم جزيئي فقد سجله المؤشر

التراكيب الأصناف والناتجة من استخدام كل بادئ الى الاختلاف في المواقع المكملة لذلك البادئ بين 

 ( .   2014) وآخرين  Israt و  (  2013 )وآخرين Berilus الدراسة تتفق مع دراسة  قيد الوراثية 

اعلى  ياسمينالنتائج ان هناك اختلافا في اعداد الحزم الناتجة لكل بادئ إذ سجل صنف  كما اوضحت         

،أما اقل عدد للحزم كانت في التركيب الوراثي الرابع  (33)جميع البادئات بلغت ل عدد للحزم المتضاعفة 

توزيع  تساويلعدم حزمة. وان هذا الاختلاف بين جميع الأصناف والتراكيب الوراثية يعود  (26 )بلغت 

المواقع المكملة للبادئات بين التراكيب المدروسة وان اعلى عدد للحزم يدل على وفرة المـواقـع المكملـة 

للبادئـات مما يودي الى زيــادة عــدد الحزم الناتجــة من ارتباط البادئات مع تلك المواقع وان معرفة هذه 

تحديد صفات مهمة كتحمل الملوحة وتحمل الجفاف ومقاومة ييساعد فالمواقع مهم في بناء الخرائط الوراثية و

 (2015 وآخرين  Salgotraالإمراض )

صنفا وخمسة تركيب وراثية بمعدل  عشر  حدااليل تم تحديدها في  149بلغت عدد الاليلات الكلية       

( اقل عدد (RM122,RM236,RM10772,RM201اليل لكل موقع، سجل كل من البادئات  5.4815

(  RM3412,RM335اليل سجل كل من البادئ)  9اليل أما أعلى عدد الاليلات بلغت   2اليلات بلغت  من

   ) وآخرين Israt ، يعزى هذا الاختلاف الى التغاير بين الاصناف و التراكيب الوراثية المدروسة تتفق مع 
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نادر إذ سجل كل من البادئ  اليل 37( أما عدد الاليلات النادرة بلغت 2013 ) وآخرين Shahid ( و  2014

RM8085 وRM224 (.9اليل جدول رقم )4اعلى عدد اليلات بلغ 

في محتوى التعدد الشكلي  SSRجميع المؤشرات لكما وأضحت النتائج عن وجود تباين الى حد كبير ل       

Polymorphism information content (PIC) يلي بين الذي يمثل انعكاس لتنوع الاليلي والتكرار الال

تكون مفيدة جدا  في دراسة  0.5بين الصفر والواحد وعندما تكون أعلى  من  ةالأصناف اذ تتراوح قيمة عاد

 Chemutai التنوع الوراثي أما إذ اقتربت من الصفر يدل على عدم كفاءة هذا البادي في دراسة التنوع  

 ( إذ سجل البادئ 0.8595-0.0587بين ) هقيمال ت(. في الدراسة الحالية تراوح2016)  وآخرين

RM3412 اعلى قيمة محتوى التعدد الشكلي أما اقل قيمة لمحتوى التعدد الشكلي سجله البادئRM10772 

 Sadia (و2014   )وآخرين Ahasanu ( و 2015)وآخرين Nachimuthu ( تتفق مع  8في جدول )

 RM3412إذ سجل البادئ  0.8730 -0.0605(، ،أما قيم التنوع الوراثي تراوحت بين  2012 )وآخرين

( وان انخفاض قيم 8جدول رقم ) RM10772أعلى قيم لتنوع الوراثي أما اقل تنوع وراثي سجله البادئ 

التنوع قد يعود الى اشتراك التراكيب الوراثية في بركة الجين وهو عكس ما يحصل في برامج التحسين 

 (و2012   )وآخرينSadia  اكيب الوراثية تتفق مع الوراثي التي يتم فيها ادخال جينات جديدة الى التر

Ahasanu ( نلاحظ وجود علاقة طرديه بين عدد الاليلات لكل بادئ 8(، جدول رقم ) 2014)وآخرين

ومعامل التنوع الوراثي ومحتوى التعدد الشكلي وان القيم العالية لمحتوى التعدد الشكلي و التنوع الوراثي 

تجة وعدد الاليلات تعزى الى الاختلاف بالتسلسل النيوكليوتيدي في المادة والتباين في عدد الحزم النا

او  Substitutions او استبدلInsertionsالوراثية للنبات وقد يكون سبب ادخال زوج من النيوكليوتيدات 

 (. سجل كل من  البادئ 2013   وآخرينMujaju بسبب حدوث طفرة معينة )Deletions حذف 

RM7443,RM3412 سجلها البادئ  2.71أما اقل كفاءة بلغت %5.85على كفاءة نسبية بلغت اRM224 .

  (.8جدول رقم )   0.800بلغت  Heterozygotأعلى قيم لمتباينة الزيجة   RM7443كما سجل البادئ 

 مكناالتراكيب الوراثية قيد الدراسة، فقد للاصناف وتباينت البادئات  فيما بينها بإعطاء بصمة وراثية مختلفة 

جدول   وراثية  تراكيب لاربعة اصناف ومن إعطاء بصمة مميزة  RM224 وRM8085 ينالبادئبواسطة 

 (. 9رقم ) 

وصل اليها هو ايجاد مؤشر خاص بالتركيب الوراثي الخامس تومن النتائج المهمة في هذه الدراسة التي تم ال

التراكيب الوراثية  الاصناف و اقيوظهورها في ب RM8085من الرز وهو غياب حزمة التضاعف للبادئ  

( بسبب غياب حزمة التضاعف  5و  4، 3مؤشر خاص لثلاث تراكيب وراثية ) RM224.كما يعتبر البادئ 
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مؤشر  RM7443 الدراسة كما  يعتبر البادئ  قيد بينما ظهورها في بقية الأصناف والتراكيب الوراثية  

سبب عدم وجود المواقع لب حزمة التضاعف يعود خاص بالتركيب الوراثي الرابع من الرز وهو غيا

حدوث طفرة في الموقع مما  دئ ضمن مجين التركيب الوراثي  قد يكون بسببلك الباذالمكملة لتسلسلات 

لبادئ إذ ل Binding Rigionsيفة الجين الطبيعية .او حدوث الطفرة في مناطق بناء ظو يؤدي الى فقدان 

 ( 2016) وآخرين Chemutai وهذا يتتفق مع  Pirmer Annealingتثبط درجة التحام البادئ 

الأصناف والتراكيب التي لاتمكن التميز بينها على المستوى  تميزالفي  PCR-SSR  امكانية  نلاحظ        

ية مما يؤكد فعالية هذة التقانة ثاظهرت النتائج بشكل عام وجود كمية عالية من الاختلافات الورا إذالمظهري 

قادرة على تحديد  ،فهي بين الأصناف والتراكيب وجود درجات منخفضة من الاختلافات الوراثية حتى عند 

الكشف عن العلاقة  في مما يساعد الأصناف التي تختلف عن بعضها البعض بحزمة واحدة على الاقل

مكن ان يعطي يعزى الاختلاف بين الأصناف الى اختلاف القاعدة الوراثية كذلك ياذ  الوراثية بين الأصناف 

اعداد الاليلات وقيم التنوع الوراثي فكرة عن القاعدة الوراثية الواسعة بين الأصناف الرز كما ان متباينة 

مقياس  Heterozygotلاشكال ويعتبر متباينة الزيجة اجيد لبعد الوراثي وموقع تعدد  االزيجة تعطي قياس

اكبر عدد ممكن من الاليلات لكل  إعطاءفي    SSRان قدرة المؤشرات  واسع النطاق على التنوع الوراثي .

