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الأسراءسورة  (85ية )لأا   



 المشرف على الرسالة قرارإ

 

في  STRدراسة في واسمات مكررات المترادفة القصيرة الجسمية بعنوان ) الرسالةأشهد أن هذه 

 علوم الحياة( في قسم حسين ماجد محمود مشكور( تم إعدادها تحت إشرافي من قبل )محافظة كربلاء

درجة الماجستير في وهي جزء من متطلبات نيل ،  كربلاءجامعة  / تربية للعلوم الصرفةلاكلية  /

 وهذا العمل لم ينشر في أي مكان. / علم الحيوان علوم الحياة

 

 التوقيع:

 ياسمين خضير خلفد. الاسم: 

  : أستاذالمرتبة العلمية

 كربلاءجامعة  / التربية للعلوم الصرفةكلية  / علوم الحياة: قسم الكلية والجامعة

 2021 /  /     التاريخ:

 

 

 توصية رئيس قسم علوم الحياة

إشارة الى التوصيات المقدمة أعلاه من الأستاذ المشرف، أحيل هذه الرسالة الى لجنة المناقشة لدراستها 

 وبيان الرأي فيها.

 

 التوقيع:

 حمزةنصير ميرزا الاسم: 

 مساعد  : أستاذالمرتبة العلمية

  كربلاءجامعة  / التربية للعلوم الصرفةكلية  / علوم الحياة: رئيس قسم الكلية والجامعة

 2021 /    /   التاريخ: 

 

 

 



 إقرار المقوم اللغوي

 

دراسة في واسمات مكررات المترادفة القصيرة الجسمية ) أشهد أن هذه الرسالة الموسومة

STR تمت مراجعتها من الناحية اللغوية وتصحيح ما ورد فيها   (في محافظة كربلاء

للمناقشة بقدر تعلق الأمر بسلامة  هلةؤمن أخطاء لغوية وتعبيرية وبذلك أصبحت م

 الأسلوب وصحة التعبير.

 

 

 التوقيع:

 نعمان جرو عليالاسم: 

 مدرس مساعد: المرتبة العلمية

 جامعة كربلاء كلية التربية للعلوم الانسانية /: الكلية والجامعة

 2021 / 1   /   التاريخ: 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 إقرار لجنة المناقشة

دراسة في على الرسالة الموسومة ) اطلعنا نحن اعضاء لجنة المناقشة الموقعين ادناه نشهد بأننا قد

( المقدمة من قبل الطالب في محافظة كربلاء STR واسمات مكررات المترادفة القصيرة الجسمية

، / علم الوراثة ( كجزء من متطلبات نيل درجة الماجستير / علم الحيوان مشكور )حسين ماجد محمود

لرسالة بتقدير لمتطلبات الشهادة وعليه نوصي بقبول ا ية وجد انه مستوفينوبعد اجراء المناقشة العل

 (امتياز)

 
 رئيس لجنة المناقشة

 التوقيع

خالد حمدان غثوان د.أ. الاسم:  

أستاذ المرتبة العلمية:  

كلية طب الاسنان -جامعة بغداد  مكان العمل:  

2021 /1التاريخ     /   

 عضو اللجنة

 التوقيع

د. الاء شاكر حنتوشأ. الاسم:  

أستاذ المرتبة العلمية:  

كلية العلوم -جامعة الكوفة  مكان العمل:  

2021 /1التاريخ     /   

 عضو اللجنة

 التوقيع

د. زينب نزار جواد.م الاسم:  

  مدرس المرتبة العلمية:

كلية التربية للعلوم الصرفة -بلاء جامعة كر مكان العمل:  

2021 /1/      التاريخ  

 عضو ومشرفا

 التوقيع

د. ياسمين خضير خلف .أ الاسم:  

أستاذ المرتبة العلمية:  

كلية التربية للعلوم الصرفة -بلاء جامعة كر مكان العمل:  

2021 /1التاريخ     /   

 مصادقة عمادة كلية التربية للعلوم الصرفة

علاهأقرار اللجنة  في اصادق على ما جاء  

 التوقيع

ميدة عيدان سلمانحأ.د.  الاسم:  

أستاذ المرتبة العلمية:  

ربلاء / كلية التربية للعلوم الصرفةجامعة ك مكان العمل:  

2021 /1التاريخ     /   



 الإهداء

  القلب والدي العزيز ... طيب إلى

 إلى نبع الحنان والدتي العزيزة ...

 إلى رفيقة دربي زوجتي الغالية ...

 (يوسف ، زهراء ، فاطمة  ) .…ولادي أ إلى نور عيني وفرحتي بالحياة

 إلى إخواني وأخواتي الأعزاء ...

 فاضل...الى كل من علمني حرفا وملكني عبدا اساتذتي الا

 الى كل اصدقائي واحبتي ...

 الى جميع اخوتي بالسلاح والدم ضباط القوى الامنية بمختلف الوزارات والاصناف ...

 .إلى كل من يسعده نجاحي ..

 المتواضع اهدي ثمرة جهدي                                                       

 الباحث     
 



 شكر وتقدير

وعلى أهل بيته الطيبن  (محمد) المرسلينبسم الله الرحمن الرحيم والصلاة والسلام على سيد 
 .الطاهرين ومن تبعهم إلى يوم الدين  ..