 تتفق، النبات  التي تعد من الامور المهمة لمربي  polymorphismموقع يساعد في معرفة تعدد الاشكال 

  ) وآخرين Das  و(2012 ) وآخرين Sohrabiو (2013 )وآخرين Emanuelli مع دراسة كل من

 على نطاق واسع في دراسة  هستخداماوSSR شرات ( في اهمية  مؤ2014 )وآخرين Babu (و 2013

 Zhangرز ورسم الخرائط )لوالتطور وتحليل التنوع بين التراكيب الوراثية ل وءعلاقة النش

 .(2012وآخرينWang(وتميز الصفات الكمية المهمة )2013وآخرين

 

 

 

 

 



يتضمن اسم البادئ،عدد الحزم SSR من نوع  بادئا 27ملخص نتائج تحليل التنوع الوراثي لستة عشر تركيب وراثي من الرز باستخدام   8جدول  

،متباينة  ، عدد الحزم المفردة ،عدد الحزم المتعددة  الرئيسي ، تكرار لاليل ، الاليل الرئيسي المتضاعفة،حجم الحزم المتضاعفة  ، عدد الاليلات

 Polymorphism information content حتوى التعدد الشكليم، Gene diversity قيم التنوع الوراثي،  heterozygosity زيجة ال

(PIC)  ،النسبة المئوية لكفاءة البادئ و 

75 

Marker 

No. of 

amplifie

d 

bands 

Size range(bp) 
Allele 

No. 

Major. 

Allele. 

 

Major. 

Allele. 

Frquency 

monomo

rphic  

band 

Polymo

rphic  

band 

Heterozyg

osity 

Gene 

Diversity 

Polymorphism 
information 
content (PIC) 

وية النسبة المئ

لكفاءة 

 البادئات

RM8094 23 1015.402-209 8.0000 209 0.2500 11 7 0.4375 0.8379 0.8184 %4.81 

RM3412 28 391.979-260.76 9.0000 318.809 0.1875 4 12 0.7500 0.8730 0.8595 5.85 

RM25 16 152.639-129.002 4.0000 146 0.3125 16 0 0.0000 0.7344 0.6854 3.34 

RM10772 17 500-422.697 2.0000 422.697 0.9688 15 1 0.0625 0.0605 0.0587 3.55 

RM296 16 249.245-157.634 6.0000 318.788 0.5625 16 0 0.0000 0.6406 0.6121 3.34 

RM510 16 150.556-122 8.0000 141.421 0.2500 16 0 0.0000 0.8438 0.8253 3.34 

RM585 19 285.387-175.312 8.0000 349.213 0.2500 13 3 0.1875 0.8262 0.8037 3.97 

RM341 16 269.184-205.321 4.0000 269.184 0.6250 16 0 0.0000 0.5391 0.4831 3.34 

RM201 16 158-  140.522  2.0000 158 0.6250 16 0 0.0000 0.4688 0.3589 3.34 

RM212 16 150-115.423 6.0000 120.904 0.6875 16 0 0.0000 0.4609 0.3977 3.34 

RM3825 16 197.601 -159.791 3.0000 197.601 0.5000 16 0 0.0000 0.5391 0.4465 3.34 

RM8085 15 168.979-120.847 8.0000 122.802 0.2667 16 0 0.0000 0.8356 0.8159 3.13 

RM278 16 159.27-141 3.0000 141 0.5625 16 0 0.0000 0.5391 0.4465 3.34 

RM259 16 212.276-155.448 7.0000 162 0.1875 16 0 0.0000 0.8438 0.8238 3.34 

RM236 16 200.535-191.109 2.0000 200.535 0.7500 16 0 0.0000 0.3750 0.3047 3.34 

RM3339 16 112.822-87.748 6.0000 106.044 0.3125 16 0 0.0000 0.7813 0.7484 3.34 

RM122 16 240.612-227.382 2.0000 240.612 0.5000 16 0 0.0000 0.5000 0.3750 3.34 

RM3907 18 688.903-90.685 6.0000 135 0.4063 14 2 0.1250 0.7402 0.7043 3.76 

RM21 25 216.127-104 7.0000 196 0.2500 9 7 0.3750 0.8281 0.8055 4.81 

RM224 13 163.416-120.249 8.0000 155.73 0.2308 13 0 0.0000 0.8521 0.8348 2.71 
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 الدراسة نتائج البادئات في أعطاء البصمة الوراثية المميزة للاصناف والتراكيب الوراثية من  الرز قيد   9 جدول                              

 عدد الاليلات النادرة الأصناف والتراكيب المميزة البصمة الوراثية  البادئ اسم ت

1.  RM8094 1 1فرات 

2.  RM3412   1 التركيب الوراثي الرابع 

3.  RM10772  1  غدير 

4.  RM296 ، 2   , 1بحوث  عنبرالبركة 

5.  RM510 3  1بحوث غدير ،   ,    1اباء 

6.  RM341 2     , 1عنبر البركة فرات 

7.  RM212   3 عنبر البركة،ياسمين ،التركيب الوراثي الثاني 

8.  RM3825 1 4برنامج 

9.  RM8085  4 ،التركيب الوراثي الرابعى2،مشخاب33،عنبر 4برنامج 

10.  RM278    1 33عنبر 

11.  RM259 2 1مشخاب  ,1اباء 

12.  RM3339      2  4التركيب الوراثي الخامس ،برنامج 

13.  RM3907 1 1فرات 

14.  RM21   1 غدير 

15.  RM224  4 2،غدير ياسمين ،مشخاب 1فرات 

16.  RM7443 3 33،عنبر ،التركيب الوراثي الخامس 1بحوث 

17.  RM547    2 33،عنبر1فرات 

18.  RM28574   1   عنبرالبركة 

19.  RM589    1 التركيب الوراثي الخامس 

20.  RM335  1   عنبر البركة 

 

RM7443 28 288.714-151 6.0000 151 0.5333 2 13 0.8000 0.6000 0.5333 5.85 

RM23956 16 623-494.041 3.0000 623 0.5000 16 0 0.0000 0.5938 0.5112 3.34 

RM547 16 271.304-235 5.0000 235 0.4063 16 0 0.0000 0.7031 0.6568 3.34 

RM28574 16 585.57 -494 6.0000 494 0.3125 16 0 0.0000 0.7891 0.7588 3.34 

RM589 16 190.638-140.655 5.0000 174.138 0.3750 16 0 0.0000 0.7422 0.7009 3.34 

RM8213 16 238.47-177 6.0000 208.548 0.3125 16 0 0.0000 0.7656 0.7303 3.34 

RM335 22 146.772- 66.873  9.0000 89.208 0.3125 10 6 0.3750 0.8125 0.7895 4.60 

Mean 17.70  5.51  0.4236 
 

 0.1106 0.6772 0.6338  

         150  478 مجموع
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Genetic Relationships التراكيب الوراثية     الاصناف العلاقة الوراثية بين  4-4  

وان الاختلاف  البعد الوراثي عمالباستوالتراكيب الوراثية تم تحديد العلاقة الوراثية بين الأصناف         

ن التراكيب الوراثية عن التباين الوراثي ،وان العلاقة الوراثية بي اجيد ابين نوعين يمكن ان يقدم تقدير

النتائج في الجدول  أوضحت  (2012 )وآخرين Yu من قبل تكما استخدمNei (1972)من قبل  أسست

بين التركيب الوراثي الاول والثاني  وهذا يعني وجود  0.4259اقل بعد وراثي بلغ  إن(   10رقم  )

وقد يكون السبب لان التركيبين   SSRعند استخدام  تقنية   الوراثيينبين التركيبين   %57بنسبة  تشابه

ثاني اقل بعد وراثي  أعقبها، (2013 )وآخرين Mohanty مع دراسة  تتفقفلبيني ن اصل واحد هما م

 تشابهوهذا يعني وجود  0.5240بلغ   ول والثاني والثالث الرابع وكل من التركيب الابين التركيب 

 بلغ   بينما اعلى بعد وراثي لبيني هو فمن اصل واحد  التراكيبيرجع السبب كون   %47بنسبة 

لتصل الى هما بين التشابه انخفاضوهذا يدل على تركيب الوراثي الرابع وال1بحوث صنفبين 0.9207

برامج التحسن الوراثي التي تجري الوراثية او قد يكون بسبب  الأصولبسبب اختلاف  % 0.0793

           ( .Singh ,2011على الأصناف بمرور الوقت)

(  0.5741 - 0.0793بين ) الوراثية التراكيبالأصناف والوراثي لجميع  التشابهنسبة  تراوحت      

تنوع ال نسبة (التي تشير الى0.9207- 0.4259على قيم الابعاد الوراثية التي تراوحت بين ) ااعتماد

وهذا يكشف وراثية بسبب ارتفاع قيم البعد  بين الأصناف والتراكيب ال( %92- %42كبير )الالوراثي 

يمكن انتخاب  إذمهمة  ةمما يجعلها مصادر وراثيوالتراكيب عن تباين وراثي عالي بين الأصناف 

 أصناففي برامج التربية المستقبلية لتحسين  باءأالتي سجلت اعلى بعد وراثي كا والتراكيبالأصناف 

 )وآخرينSadia و( 2013  ) وآخرينShahid  ( و2014)وآخرين Israt مع دراسة  تتفقالرز 

2012.) 
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 -6،  4برنامج -5غدير، -4، 1فرات -3عنبر البركة  ، -2إباء ، -1من  الرزقيد الدراسة  )بين الاصناف والتراكيب الوراثية    العلاقة الوراثية يوضح نتائج  10جدول  

التركيب الوراثي -14التركيب الوراثي الثاني ، -13التركيب الوراثي الأول ، -12، 1مشخاب– 11، 2مشخاب10دجلة   -33،9عنبر     -8،  1بحوث-7ياسمين ،

 التركيب الوراثي الخامس( -16التركيب الوراثي الرابع ،   -15الثالث ، 

      
       

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 

1 0.0000                

2 0.7037 0.0000               

3 0.6736 0.6088 0.0000              

4 0.8611 0.8889 0.8681 0.0000             

5 0.7940 0.8171 0.8287 0.6736 0.0000            

6 0.8218 0.8935 0.8356 0.6829 0.6991 0.0000           

7 0.8796 0.8287 0.8449 0.7222 0.7708 0.7431 0.0000          

8 0.8565 0.8218 0.8194 0.8287 0.8125 0.7986 0.7245 0.0000         

9 0.8843 0.7639 0.8403 0.7083 0.8403 0.8449 0.7222 0.7639 0.0000        

10 0.6921 0.7523 0.7361 0.8866 0.7500 0.8449 0.8727 0.8750 0.7708 0.0000       

11 0.7060 0.7778 0.7199 0.7986 0.8495 0.8866 0.7870 0.7731 0.6690 0.6528 0.0000      

12 0.7292 0.7523 0.8102 0.7662 0.7917 0.6968 0.8912 0.8519 0.7662 0.7639 0.8403 0.0000     

13 0.8310 0.7523 0.8380 0.7292 0.7546 0.7708 0.9097 0.7963 0.7384 0.7269 0.7847 0.4259 0.0000    

14 0.8558 0.7692 0.7861 0.7981 0.7716 0.8606 0.8510 0.7957 0.7885 0.7764 0.7788 0.5938 0.5553 0.0000   

15 0.8221 0.7284 0.6683 0.8798 0.7091 0.8534 0.9207 0.8846 0.7933 0.7837 0.8029 0.5240 0.5240 0.5264 0.0000  

16 0.7975 0.7625 0.7800 0.8375 0.8100 0.8350 0.7825 0.8475 0.7675 0.7100 0.6275 0.6900 0.6500 0.5325 0.6075 0.0000 
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 Relationship genetic Tree :شجرة العلاقة الوراثية  4-5

 Dendrogrameلبناء الشجرة العلاقة الوراثية  Cluster analysis ان التحليل التجمعي              

يعتمد على معامل البعد الوراثي  والتكرار الاليلي .في هذه الدراسة تم رسم  شجرة  UPGMA بطريقة  

إذ يانت  SSR حدد عشر نناا وممةة  ترايي  وراثية م  الر  باستددا  مششرا  العلاقة الوراثية لا

عند  (Main Cluster)بادئا بينت نتائج التحليل التجميعي ع   سبعة مجاميع رئيةية  27عدد البادئا  

. اذ تشير المةافة بي  المجموعة الواحددة والمجموعا  الأمرى الى درجة 0.12مقياس البعد  مقداره 

لاقة بينهم . فالمجموعا  القريبة م  بعضها توضع في فروع قريبة م  بعضها ضمت المجموعة الع

م  الانل الايتامي أجريت علية بعض التحةي  الوراثي  1.ضمت المجموعة الرئيةة الأولى ننف اباء

شملت ننف  %30دامل مريز اباء للأبحاث الزراعية، انضمت معه مجموعة تانوية بنةبة تشابه

تايلندي الانل وننف عنبر البرية م  انل هندي إذ يانت نةبة التشابه بينهما منداضة بلغت  1فرا 

ان وجود التشابه الوراثي بي  أنناف م  أسلاف مدتلاة  في الموقع ناةه قد يكون بةب  تكياها  40%