 اكمل وأنا يسعني فلا...  العلمية الرسالة هذه بأكمال توفيقه على وأبدا دائما لله الشكر
 الدكتورة الفاضلة الأستاذة إلى والامتنان الشكر بجزيل أتقدم إن إلا رسالتي كتابة

 البحث مدة طيلة السديدة ولتوجيهاتها الرسالة موضوع لاقتراحها (خلف خضير ياسمينأ.د.)
 /كربلاء جامعة في اساتذتي جميع الى والامتنان الشكر جزيل تقديم لي يطيب كما والكتابة،

 الهيئة واعضاء الكلية وعميد الجامعه رئيس مقدمتهم وفي الصرفة للعلوم التربية كلية
 الجنائية الادلة تحقيق مديرية خبراء الى والتقدير الشكر لايفوتني كما ، المحترمين التدريسية

 ضباط وجميع عباس ابراهيم وسام والنقيب طالب عباس باسم والنقيب توفيق احمد الرائد
 عملي طيلة معي لوقوفهم الجنائية الادلة تحقيق مديرية في النووي  مضاالح قسم ومنتسبي

 التعليمي الكندي مستشفى في الطبي الكادر جميع الى ايضا موصول والشكر المختبر، في
 علي احسانوالدكتور  صدام لمثنى إسماعي الدكتور رأسهم وعلى غازي  الشهيد ومستشفى
. والشكر الجزيل الى كل شخص تبرع بالعينات من غيثوالدكتور  ماجد اسودوالدكتور 

 ... ي ذكر اسمه الطيبنوجميع من فات انجاح دراستيأجل 

 الباحث
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 الخلاصة

، العدليالطب  في استخداما مثلا الطريقة الأحالي يعتبر تحليل التكرار المترادف القصير           

 ايضا في، المتعلقة بالعلاقات البيولوجية المشاكل، وحل بمسرح الجريمة يستخدم في اثبات المشتبه به

 ضحايا الكوارث. 

تسلسل النووي اختلافات كبيرة في الحامض تظهر بعض المناطق غير المشفرة من حيث           

وقد تم تقدير النووي من عينات العظام و الدم ،  الحامض. تم استخلاص الزوج الأساسي بين الأفراد

نسبة الاحتمال ومؤشر الأبوة والأمومة لتقييم النووي باستخدام التفسير الإحصائي مثل الحامض وتقييم 

  دلة البيولوجية.الأ

( عينة 16( عينة دم للاباء و )16( و )50( عينة منها عينات عظم عدد )82دراسة )ال شملت          

واجريت عليها التحاليل والاختبارات  حالة 16وقد وزعت على شكل  دم للامهات لغرض المطابقة،

 24في استخلاص وتقدير كمية وتضخيم الحامض النووي وتحليل بيانات التكرار المترادف القصير لـ 

 , Amilogen,D3S1358, D1S1656, D10S1248, D13S317, Penta Eموقع والتي تشمل 

D16S539, D18S51, D2S1338, CSF1PO, Penta D  TH01, vWA, D21S11, D7S820, 

D5S818, TPOX, DYS391, D8S1179, D12S391, D19S433, FGA ,D22S1045 في مديريه

من شهر  ( اشهر7تحقيق الادله الجنائيه التابعه لوزارة الداخليه العراقيه حيث كانت مدة الدراسه  )

 .أيارتشرين الثاني لغاية شهر 

التي اجريناها على السمات  GenoProof 3في برنامج التحليلات الاحصائية  عن طريق          

و خمس مواقع  تكرار المترادف القصيرللموقع  24مض النووي للابن ، الاب و الام لـ االوراثية للح

حظ ان في الحالة الاولى تم الحصول على تطابق تام لعينات الابن مع نل ،تكرار المترادف القصيرلل

والتي هي مقبولة بالنسبة للمختبر الجنائي ( %99.9)اكثر من   والتي اعطت نتائج عينات الاب والام

 ـو. وتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة الجنائي  تكرار المترادف القصيرللمواقع  5في الحالة الثانية ل

والتي هي مقبولة بالنسبة للمختبر  ( %99.9) اقل من قيمة التوصية القيم التي تم الحصول عليها كانت

 عن طريق، علية تم استخدام الطريقة الثانية  الدولية لعلم الوراثة الجنائي وتوصيات الجمعيةالجنائي 

 99.%99473712كانت النتائج كالأتي ) لـ مواقعحالة  16لـ  حساب مؤشر الابوة المشترك

,99.99990909% ,99.99846156%  ,99.99750006%  ,99.92313605% ,



II 
 

99.99545475% ,99.99841272% ,99.99545475% ,99.99956522% ,

9.97298028%9 ,99.99947369% ,99.99947369% ,99.9996% ,9.99998925%9 ,

( كانت جميع النتائج التي تم استخدام طريقة مؤشر الابوة 99.99827589%, 99.99967742%

 .وتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة الجنائي بالنسبة للمختبر الجنائياعلاه مقبولة 
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I ملخص  

III قائمة المحتويات  

V قائمة الأشكال  

VI قائمة جداول  

IX قائمة الاختصارات  
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4-1-2   المنطقة المستهدفة لتطبيقات الطب الشرعي 6  

2-2 العظام 6  

1-2-2 م  ااشكال العظ 8  

2-2-2 خلايا العظم   9  

3-2 الحامض النووي   10  

1-3-2 تاريخ وتطور الحامض النووي الشرعي 11  

2-3-2 مظالحامض النووي في الع 12  
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3-3-2 بصمة الحامض النووي   13  

4-3-2    تعدد أشكال الحامض النووي 13  

5-3-2 الحامض النووي   تحلل 14  

6-3-2 الحامض النووي كأداة لتحديد الهوية   15  

4-2 ار الترادفيالتكر 16  

2-4-1 (   VNTRsتكرار الرقم المتغير المتكرر )  16  

2-4-2   (STR)التكرار المترادف القصير  17  

3-4-2 في الطب الشرعي STR ) استخدامات التكرار المترادف القصير ) 18  

STR   2-4-4 ) تسمية علامات الحامض النووي ) 20  

 الفصل الثالث: مواد وطرائق عمل

 1-3      المواد 24

 1-1-3 المختبرية والمعداتالأجهزة  24

 2-1-3 المواد الكيميائية والمحاليل 25

 2-3 العمل    قائطر 27

 1-2-3 موقع اجراء الدراسة   27

 2-2-3 جمع العينات 27

 3-2-3 تحضير العينة 27

 4-2-3 أستخلاص الحامض النووي 29

 5-2-3 تقدير كمية الحامض النووي 30

 6-2-3 تضخيم الحامض النووي 33
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 8-2-3 تحليل البيانات 35

 الفصل الرابع: النتائج والمناقشة

 1-4 جمع العينات 36

 2-4 أستخلاص الحامض النووي 37

 3-4 تقدير كمية الحامض النووي 37

 4-4 تضخيم الحامض النووي 41
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30 

 2انبوب فارغ حجم :  A1(الصف الاول 1)  EZ1 Advanced XLجهاز 

يحتوي على المرشح. وضع فية اللانجر الذي : ي A2( الصف الثاني 2. )مل

 (.cartridge( يوضع فيه كارتريدج )4( الصف الثالث : انبوبة العينة. )3)

3-2 

32 
 HID Real-Time PCR Analysisي برنامج فالبيانات التي تم ادخالها 
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 الفصل الاول 

 المقدمة

 ة الجنائي القضايافي  المختصة القانونية الدعاوي يعمل على حلهو مجال  العدليعلم الطب            

مزيج من فروع العلوم المختلفة التي  العدليالطب  يعد .(Jobling and Gill, 2004)و المدنية 

في نظام  يةالتحقيق الجهاتيتم فرضها من قبل  التيقانونية ال المحاكميمكن أن توفر معلومات إلى 

 (Saferstein & Hall, 2020) .العدالة الجنائية في جميع أنحاء العالم

ريمة على يساعد في إعادة بناء مسرح الج ،هو مجال متعدد التخصصات العدليب علم الط          

وذلك لأن طبيعة  ؛كل جريمة فريدة بطريقتها الخاصة تعدالأدلة العلمية.  أساس جمع وتحليل وتفسير

 ،خاص المتورطين في ارتكاب الجريمةوالأش ،ومكان مسرح الجريمة ،ارتكابهاالجريمة التي تم 

 ,Houck and Siegel)لى آخر اجريمة ، كلها تختلف من مسرح ستخدامهاالتي تم ا دواتوالأ

2010). 

الريبوزي منقوص  الحامض النووي تحليلل جدا مهم الحامض النوويفر عينات إن تو          

هي طريقة تستخدم فيها الاختلافات الجينية  الحامض النووي تحليل. العدلي في دراسة الطب الأكسجين

   .(Alaeddini, Walsh, & Abbas, 2010) الفرد  هوية لتحديد الحامض النوويعلى مستوى 

قد تكون عينات الحامض النووي الموجودة في مسرح الجريمة أو الكوارث الجماعية غير           

الحامض النووي  ا منكميات قليله جد   قد تحتوي على احيانا   لأنها ؛والكميةكافية من الناحية النوعية 

، الضوء، الحرارة  درجات مختلفة مثلالبيئية اللظروف لطويلة  مدةبسبب التعرض لتحللة مال وا

كما . (Diegoli, Farr, Cromartie, Coble, & Bille, 2012) الدقيقة الحية الرطوبة والكائنات

واجه عينات ن نأالحامض النووي، من الممكن  تحليل ما يتمعند العدليمعروف في دراسة الطب هو 

من المصادر، لذلك من تم الحصول عليها من مجموعة متنوعة يالحامض النووي المتحللة والتي 

الحامض النووي لتقليل فرص  تحليلن يتم جمعها بصورة سليمة، والتعامل معها بعناية خلال الافضل أ

  (Zehner, 2007) .يالتلوث الخارج
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بالكوارث الجماعية  رح الجريمة المتعلقفي مس  احيانا  التي توجد  المهمةالعظام هي أحد الأدلة           

ستخدم العظام في ت حيث .(Ziętkiewicz et al., 2012)المفقودين والاتجار بالبشر. ، والإرهاب

والشديدة   القدرة على مقاومة الظروف القاسية لديها  لأن ؛ العدلي  الطب اتفي دراس  بعض الاحيان

لعينات في ل المصدر الرئيس العظام كونتحيث  ،والبكترياالرطوبة ، الحرارة اتارتفاع درج :مثل

 المجهولين الأشخاص وحالات الجماعية الكوارث حالاتفي  تحديد هوية الأفراد والتحقيقات الجنائية

)İmamoğlu, Karapirli, & Akboyun, 2012( )., 2012et alZiętkiewicz (. 

موثوقة لإدانة  تقديم أدلة عن طريقله تأثير كبير على المجتمع  الحامض النووي تحليل          

هو  الحامض النووي تحديد نمطخر لتطبيق ام الأبرياء. مجال فيهالمشتبه  ئة الاشخاصبرتو ينالمتهم

لكروموسومات الجسدية ل الحامض النوويباستخدام علامات والامومة  ،الأبوة اتاختبار

(autosomal،) كروموسومالميتوكوندريا أوY (Santos, 2013) (Kayser, 2017).     