الشئ مما أدى إلى  وراثياً مع الظروف البيئية الةائدة في ذلك الموقع، لذا فان المادة الوراثية تشابه بعض

انعكاسها  في عدد الحز  المشترية بينها ،اوقد يكون لها قاعدة وراثية مشترية ،وبالتالي م  الممك  ان 

تتدفق الجينا  بي  تو يع جغرافية مدتلاة. أما المجموعة الرئيةة الثانية نقةمه الى مجموعتي  ثانوية 

Sub-Cluster  ونضم التريي   %5.57والثاني بنةبة تشابه  ضمت الأولى الترايي  الوراثية الأول

يرجع الةب  إلى الأنل المشترك للتريي  إذ ادملت جميعها  %47الوراثي  الرابع معهم بنةبة تشابه 

م  فلبي  ،المجموعة الثانوية الأمرى  ضمت يل م  التريي  الثالث والدامس بنةبة تشابه مقدارها 

  Research Institute Rice ( irriلعالمي  )اذ تم إدمالهم م  معهد أبحاث الر  ا47%

International أعقبها المجموعة الثالثة التي انارد بها الصنف دجلة  ذو الانل الصيني، أما.

وعند  %35 حديت يانت نةبة التشابه 2وننف مشداب  1المجموعة الرابعة ضمت ننف مشداب 

 Researchلر  العالمي فلبي   مراجعة الأنل الصناي  وجد إنها ادمل م  المعهد أبحاث ا

International Rice Institute (irri)   تتاق هذا الدراسة مع،Sajib   ( و2012وآمري ) Rahma 

(. أما المجموعة الدامةة ضمت ننف الياسمي  المدمل م  الايتنا  انضمت معها 2012وآمري  )   

اذ  يانت نةبة التشابه بينهم وننف غدير  4مجموعة الثانوية الأمرى ضمت يل م  ننف برنامج

بالمجموعة الةادسة وهو م  انل تريي ، أما المجموعة الةابعة ضمت  1.انارد ننف بحوث33%
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(. نلاحدظ ان 2014وآمري )  Isratو يعتبر م  الأنناف المحلية القديمة تتاق مع   33ننف عنبر

ايي  الوراثية في هذه الدراسة  لأنناف الر  والتر  SSRالمعتمد على بيانا  Clusterتحليل التجمعي 

لم تو ع بشكل عشوائي بل اثر  على التو يع الأنل او سلف مشترك فتجمعت ضم  ناس المجموعة 

اوضم  المجاميع الارعية تكون م  انل واحدد اي ان لها ملاية وراثية متشابه تتاق مع الدراسة  

Singh   وSengar (2015يما أثبتت الدراسة الحالية امكانية )  تميز بي  الترايي  م  البلدان المدتلاة

في الكشف ع  التنوع الوراثي في الر   SSRاو م  الانول المدتلاة وهذا يرجع الى يااءة مششر 

Singh  (  لذا استطاعة مششرا 2011وآمري، )SSR   م  تحقيق أهداف هذه الدراسة هو إيجاد

ر  واظهر الامتلاف الوراثي لكل ننف او تريي  العلاقة الوراثية بي  الانناف والترايي  الوراثية لل

. م  ملال ايجاد ايبر عدد م  التباينا  الوراثية ، وقدرته في بناء شجرة العلاقة الوراثية مما يدل على 

اهمية هذه المششرا  في تحديد القرابة الوراثية بي  انناف الر  تةاعد على فتح آفاقا واسعة في 

ثية وامتيار الاباء الداملة في برامج التربية والانتداب المعتمد على امكانية تنظيم الانول الورا

، و البحث ع  جي  المقاومة وبناء الدريطة  (Marker-assisted selection)المششرا  الوراثية 

وآمري )  Zhang( و 2014وآمري )  Babu(و  2013وآمري  ) Dasالوراثية تتاق مع يل م   

شجرة العلاقة الوراثية المعتمدة على الصاا  المظهرية مع شجرة العلاقة  (.    نلاحدظ عد  تطابق2014

يعود الةب  الى ان الصاا  المظهرية عرضة  PCR-SSRالوراثية المعتمدة على المششرا  الجزيئية  

لتأثر شديده بالظروف البيئية لذا لا تعطي انعكاس حدقيقي ع  التباي  والتنوع الوراثي أما دراسة التنوع 

راثي المعتمد على المادة الوراثية باستددا  المششرا  الجزيئية يعطي انعكاس حدقيقي للتنوع الوراثي الو

بي  الأنناف بةب  عد  تدامل العوامل البيئي لذا ياضل استددا  المششرا  الجزيئية في دراسة التنوع 

 الوراثي.
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قة الوراثية  لأحدد  عشر نناا وممةة  ترايي  وراثية م  الر  باستعمال (   التحليل التجمعي  لشجرة  العلا30الشكل )  

 -8،  1بحوث-7ياسمي  ، -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرا  -3عنبر البرية  ، -2،  1إباء-SSR (1بادئا م  نوع  27

-14ني ، تريي  الوراثي الثا-13تريي  وراثي الأول ، -12، 1مشداب– 11، 2مشداب10دجلة   -9،   33عنبر

  0.12التريي  الوراثي الدامس تحت مقياس بعد   -16التريي  الوراثي الرابع ،   -15التريي  الوراثي الثالث ، 
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(   التحليل التجمعي  لشجرة لعلاقة الوراثية بشكل الدائرية   لأحدد  عشر نناا وممةة  ترايي   وراثية م  31الشكل )  

ياسمي   -6،  4برنامج -5غدير  ، -4، 1فرا  -3عنبر البرية  ، -2اباء ، -SSR(،1بادئا م  نوع  27الر  باستعمال 

تريي  الوراثي -13تريي  وراثي الأول ، -12، 1مشداب– 11، 2مشداب10دجلة   -9،   33عنبر -8،  1بحوث-7،

امس تحت مقياس بعد  التريي  الوراثي الد -16التريي  الوراثي الرابع ،   -15التريي  الوراثي الثالث ، -14الثاني ، 

0.12 

 

 

 

 

 



     Results and Discussion4                         النتائج والمناقشة 4

 

 
83 

 

  

 في التحري عن الاجهادات اللاحيوية  SSRتحليل نتائج مؤشرات  4-6

 للجينات المتحملة الجفاف SSRتحليل نتائج مؤشرات 4-7        

ان عملية تحديد الجينا  المةيطرة على مواقع الصاا  الكمية المرتبطة بصاة تحمل الجااف هو           

يد الجينا  المرشحة لتحمل الجااف وان المششرا  الجزيئية تةاعد مربي النبا  في منهج عا  لتحد

تعق  مواقع الصاا  الكمية المرتبطة بصاة تحمل الجااف المعقدة ،  أوضحت النتائج باستددا  ستة 

بادئا  للكشف ع  مواقع الصاا  الكمية المرتبط بصاة تحمل الجااف واعتمادا على الحجم الجزيئي 

، ان ننف  (http://www.gramene.org/(  2008,Gramene) الموثق بموقع   PCRج لمنت

أعطى نتيجة موجبة لدمس م  الصاا  المرتبطة بتحمل الجااف يونه ننف متحمل تم  2مشداب

لذا اعتمد International Rice Research Institute (irri) إدماله م  معهد أبحاث الر  العالمي 

المرتبط بصاة طول الجذر تحت الجااف  RM201يصنف مقارنة ، يما أوضحت النتائج ان البادئ 

ننف وتريي  وراثي جدول رقم  13 وجا قاعديا في   158أظهر  اليل المتحمل ذو بحجم الجزيئي  

الورقة وتقليل معدل المرتبط بصاة تحمل الأوراق تحت جااف م  ملال لف  RM212 (،إما البادئ11)

 2ومشداب1 وجا قاعديا في ننف دجلة ومشداب 136النتح ظهر  اليل المتحمل ذو الحجم  الجزيئي 

المرتبط بصاة سمك  RM259(، إما البادئ2011وآمري )  Arvindkuma  (تتاق مع 11جدول رقم )

ف ياسمي  ودجلة  وجا قاعديا في نن162الجذر تحت جااف ظهر  اليل المتحمل ذو الحجم الجزيئي 

المرتبط بصاة اقصى طول للجذر تحت الجااف اظهر RM278(،إما البادي 11جدول رقم ) 2ومشداب

( اذ ان 11نناا وتريي  وراثي جدول رقم ) 11 وجا قاعديا  في 141اليل المتحمل ذو الحجم الجزيئي 

مما يشدي الى تقليل طول الجذر يةاعد في التغلغل في أعماق التربة لامتصاص ايبر قدر م  الماء 

المرتبط بصاة أقصى عدد   RM3825(، لم يظهر البادئ Aziza ) 2015الجااف تتاق مع نتائج  

 وجا قاعديا في اي ننف او  ترايي  147الجذور تحت الجااف اليل المتحمل ذو الحجم الجزيئي 

يتطل  امتصاص الماء و  وراثي ولهذه الصاة اثر فعال في أداء المحانيل الحقلية  اذ ان تحةي  العائد

المرتبط بصاة التزهير تحت الجااف RM8085العنانر الغذائية  م  التربة بقدر يافي ،إما البادئ 

والتريي  1 وجا قاعديا في ننف دجلة وننف مشداب 126ظهر  اليل المتحمل ذو  الحجم الجزيئي 

 Indonesianلر  الاندنوسي ( وهذا يتاق مع دراسا  المعهد أبحاث ا11الوراثي الاول جدول رقم )

Center for Rice Research ICRR),2011). 
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(  نتائج امتبار  الصاا  الكمية  المرتبطة بصاة تحمل الجااف لةتة عشر تراييبا وراثيا  11الجدول ) 

 SSRمع ستة بادئا  م  نوع 

 

الأنناف والترايي  التي لا تمتلك الاليل  ( - ) ي  التي تمتلك اليل المتحمل   ( الأنناف والتراي(+

 المتحمل  

 

 للجينات المتحملة الملوحة SSRتحليل نتائج مؤشرات 4-8  

في تحديد الجينا  المتحمله للملوحدة  في احدد عشر نناا وممةة ترايي   SSRاستعمال المششرا           

-Marker)منها في برامج التربية والانتداب المعتمد على المششرا  الوراثية وراثية للغرض الاستاادة 

assisted selection)  وبالمعتمدة على الحجم الجزيئي لمنتج ،PCR   الموثق بموقع

 http://www.gramene.org/(  2008,Gramene))  ئا  التي ، أوضحت النتائج للباد لكل بادئ

 7أظهر الاليل المتحمل  في  RM25  تكشف ع  اليلا  جينا  المتحمله لملوحدة في مرحدلة البذار إن البادئ

لم يظهر اليل متحمل في اي ننف او تريي  وراثي ، إما  RM3412انناف وترايي  وراثية بينما  

يما  12الدراسة جدول رقم م  الأنناف والترايي  وراثي قيد 5اظهر اليل المتحمل في  RM8094البادئ 

والتريي  الوراثي الدامس  لم تظهر إي تحمل في مرحدلة البذار تتاق  4اوضحت النتائج  ان ننف برنامج 

وآمري )   Moniruzzaman( و 2015وآمري )       Md(و   (2011وآمري  Islamمع يل م  

مرحدلة النضج أن  ه ما بعد البذار الى(. أما البادئا  التي تكشف ع  جينا  التحمل للملوحدة في مراحدل2012

Number 

of postivie 

RM8085 

126bp 

RM3825 

147bp 

RM278 

141bp 

RM259 

162bp 

RM212 

136bp 

RM201 

158bp 

 الأنناف والترايي 

 1اباء  + - - - - - 1

 عنبر البرية + - - - - - 1

 1فرا   + - - - - - 1

 غدير + - - + - - 2

 4برنامج  + - - + - - 2

 ياسمي  + - + + - - 3

 1بحوث  + - - - - - 1

 33عنبر  + - - - - - 1

 دجلة + + + + - + 5

 2مشداب  + + + + - - 5

 1مشداب  + + - + - + 4

 التريي  الوراثي الاول + - + + - + 4

 التريي  الوراثي الثاني + - - + - - 2

 التريي  الوراثي الثالث - - - + - - 1

 التريي  الوراثي الرابع - - - + - - 1

 التريي  الوراثي الدامس - - - + - - 1

 3 0 11 4 3 13  
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 510RMاظهر  اليل المتحمل في ممةه م  الأنناف والترايي  قيد الدراسة إما البادئ  RM585البادئ 

اظهر  اليل المتحمل في ستة م  الأنناف والترايي  قيد الدراسة بينما لم يظهر اي اليل متحمل يل م  

، 1نف عنبر البرية ، فرا  ،غدير،ياسمي  ،بحوث.نةنتج ان يل م  نRM 296و 10772RMالبادئ

، دجلة ،والتريي  الوراثي الثالث والرابع تحوي اثنان م  جينا  المقاومة للملوحدة تتاق مع دراسة 33عنبر

Mehede   (  ويلما ا داد عدد الجينا  المتحمل في الصنف الواحدد يلما ا داد  مقاومة  2014وآمري .)

، نةتنتج ان المششرا  الجزيئية تةتدد  لتميز الجينا  المتحمل للملوحدة ( Chen ،2009  ذلك الصنف)

 Al-Aminويمك  ان تكون نقطة استدلال لأجل تحديد الموقع الطبيعي لهذه الجينا  لتةهيل انتداب )

 Indonesian Center for( وتتاق هذا الدراسة مع دراسا  المعهد أبحاث الر  الاندنوسي 2013وآمري  

Rice Research (ICRR,2011 يما تتاق مع دراسة مريز أبحاث التربة المالحة في الهند )Center 

Soil Salinity Research Institute ((2012, CSSRI. 