 تشفيرويتم سم "المخطط الجيني للحياة" أب الحامض النوويى لايشار في كثير من الاحيان          

هذا يعني أن الحامض النووي ينتقل من الآباء إلى نسلهم، . التركيب الجيني للفرد في الحامض النووي

  الجيني التركيبوالخصائص المظهرية التي يظهرها الفرد، مثل لون العين والشعر، هي نتيجة 

(Snustad and Simmons, 2015)  

 يةوهي تعدد ،(STR) سم تكرارات الترادف القصيرةأا بتعرف العلامات المستخدمة حالي          

الحامض في المناطق غير المشفرة من  موجودةهي تسلسلات متكررة قصيرة  STR. يالأشكال الطول

 .(Butler, 2005)إما داخل الجينات أو بينها  ، الريبوزي منقوص الأكسجين النووي

 

 هدف البحث :

التشخيص الجزيئي في ( STRالتحري عن دور واسمات المتكرارات المترادفة القصيرة )         

العظام ونسبها الى الاباء والتي تساعد فيما بعد الدراسة في الكشف عن هوية  عيناتلمعرفة عائدية 

 .الافراد في الكوارث او الجرائم
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 الفصل الثاني

 استعراض المراجع 

 Forensic  الطب الشرعي 2-1

مجال يحل القضايا القانونية في القانون الجنائي وكذلك في القضايا هو علم الطب الشرعي           

لتحديد نمط  امر مهم جداإن توفر عينات الحامض النووي  .(Miloš and Gill, 2004 )المدنية 

تحديد نمط الحامض النووي هو طريقة يتم فيها إن . ض النووي في دراسة الطب الشرعيالحام

ما يواجه  كثيرا.  استخدام الاختلافات الجينية على مستوى الحامض النووي لتحديد هوية الفرد

قد تكون . (Alaeddini et al., 2010)ة تحللووي المالادلة الجنائية عينات الحامض الن خبراء

عينات الحامض النووي الموجودة في مسرح الجريمة أو الكوارث الجماعية غير كافية من حيث 

نها قد تحتوي في كثير من الأحيان على كميات قليلة جدا من الحامض النووي لا ؛النوعية والكمية

الحرارة درجات طويلة لظروف بيئية مختلفة مثل ة بسبب التعرض لفترات حللمتاحيانا تكون و

 .(Bender et al., 2004)والضوء والرطوبة والكائنات الحية الدقيقة 

             المصدر الرئيسي للعينات في تحديد هوية الأفراد هيما تكون العظام  غالبا            

(Fondevila et al., 2008) الحفاظ على الحامض النووي حتى لو كانت  في. العظام لديها القدرة

عينات التي يتم استخدامها في علم الطب للفهي أفضل مصادر لذلك  ؛طويلة لمدةمدفونة في التربة 

قودين، وتحليل الحامض النووي القديم الشرعي للحمض النووي لتحديد هوية الأشخاص المف

 .(Seo et al., 2010) (Loreille et al., 2007) والكوارث الجماعية

 

 History of forensic medicine  تاريخ الطب الشرعي 2-1-1

ول مرة في قضية جنائية وتم تحديد كولين دلة الحامض النووي لااتم استخدام  ،1986في عام           

 .1988، المملكة المتحدة. وكان قد أدين في يناير بيتشفورك على أنه قاتل طالبتين في ليسترشاير

في  مهمااستخدام علم الوراثة من قبل مجتمع الطب الشرعي ولعب دورا  على عتمادالاتم  وسرعان ما

 . (Seo et al., 2010)  جميع أنحاء العالم في التحقيق في الجريمة
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انواع القضايا القانونية.  العديد من في الطب الشرعي، يتم استخدام تحليل الحامض النووي في          

الجريمة، على سبيل المثال، يتم استخدام ملف التعريف الجيني عندما يكون هنالك حاجة في حالة 

أيضا  اضرورية لتحديد الجاني أو ربطه بالادله الموجوده في مسرح الجريمة، والذي يمكن استخدامه

 للتنازل في القضايا المدنية، كما هو الحال في حالات اثبات الأبوة وتحديد هوية ضحايا الكوارث

تكون الشكل الوحيد  قد كثير من الحالاتال، فإن الحامض النووي هو الأداة المستخدمة في الجماعية

 . (Pinheiro, 2010) تحديد الهويةل

 

 The basic principles of forensic  المبادئ الاساسية للطب الشرعي 2-1-2

medicine 

او يترك شيئا ما في مسرح  يجلبالطب الشرعي هو أن المجرم  علم لتحقيقات المبدأ الأساس          

آثار صابع، بصمات الاذلك استخدامه كدليل للمحققين او القائمين في التحقيق. و يشمل  يمكنالجريمة 

لياف، الزجاج المكسور، السكين، البندقية، الرصاصة أو ، الدم، السائل المنوي، الشعر، الاالاقدام

سة مثل طبيعة الجروح أو الكدمات التي تركت على جسم الضحية، والتي قد تشير الأشياء غير الملمو

                   (Jobling and Gill, 2004) و طريقة الاعتداءاإلى طبيعة السلاح المستخدم 

(Norrgard, 2008) . 

الجيني الكامل  التركيبتم الاشارة إلى أن ملف تعريف الحامض النووي الشرعي لا يمثل           

الهوية. الفائدة  تحديدلالتي يمكن استخدامها كعلامات  DNAن أجزاء ممجموعة مختارة  بل هوللفرد، 

التي ة لإجراء تحديد نمط الحامض النووي هو استخدام عدد مناسب ومجموعة من التحقيقات الرئيس

 . (Loftus, 2005)أن كل فرد لديه نمط فريد، باستثناء التوائم المتطابقة  الىتشير

لذلك يمكن تحديد هوية  ،واحدة من أهم قضايا الطب الشرعي هي تفرد بصمة الحامض النووي          

ومع ذلك، فإن  بشرط فحص مواقع الاختلاف الكافية ،نمط الحامض النوويتحديد عن طريق الشخص 

ا دقة ديهفقط مواقع قليلة من الاختلافات ول أنظمة تحديد نمط الحامض النووي المستخدمة اليوم تفحص

مواضع، يمكن اعتبار التطابق بين نمطين من  5-3باستخدام  ،كل موقعفي تباين المحدودة فقط لقياس 
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 ,Cummings and Starr) الشخصن العينتين جاءت من نفس اقويا على  الحامض النووي دليلا

2014). 