 SSR(   نتائج الجينا  المتحملة للملوحدة لأحدد عشر ننف وممةة ترايي  وراثية مع سبعة بادئا  م  نوع  12جدول )

Number 

of 

postivie 

RM10772 

395bp 

RM296 

123bp 

RM510 

122bp 

RM585 

233bp 

RM8094 

209bp 

RM3412 

211bp 

RM25 

146bp 
  الأنناف والترايي 

 1اباء  - - + - - - - 1

 عنبر البرية - - - - + - - 2

 1فرا   - - - - + - - 1

 غدير  - - + + - - - 2

 4برنامج  - - - + - - - 1

 ياسمي  + - - + - - - 2

 1بحوث  + - - + - - - 2

 33عنبر  + - - - + - - 2

 دجلة  + - - - + - - 2

 2مشداب  - - - - + - - 1

 1مشداب  + - - + - - - 2

 التريي  الوراثي الاول  - - + - - - - 1

 التريي  الوراثي الثاني  - - + - - - - 1

 التريي  الوراثي الثالث  + - - - + - - 2

 يي  الوراثي الرابعالتر + - + - - - - 2

 التريي  الوراثي الدامس - - - - - - -  1

 0 0 6 5 5 0 7  

 
 الأنناف والترايي  التي لاتمتلك الاليل المتحمل (-)( الأنناف والترايي  التي تمتلك الاليل المتحمل          (+
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 نتائج التحري عن بعض الجينات المقاومة للاجهادات الحيوية  4-9

في تحديد الجينات المقاومة في أصناف الرز هي أداة فعالة  SSRان  استخدام المؤشرات            

وقيمة كما تساعد على معرفة الأصناف التي تمتلك المقاومة الأفقية لغرض الاستفادة منها في 

 (Marker-assisted selection)اب المعتمد على المؤشرات الوراثية برامج التربية والانتخ

لان الإمراض التي تسببها الفطريات والبكتريا والفايروسات والحشرات هي من العوائق الرئيسة 

 PCRلإنتاج الرز والأكثر خطورة و قساوة. أوضحت النتائج المعتمدة على الحجم الجزيئي لمنتج 

إن  ( http://www.gramene.org/(  2008,Gramene) قع لجين المقاوم الموثق بمو

ومنها الجين المقاوم  لطراز  brown plant hopper (BPH)  الجينات المقاومة لمرض

زوجا  104لاليل المقاوم ذو الحجم الجزيئي  RM335اظهره نتائج البادئ  12BPHالبايلوجي  

ذو الحجم الجزيئي  RM589ف عنبر البركة فقط ، كما اوضحت نتائج البادئ قاعديا في صن

فظهر في صنف  Bph3&Bph4زوجا قاعديا المرتبطة باليل المقاوم لطزار البايلوجي 186

المرتبط باليل RM8213،أما البادئ  1وصنف مشخاب 2، صنف دجلة ،صنف مشخاب1بحوث

زوجا قاعديا ظهراليل المقاوم  في  177زيئي ذو الحجم الج QBph4المقاوم لطراز البايلوجي 

والتركيب الوراثي الثالث والرابع تتفق هذا الدراسة مع دراسة معهد  4صنف أباء وصنف برنامج

(.وكلما زادت 2015وآخرين) Nono(وتتفق مع دراسة ICRR),2011أبحاث الرز الاندنوسي 

ت مقاومة الصنف اكبر  ،اذ ان  عدد الجينات المقاومة للمرض التي يمتلكها الصنف كلما كان

 ( 2006وآخرين Chen الجين الواحد لا يمتلك مقاومة كاملة لتسيطر على المرض )

http://www.gramene.org/
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الناتج بسبب حشرة brown plant hopper (BPH) ( يبين الجينات المقاومة لمرض  13جدول)

Nilaparvata lugens  ) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ومالأصناف والتراكيب التي لاتمتلك اليل  المقا ( - )( الأصناف والتراكيب التي تمتلك اليل مقاوم       (+

الموثقة بموقع  PCRأوضحت النتائج المعتمدة على الحجم الجزيئي لمنتج                       

)  http://www.gramene.org/( ( 2008,Gramene) للبادئات المرتبطة بالجينات المقاومة

وجد الاليل  RM122ومنها البادئ  Bacterial Leaf Blight Resistanceللمرض لفحة أوراق 

 4، غدير ،برنامج 1تراكيب وراثية  ) صنف أباء ، عنبر البركة ،فرات 6في  x5المقاوم للجين الرئيسي 

 X5لكشف عن نفس الجين المقاوم الرئيسي  RM3907و صنف ياسمين(  .وعند استخدام بادئ ثاني 

التركيب  2ودجلة ومشخاب  33،وعنبر1وبحوث، 4أظهرت النتائج وجود الاليل المقاوم في صنفبرنامج

وجد الاليل المقاوم للجين  RM21الوراثي الثالث والرابع والخامس اظهر مقاومة للمرض .أما البادئ 

في صنف غدير ،صنف ياسمين  ،والتركيب الوراثي الخامس وكان الحجم الجزيئي له  x13الرئيسي 

(. وان ICRR),2011عهد أبحاث الرز الاندنوسي زوجا قاعديا تتفق هذه الدراسة مع دراسة م 157

 Bacterial Leafوجود احد الجينات المقاومة الرئيسة قادرة على منح صفة مقاومة دائميه للمرض 

Numberof 

postivie 

RM8213 

QBph4 

177bp 

RM589 

Bph3&Bph4 

186bp 

RM335 
Bph12(t) 

104bp 

 الأصناف والتراكيب 

 1اباء  - - + 1

 عنبر البركة + - - 1

 1فرات  - - - 0

 غدير  - - - 0

 4برنامج  - - + 1

 ياسمين - - - 0

 1بحوث  - + - 1

 33عنبر  - - - 0

 دجلة  - + - 1

 2مشخاب  - + - 1

 1مشخاب  - + - 1

 التركيب الوراثي الأول  - - - 0

 التركيب الوراثي الثاني  - - - 0

 التركيب الوراثي الثالث  - - + 1

 عالتركيب الوراثي الراب - - + 1

 التركيب الوراثي الخامس - - - 0

 4 4 1  
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Blight  مثل جينxa13 و xa5   (Rajpurohit    وفي هذه الدراسة تميز كل من 2010وآخرين )

وراثي الخامس باحتوائهم على جينين من جينات ،وياسمين و التركيب ال 4صنف غدير، وصنف برنامج 

 .14المقاومة الرئيسية جدول رقم 

الناجم بسبب  Bacterial Leaf Blight(   الجينات المقاومة لمرض  14الجدول )

 Xanthomonas oryzaepv.oryzae(Xoo)يابكتر

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ومالأصناف والتراكيب التي لاتمتلك اليل مقا ( - ))+(الأصناف والتراكيب التي تمتلك اليل مقاوم                           

 

 الموثق بموقع PCRأوضحت النتائج المعتمدة على الحجم الجزيئي لمنتج               

 http://www.gramene.org/(  2008,Gramene))  لفحة غمد الرزإن الجينات المقاومة لمرض  

Resistance Sheath Blight بايلوجي  ومنها الجين المقاوم  لطراز الqSBR11-1  ظهر اليل

ذو الحجم الجزيئي RM7443من الأصناف والتراكيب قيد الدراسة باستعمال البادئ 11المقاوم في 

فظهر اليل المقاوم  في صنف أباء ،  qSBR1زوجا قاعديا  .أما الجين المقاوم لطراز البايلوجي 151

  زوجا قاعديا  تتفق هذه الدراسة مع157ذو الحجم الجزيئي RM224 باستخدام بادئ 1، بحوث4برنامج

Shailesh  (و2015وآخرين) Liu  (2013وآخرين).  1و صنف بحوث 4كما تميز كل من صنف برنامج 

Numberof 

postivie 

RM21 

BLB X13 

157bp 

RM3907 

BLB X5 

135bp 

RM122 

BLB X5 

227bp 

 الأصناف والتراكيب الوراثية 

 1اباء  + - - 1

 عنبر البركة + - - 1

 1فرات  + - - 1

 غدير  + - + 2

 4برنامج  + + - 2

 ياسمين + - + 2

 1بحوث  - + - 1

 33عنبر  - + - 1

 دجلة  - + - 1

 2مشخاب  - + - 1

 1مشخاب  - - - 0

 التركيب الوراثي الاول  - - - 0

 التركيب الوراثي الثاني  - - - 0

 التركيب الوراثي الثالث  - + - 1

 التركيب الوراثي الرابع - + - 1

 وراثي الخامسالتركيب ال - + + 2

 3 8 6  
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،وغدير 1وعنبر البركة ،وصنف فرات1باحتوائهم على اثنين من الجينات المقاومة أما صنف اباء 

  اني والثالث  فامتلكت جين مقاوم  واحد .، التراكيب الوراثية الاول ، الث2،وياسمين، ،دجلة ،مشخاب

 Rhizoctonia solani الناجم عن فطر Resistance Sheath Blight(   الجينات المقاومة لمرض  15الجدول ) 

Numberof 

postivie 

RM224 

  qSBR1 

157bp 

RM7443 

qSBR11-1 

151bp 

 الأصناف والتراكيب الوراثية 

 1اباء  - + 1

 عنبر البركة + - 1

 1فرات  + - 1

 غدير  + - 1

 4برنامج  + + 2

 ياسمين + - 1

 1بحوث  + + 2

 33عنبر  - - 0

 دجلة  + - 1

 2مشخاب  + - 1

 1مشخاب  - - 0

 التركيب الوراثي الاول  + - 1

 التركيب الوراثي الثاني  + - 1

 التركيب الوراثي الثالث  + - 1

 التركيب الوراثي الرابع - - 0

 التركيب الوراثي الخامس - - 0

 3 11  

 الأصناف والتراكيب التي لا تمتلك اليل مقاوم  ( - )( الأصناف والتراكيب التي تمتلك اليل مقاوم               (+

الموثق بموقع  PCRالحجم الجزيئي لمنتج  أوضحت النتائج المعتمدة على             

 http://www.gramene.org/(  2008,Gramene) ) أن الجينات المقاومة لمرضgall midge 

resistance genes   اظهر نتائج البادئRM23956  وجد الاليل المقاوم ضد طرازالبايلوجيGM1  في

بع ( . إما ،والتركيب الوراثي الثالث والرا33،ياسمين،عنبر1، عنبر البركة ،فرات1تراكيب وراثية )صنف اباء8

اليل المقاوم في صنف أباء  Gm4وجد الاليل المقاوم ضد طراز البايلوجي  RM547 البادئ الثاني 

وجد الاليل  RM28574والتركيب الوراثي الثاني والخامس . أما البادئ  1، دجلة ،مشخاب4،غدير،برنامج

والتركيب الوراثي 1مشخاب،33في صنف عنبر البركة، ياسمين ،عنبر Gm11المقاوم ضد طراز البايلوجي 

. نلاحظ تميز كل من صنف أباء عنبر البركة ،ياسمين ، (2014وآخرين )   Sama الثاني  تتفق هذه الدراسة مع

والتركيب الوراثي الثاني في هذا الدارسة بامتلاكه اثنين جينات مقاومة ضد اثنين من الطرز  1،مشخاب 33عنبر

، دجلة  والتركيب الوراثي الثالث  1،بحوث 4، صنف غدير ، برنامج 1راتالبايلوجيه المختلفة ، أما الأصناف ف

 .والرابع والخامس تميزت باحتوائها 
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وتركيب الوراثي الأول فلم تظهر أي جين مقاوم ضد الطرز  2على جين واحد مقاوم أما صنف مشخاب

(. وان زراعة الأصناف التي تحوي جين واحد 2013وآخرين )  Sivaالبايلوجية المذكورة تتفق مع دراسة  

أما إذ كانت  مقاوم لمرض تسبب انهيار المقاومة بشكل متكرر بسبب ظهور طرز بايلوجية جديدة للمرض

وآخرين)    Dutta الأصناف حاوية على جينين او أكثر قد تولد مقاومة لمدة طويلة ضد المرض تتفق مع 

 (.2011 وآخرين)  Ramkumarو  (2014

 Orseolia oryzaeحشرة الناتج بسبب gall midge resistance genes ( الجينات المقاومة لمرض 16جدول ) 

(Wood-Mason)  

 

 

 

 

 

 

 

 

                                   

 الأصناف والتراكيب التي لاتمتلك اليل مقاوم (_)الأصناف والتراكيب التي تمتلك اليل مقاوم    )+(

 

في اظهار الاختلاف الوراثي بين الأصناف من خلال الاختلاف الاليلي  SSRنلاحظ دور المؤشرات        

بينهم كما نلاحظ دور هذه  معرفة البعد الوراثي بين الأصناف لتحديد العلاقة الوراثية فيما مما يساعد في

الاليلات المقاومة في الأصناف والتراكيب الوراثية قيد الدراسة اذ تساعد في تنظيم  إظهارالمؤشرات في 

الخطط المستقبلية لمربي النبات و العاملين في مجال الكلونة وتساعد على تحديد موقع الجين لرسم الخرائط 

 الوراثية . 