 

 Forensic and Person  الطب الشرعي وتحديد هوية الاشخاص 2-1-3

Identification 

الحالات المدنية الاكثر شيوعا في مختبرات الطب الشرعي هي حالات اثبات النسب والغرض           

من هذه الاختبارات هو تحديد  الابن مع الام والاب فيما اذا كان الاخير هو الاب البيولوجي، في بعض 

الشخص، مما يجعل  نفس ، في هذه الحاله يتم استخدام اقاربميتاالحالات يكون الاب المحتمل غائبا او 

                    الاختبار اكثر تعقيدا، او يتم اللجوء الى استخراج الجثة من القبر في حالة الوفاة

(Iwamura et al., 2004) (Pinheiro, 2010). 

، حيث تكون تكون العينات الموجوده في حالة استخراج الجثة حسب الفترة الزمنية للوفاة           

 الجينيه عينات صعبة للحصول على البروتين ذلعينات الحامض النووي، وه العظام المصدر الرئيس

(Pinheiro, 2010) متحللقد يكون  ةن الحامض النووي في حالة استخراج الجثأ من رغمعلى ال 

 تحليل الحامض النووي. اجراء ، ومن الصعب جدا

بسبب جميع المتغيرات  ،ة التي يواجهها الخبراءكوارث الكبرى هي الصعوبات الرئيسالتعد           

والكوارث أكارثة من صنع الإنسان، مثل الإرهاب،  أما على أنها الكوارثالمرتبطة بها، يمكن تصنيف 

دون معلومات دقيقة عن عدد ب، الطبيعية، مثل تسونامي، ويمكن أيضا تصنيفها على أنها مفتوحة

  هوية لتحديد   الحدث  قبل  توجد بيانات إذ، ةالضحايا، كما هو الحال مع تسونامي، وفي كارثة مغلق

 (Butler and Hill, 2012)  لركاب عند تحطم طائرةالضحايا، على سبيل المثال قائمة ا

(Siriboonpiputtana et al., 2018) 

همية اتحليل الحامض النووي، هي العينات المرجعية )المعروفة(، والتي لا تقل لنقطة مهمة           

يعتمد وجابة، إفي علم الطب الشرعي، الملف الوراثي وحده لا يقدم أي  غير المعروفةعن العينات 

تم مقارنة الملف الوراثي الذي تم الحصول يتحليل الحامض النووي على المقارنات. في هذه الحالات، 
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عليه من العينة المجهولة باستخدام برامج الكمبيوتر مع الملفات الشخصية المختلفة المعروفة لتسهيل 

هذه الحوادث على عدد كبير من الضحايا والتي تفترض أيضا وجود عدد كبير  تشملعادة ما  ،التحليل

 .  (Montelius and Lindblom, 2012) (Butler and Hill, 2012) من العينات المرجعية

 

 The Target Area for  المنطقة المستهدفة لتطبيقات الطب الشرعي 2-1-4

Forensic Applications 

معرفة المنطقة المستهدفة التي يتم اختيارها لتكون مفيدة لتطبيقات الطب  من الظروري جدا            

 3.2الشرعي. مع التقدم في تقنيات البيولوجيا الجزيئية، أصبح من الممكن الآن تحليل أي منطقة ضمن 

موقع الحامض النووي الذي سيتم استخدامه  يحتويجب أن ي   ،لبشريمليار قاعدة والتي تشكل الجينوم ا

 : ةالطب الشرعي بعض الخصائص الرئيس في علم

 على نطاق واسع بين الأفراد(. متنوعكون متعدد الأشكال )ين أيجب • 

 ن تكون سهلة ورخيصة لتوصيفه.أيجب • 

 بين المختبرات.مقارنتها ملفات تعريف سهلة التفسير و تقديم• 

 لا تكن تحت أي ضغط انتقائي.• 

 .ان يكون معدل الطفرة منخفضأيجب • 

عمل عن طريق  ولاسيماتم إحراز تقدم كبير في فهم الجينوم البشري في السنوات الأخيرة،           

 .(Goodwin et al., 2011)مشروع الجينوم البشري 

 

 العظام  2-2

الدم ينتج خلايا نخاع العظم صلب يدعم ويحمي مختلف أعضاء الجسم، و نسيجالعظم هو          

مكوناتها  تتصلبمن الأنسجة الضامة الكثيفة حيث  يعتبر العظم، الحمراء والبيضاء، ويخزن المعادن
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الهيكل  تكوينفي  لها قادرة على أداء دورها الرئيسوهذا يجع ،خارج الخلية لتوفير القوة والصلابة

 .(Weatherholt et al., 2012) العظمي

 ،وهو بروتين مرن يزيد من المقاومة للكسور (collagen) الكولاجين من العظم يتكون          

هذا هو معدن العظام ( hydroxyapatiteتسمى هيدروكسيباتيت ) والتي والمعادن غير العضوية

مع  جيدا   يرتبط ارتباطا  الحامض النووي  .(Boskey, 2013) الذي يعطي العظام صلابتها

هيدروكسيباتيت وكذلك فقدان الكولاجين  الفقدان البلورة في  بمدى تحللهيرتبط  إذالهيدروكسيباتيت 

(Campos et al., 2012) . 