Numberof 

postivie 

RM28574 

Gm11 

494bp 

RM547  

Gm4 

235bp 

RM23956 

Gm1 

623bp 

 الأصناف والتراكيب الوراثية

 1اباء  + + - 2

 عنبر البركة + - + 2

 1فرات  + - - 1

 غدير  - + - 1

 4برنامج  - + - 1

 ياسمين + - + 2

 1بحوث  + - - 1

 33عنبر  + - + 2

 دجلة  - + - 1

 2مشخاب  - - - 0

 1مشخاب  - + + 2

 التركيب الوراثي الاول  - - - 0

 التركيب الوراثي الثاني  - + + 2

 التركيب الوراثي الثالث  + - - 1

 التركيب الوراثي الرابع + - - 1

 التركيب الوراثي الخامس - + - 1

 5 7 8  
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 الاستنتاجات 

فعالة  أداةSimple Sequence Repeat( SSR  )التكرار المتسلسل البسيطة  مؤشرات تعد -1

 .لتحليل التنوع الوراثي 

التنوع محتوى والاختلاف في الكشف عن التباينات الوراثية  في  نجحت الدراسة الحاليةاذ  -2

تحديد العلاقة  على مما ساعد  عدد وحجم القطع المتضاعفةلاف في تالوراثي نتيجة الاخ

المعتمدة على قيم البعد المدروسة استناداً إلى درجة التشابه الوراثي التراكيب الوراثية بين 

د على اعتمالمربي بالاختيار المناسب للآباء بالا مما يساعدبين تلك الأصناف الوراثي 

ناجحة لإجراء عمليات التربية ال Marker-assisted selection)المؤشرات الوراثية 

 لأصناف والتراكيب قيد الدراسة ل

والتي تعد بمثابة  الدراسةقيد  والتراكيب الأصناف لأغلب بصمة الوراثية المميزة ال.  تم تحديد 3

من  ،RM8085 ين ئتمكن الباد إذالهوية الوراثية )التوثيق الجيني( التي تستخدم لتشخيص 

تمكن  RM244واحد اما  كيب الوراثيالترو لأصنافلثلاث بصمة وراثية مميزة  لىأع إعطاء

 الأخربينما تباينت البادئات يد الدراسة ق لاربعة  لأصنافبصمة وراثية مميزة  لىأع إعطاءمن 

 .التركيب الوراثية و الأصنافبصمة وراثة بين  إعطاءفي 

 

ناف الأصبناء قاعدة بيانات عن  فيمعلومات تساعد  إعطاءالدراسة من ه البادئات في هذتمكنت . 4

الخرائط  بناء التراكيب الوراثية والصفات  التي تحويها لاستفادة منها في برامج التربية كو

 الوراثية

  

 يعتمد UPGMA طريقة ب  Dendrogrameالشجرة الوراثية بناء ل Cluster  يالتجمعالتحليل . 5

 (Main Cluster)مجاميع رئيسة  سبعة أعطىوالتكرار الاليلي  البعد الوراثي معامل على 

 أو الأصلعلى التوزيع  تأثرلم توزع بشكل عشوائي بل و   0.12مقداره  على مقياس بعد

 التقنية في تميز التراكيب بلدان مختلفة  هذهلذا يمكن استخدام  سلف مشترك

 

الجينات المقاومة بعض من تحديد الأصناف والتراكيب التي تحوي   SSRمؤشرات  تنجح -6

 . حيويةالغير ة و الحيويجهادات للا والمتحمله 



  ياتـالتوص
                           

  
29  

 
  

 

 التوصيات 

 من ما لهلمن النباتات  اخرى أنواعمع دنا   SSRمؤشرات  عمالوصي  باستا -1

 دراسة التنوع الوراثي بشكل ممتازفي   أهمية

  

بعد وراثي فيما  أعلىالتراكيب الوراثية التي سجلت لاصناف وعمال اباست وصيا -2

المؤشرات  على اعتمادالانتخاب  تفعيل أي كإباءبينها باعتمادها في برامج التربية 

 .لإجراء عمليات التربية الناجحة  Marker-assisted selection)الوراثية 

 

وصي بإكمال التجارب الحقلية للأصناف والتراكيب التي تحوي على اليلات الجينات المقاومة ا -3

 مج التربية المستقبلية . للاجهادات الحيوية وغير حيوية لغرض الاستفادة منها في براوالمتحمله 

 

المختلفة  الأصولكشف او التفريق بين لل  SSRمؤشراتعمال وصي باستا -4

 .تراكيب الوراثية المجهولةلللأصناف ول

 

 ,RM190 , RM315من البادئات ))التالية بتجنب استخدام المجموعة وصي ا -5

RM302, RM336 , RM25519, RM119, RM5479,  وRM205 عند )

على مجين الرز والتراكيب الوراثية قيد الدراسة  SSRمؤشرات الـ محاولة تطبيق 

 نتيجة . إي  إعطائهالعدم 

 

 وصي بزيادة عدد الاصناف المستخدمةا -6
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 أ                                                                      

Summary                                                               

Genetic diversity of eleven cultivars and five genotypes of rice 

(Oryza sativa L), using molecular markers and morphological parameters 

through an experiment in collaboration with Mashkhab Research Center 

in AL-Najaf Data of morphological traits were calculated e.g. (plant 

height, Panicles length, plant age, weight of 1000 grains and grains 

yield)which showed high variation between cultivars genetic varieties and 

genetic compositions for all above mentioned traits. 

         The use of Polymerase Chain Reaction(PCR) based on the marker 

Simple Sequence Repeats (SSR) ,The DNA was isolated from fresh 

leaves of rice plant after 25 days from sowing using Genomic DNA plant 

kit Protocol . The amount of  isolated was DNA as sailable amomnt 

rangea rangd 125-589 ng/μl with  purity of 1.8to 1.9 . after agarose gel 

electrophoresis and staining with ethidium bromide. Results showed that 

there were 149 alleles by using 27 primers. The range of molecular size 

66.873 -1015.402 bp . RM3412 and RM335 primers were the highest 

number of alleles 9 produced while the lowest number of alleles  was 2 

alleles recorded by RM201 ,RM10772, RM236 and RM122 primers. The 

Polymorphism information content (PIC), which is the a reflection of  

allelic diversity and allelic repetition between cultivars ranged value 

between  0.0587  - 0.8595. As range of genetic dimension values between 

(0.0605-0.8730). Primers RM7443 Produced the highest value of  

Heterozygot with 0.8000. two primers (RM8085 and RM224) gave a 

distinctive genetic fingerprinting of 4 varieties and genotypes under 

study. The lowest genetic distance 0.4259 between the first and the 

second genotypes this means that there is a high degree of similarity 

between these genotype. Ggenetic similarity of percente all cultivars and 



 

 ب                                                          

genotype ranged between 0.0793  - 0.5741 depending on the genetic 

distance that ranging from  0.4259 - 0.9207 which refers to the large 

genetic diversity ranged from  %92 - %42 .This reveals a high genetic 

variation between cultivars  making  hereditary good sources. Results 

also showed that Cluster analysis  of seven  major groups Main Cluster at 

the level distance scale of  0.12, they were not distributed randomly, but 

its distribution  was common ancestor, and this is due to the efficiency of   

SSR marker  in the detection of genetic diversity in rice plant. 

      By using Simple Sequence Repeats SSR it is possible able to detect 

quantitative traits loci that associated with drought tolerance and salinity 

resistance genes and bacterial leaf blight resistance genes caused by 

bacteria Xanthomonas oryzaepv.oryzae (Xoo). Sheath blight rice 

resistance genes caused by Rhizoctonia solani fungus , resistance genes 

was  for some biotype brown plant hopper of the disease Nilaparvata 

lugens Stal. ,the resistance genes for some biotype disease gall midge 

resistance caused by an insect Orseolia oryzae (Wood-Mason). 
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