في تخزين المعادن  اتشارك أيضو ،على التجدد اوقدرته ا، قوتهام بصلابتهاتميز العظت          

القاعدي وتنظيم درجة الحموضة في الدم وجميع الوظائف الثانوية الأخرى  وتوازن الحامض

(Taichman, 2005).  

٪ من المواد غير 75العضوية و ٪ من المواد 25العظام عبارة عن مركب مكون من           

% من ألياف الكولاجين، فيما تكون المادة 95-90تتكون المادة الخلوية من حوالي ، العضوية

                        العظام القشرية أو المدمجة ،أساسيين تركيبينتتكون العظام من عنصرين  ،الأساسية النسبة الباقية

(Cortical bone(  يعطي العظم القشري  ،شري القشرة الخارجية الصلبة للعظميشكل العظم الق

% من الكتلة العظمية الكلية في هيكل 80العظمة مظهرها الأبيض، الصلب، الأملس، ويمثل 

 (Trabecular bone). العظم التربيقي أو الاسفنجي (Bao et al., 2013) الشخص البالغ

هو النسيج الداخلي للعظمة الهيكلية وهو عبارة عن شبكة سفنجية، والمعروف أيضا بأسم العظام الأ

يمتلك العظم الإسفنجي نسبة مساحة السطح للحجم أكبر من تلك في العظم  ،خلوية مسامية مفتوحة

 الفرق الرئيس. (Bao et al., 2013) هذا أضعف وأكثر مرونةيجعله  ،القشري نظرا لأنه أقل كثافة

كثافة العظام عامل  (White et al., 2011) تهاابين هذين النوعين من أنسجة العظام هو مسام

كبير في كثافة العظام بين الرجال والنساء، وفي مناطق  فرقهناك  مية،مادة العظالفي بقاء  رئيس

 (. (Topić et al., 2018هيكل العظمي ال تكوينمختلفة من 

.                       
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بلورات العظام هي المستودع  واستقلاب الكالسيوم. ،في تكون الدم رئيسيا   تلعب العظام دورا            

            والفسيولوجي التمثيل الغذائيالرئيسي للكالسيوم والفوسفات والأيونات الأساسية لعمليات 

(Oryan et al., 2015) .  بلوغه سن الرشد نمو الجنين وتطوره حتى اثناءر العظام شكلها تغي ،

إعادة بناء العظام على بنية العظام  على يحافظو ؛الميكانيكية ةقوالالفسيولوجية أو  آثارهعلى  اعتمادا  

. (Topić et al., 2018) ، ويصلح تلف أنسجة العظام ، ويحافظ على توازن الكالسيوم والفوسفور

 

 Bao et al., 2013)للعظم يظهر فيه تركيب العظم الداخلي . مأخوذ من )نظرة عامة تخطيطية ( 1-2شكل )

من المعروف أن أنسجة العظام تتحمل الظروف البيئية مثل ارتفاع درجة الحرارة             

وأنها تحافظ على خصائصها الهيكلية لفترة طويلة من وتنشيط الكائنات الحية الدقيقة،  والرطوبة

لأنه  ؛يوفر هذا النسيج معلومات مهمة في علم الطب الشرعيو ،الزمن حتى إذا كانت الجثة متآكلة

. العظام حتى (Yukseloglu et al., 2019)يكشف عن عدد من الخصائص الشخصية للضحايا 

المحفوظة مقارنة بالأنسجة الأخرى  DNAبعد عدة سنوات من التعفن، هي أفضل أنسجة 

(Mayall et al., 2013). 
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 Bone shapes  مااشكال العظ 2-2-1

 (Mayall et al., 2013) :أشكال حسب شكلها خمسةتنقسم العظام إلى 

لها شكل أنبوبي  .عظم القصبةعظم الفخذ، عظم العضد، ( مثل:  Long Bonesعظام طويلة )  .1

عادة ما تكون هذه العظام منحنية ، مع نهايات مشتركة موسعة ولها طول أكبر من عرضها

وي ويمنع يمتص ضغط القوى الميكانيكية، مثل وزن الجسم، ويوزعه بالتسا قليلا، هذا الانحناء

على  ،هذه العظام هي في الغالب عظام الأطراف الموجودة في اليدين والقدمين ،تكسر العظام

شابه تالرغم من الاختلافات الواضحة في شكل هذه الأنواع المختلفة من العظام، فإن تشريحها م

 .(White et al., 2011)بشكل ملحوظ 

 مكعبة عظام الارساغ، ،  مشط القدم، مشط الكف( مثل:  Short Bonesعظام قصيرة )  .2

وهي تتكون من عظم إسفنجي مغطى  ،الشكل، أي أنها متساوية تقريبا في الطول والعرض

 .(Jarmey, 2018) بطبقة رقيقة من العظم المضغوط

عادة ما  ، ( مثل: قوس الجمجمة، الأضلاع  وعظام الكتف Flat Bonesعظام مسطحة )  .3

 من العظم مضغوط بطبقة متوازيين تقريبا   )خارجي وداخلي( تكون رقيقة وتتكون من لوحين

وهي عظام ذات حركة قليلة او معدومة الحركة، حيث يوفر هذا  ؛من العظم الإسفنجي بينية

 .(White et al., 2011) النوع من العظام الحماية

عظام الفقرات وعظم الورك وعظام قاعدة ( مثل:  Irregular Bonesعظام غيرمنتظمة )  .4

لا يمكن تصنيفها في أي من  ومن ثمهي عظام غير منتظمة معقدة في الشكل  ،الجمجمة

 .) 2011et alWhite ,.( الفئات الأخرى

( وهي عظام صغيرة ومستديرة، اصلها غضروف و Sesamoid Bonesالعظام السيسمائية ) .5

تتعظم في مرحلة البلوغ، مغلفة في بعض اوتار العضلات عند مرورها بالقرب من العظم 

 .(Nwawka et al., 2013)باستثناء السطح الذي يتمفصل به العظم 
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  Bone Cells  خلايا العظم 2-2-2 

 للعظم البانيةمختلفة من الخلايا في أنسجة العظام: الخلايا النواع الأ العديد منهناك           

(osteoblasts )العظمية ايالتي تشارك في صنع وتمعدن نسيج العظم، الخلا (osteocytes) الخلايا ،

ت شتق الخلايا  .(Osteoprogenitorsالسليفة العظمية )، وخلايا (Osteoclasts) المحطمة للعظم

العظمية وبانيات العظم من خلايا السليفة العظمية، فيما ت شتق ناقضات العظم من نفس الخلايا التي 

 (Florencio-Silva et al., 2015). تتمايز لتكوين بلاعم وخلايا وحيدة

العظمون وتصنع بانيات العظم هي خلايا أحادية النواة مكونة للعظم. توجد على سطح طبقات           

الخلايا العظمية هي ، مزيج من البروتينات يعرف باسم النسيج العظماني، والذي يتمعدن ليصبح عظما

تنشأ الخلايا العظمية من بانيات العظم التي هاجرت للداخل وأصبحت  ،بانيات عظم غير نشطة غالبا  

يا المحطمة للعظم هي خلايا كبيرة الخلا. محتجزة ومحاطة بالمادة الخلوية للعظام التي أنتجتها بنفسها

يتم بعد ذلك تكوين عظم  ؛ولة عن انهيار العظام عن طريق عملية تشرب العظمؤجدا متعددة النوى مس

             بانيات العظم. يتم باستمرار تجدد العظم عن طريق التشرب والتصنيع بوساطةجديد 

(Đudarić et al., 2014). 

 ،التي تنشأ من الخلايا الوحيدة من الانوية العديدها فيالخلايا المحطمة للعظم هي خلايا كبيرة           

عن طريق إفراز الكولاجينيز والإنزيمات الأخرى  هو هضم العظم الزائد وغير المفيد دورها الرئيس

وأكبر عدد من  هي الاكثر وجوداالخلايا العظمية ، التي تكسر بلورات الكولاجين وأملاح الكالسيوم

تقع في و ،في مصفوفة العظام للعظم البانيةدفن الخلايا عن طريق  تتكونوخلايا أنسجة العظام، 

تحتوي كل خلية عظمية و ،على خلية عظمية واحدة فجوةالفجوات بين الصفائح العظمية وتحتوي كل 

خلايا الترتبط  (، كذلك(canaliculi القنيواتعلى العديد من البراعم السيتوبلازمية الموجودة في 

تسجل الخلايا العظمية التغيرات في أنسجة العظام  ،ة العظام الأخرىالعظمية بشكل جيد بخلايا أنسج

. مقارنة (Pajnič et al., 2016)للعظم  البانيةالتي تنظم نشاط الخلايا المحطمة للعظم والخلايا 

بالخلايا العظمية الأخرى، تعبر الخلايا العظمية عن المستقبلات الكربوكسيلية لهرمون الغدة الدرقية 

(PTH )اقي لخلايا العظاموهو أمر مهم في إرسال الإشارات داخل الخلايا والنشاط الاستب (Đudarić 

et al., 2014). 
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  DNA  الحامض النووي 2-3

من  ب والنصف الاخرنصف الاول من الأ، اليتكون الحامض النووي للفرد من شريط مزدوج          

 (Luftig and Richey, 2000)لأثبات الابوة الام، لهذا السبب يمكن استخدام الحامض النووي كدليل 

(Olivier, 2001) . 

من خلايا الجسم تقريبا باستثناء خلايا الدم الحمراء تم العثور على الحامض النووي في كل خلية           

(Goodwin et al., 2011)،  الحامض النووي الموجود في الكروموسومات ليس له وظيفة  معظمأن

هذا النوع من الحامض  ،(junk)ما يشار إليه باسم الحامض النووي غير المرغوب فيه  وغالبا  معروفة 

يمكن استخدام و ، (Jagannathan et al., 2018) الطب الشرعي اتالنووي له أهمية خاصة لتطبيق

عن يتم تحقيق ذلك و ،الحامض النووي في العديد من الحالات، بما في ذلك تحديد الأشخاص المجهولين

تحديد معلومات تسلسل الحامض النووي، والتي تميز أقسام صغيرة من الحامض النووي التي طريق 

 . (Olivier, 2001)تختلف من فرد لآخر 

 

 History and Development  تاريخ وتطور الحامض  النووي الشرعي 2-3-1

of Forensic DNA 

   Restriction Fragmentتعدد اشكال طول قطع التقييد  تم وصف أول 1980في عام           

Length Polymorphism  (RFLP). الأهداف الجزيئية  مثليتعدد اشكال طول قطع التقييد  كان

تعدد  النسب. تم ملاحظة اتواختبار الإنسان،وتحديد هوية  الجينية،الأصلية المستخدمة لرسم الخرائط 

الناتجة عن تقييد إنزيم هضم  الاجزاءعلى أنها اختلافات في أحجام وعدد اشكال طول قطع التقييد 

  . (Rasmussen, 2012) (Saad, 2005) الحامض النووي

نمط الحامض النووي )التنميط( كما  تحديد ، تم وصف بصمة الحامض النووي أو1985في عام         

مناطق الحامض النووي تحتوي بعض وجد أن  إذهو معروف الآن، من قبل الدكتور أليك جيفريز. 

بعض. اكتشف أيضا أن عدد  االحامض النووي الذي يتكرر عدة مرات بجانب بعضه من سلسلتعلى 

 .(Goodwin et al., 2011)الموجودة في العينة يمكن أن يختلف من فرد لآخرالأقسام المتكررة 
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 أصبحت مناطق تكرار الحامض النووي المعروفة باسم التكررات المترادفة مختلفة العدد            

variable number tandem repeat   (VNTRs) . كانت التقنية التي استخدمها الدكتور جيفريز

لأنها تضمنت استخدام  ؛طول قطع التقييد تعدد اشكالالتكررات المترادفة مختلفة العدد تدعى  لفحص

 .(Butler, 2005) (VNTRsتقييد لقطع مناطق الحامض النووي المحيطة بـ )الإنزيم 

 قصير،هي مناطق الحامض النووي التي يتكرر فيها تسلسل  التكررات المترادفة مختلفة العدد          

خر، من شخص لآ اكبيراختلافا يختلف العدد الدقيق للتكرارات  ،قاعدة 35إلى  8عادة ما يكون من 

. عادة ما يكون عدد أنواع الطول التي يمكن تمييزها بشكل موثوق الاختلافمن  كبيرا مقدارلذلك يوفر 

 ضخماع، يكون عدد المجموعات قموا 6أو  5لكل موقع في الكروموسوم. مع وجود  30إلى  20هو 

مليار أو أقل. في  100واحتمال مطابقة شخص عشوائي للملف الشخصي مع المشتبه به هو واحد من 

 تستخدم، ونادرا ما STR استخدامفي  منتصف التسعينيات، بدأت التكررات المترادفة مختلفة العدد

 (Butler, 2005) في الآونة الأخيرة للاستخدام الجنائي التكررات المترادفة مختلفة العدد

(Goodwin et al., 2011).  

 

 DNA in the bone  مظمض النووي في العاالح 2-3-2

أنه يمكن أن يرتبط  علىدة طويلة في الهيكل العظمي مالحامض النووي ل استقراريرتبط           

 بوساطة للتحللأقل عرضة  لأنسجة العظام، مما يجعله بالهيدروكسيباتيت، المكون الرئيس

 .(Brundin et al., 2013)الإنزيمات 

النووي عادة داخل الخلايا العظمية، ويمكن العثور عليه في الدم والخلايا  يوجد الحامض            

فعالة في الحفاظ على الحامض  الواحدة من أكثر النظريات . (Topić et al., 2018) الليمفاوية

خارج مصفوفة العظام يشير إلى أن الحامض  النووي يبقى في الجزء العضوي من النووي في ال

 . (Yukseloglu et al., 2019)هيدروكسيباتيت أو ال الكولاجين ئاتجزيب هعن طريق ربط الخلية

عادة  .(Ambrus et al., 2010)  ماعلى العظ في الحفاظكثافة العظام عامل مهم عد ت              

 وخاصة    العظمي،   في الأجزاء الأكثر كثافة من الهيكل تحللاقل اما يكون الحامض  النووي 

ومع ذلك، دراسات . (Prinz et al., 2007)والساق  الفخذ   عظم  مثل  الوزن    تحمل  عناصر في
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بين  النووي قليلة بحثت بشكل منهجي الاختلافات في معدلات النجاح من تحديد نمط الحامض

 .(Miloš et al., 2007) العناصر الهيكلية

 

 DNA Fingerprint  بصمة الحامض  النووي 2-3-3

تعرف على الأفراد الذين لل تسمحبصمة الحامض النووي هي الطريقة الوراثية الجزيئية التي           

فراد تحدد هذه الطريقة الا ،المنوي أو العينات البيولوجية الأخرىيستخدمون الشعر أو الدم أو السائل 

من قبل  1984الحامض النووي الفريد الخاص بهم. تم وصفه لأول مرة في عام  نمطتحديد  على بناء  

، والذي الصغيرة التوابعالعالم البريطاني أليك جيفريز الذي ركز على تسلسل الحامض النووي المسمى 

 .(Jobling and Gill, 2004)وظيفة معروفة  من دونط متكررة يحتوي على أنما

قدرة الاختبار على اكتشاف ملف تعريف الحامض  دقةبكفاءة بصمة الحامض النووي  تتميز          

عدد العلامات الجينية التي تم فحصها، ودرجة عن طريق يتم تحديد تقييم الدقة الكلي  النووي الصحيح.

دمة تظهر درجة الموجودة لكل علامة جينية، وكذلك إذا كانت العلامات الجينية المستخ الاختلافات

 .(Butler and Hill, 2012)الاختلاف كبيرة من 

 

 Type of Short Tandemفئات وانواع التكرار المترادف القصير  2-3-4

Repeat and Categories 

 ٪ فقط 0.5 و ٪ بين جميع الأفراد99.5 متشابة بنسبةلقد وجد أن الحامض النووي البشري           

. يوفر هذا الاختلاف في الحامض النووي الأساس (Feuk et al., 2006) خرلآختلف من فرد ي

تعدد الأشكال نوعين من الحامض لالإنسان ويسمى تعدد اشكال الحامض النووي.  هوية غراض تحديدلا

تعدد الأشكال في المناطق المشفرة وتعدد الأشكال في المناطق : (Kashyap et al., 2004)النووي 

 غير المشفرة.

تعدد الأشكال في المناطق غير المشفرة إلى نوعين: تعدد الأشكال المتسلسل وتعدد نقسم ي           

كثر في تسلسل الحامض االأشكال الطولي. تعدد الأشكال المتسلسل هو الاختلاف في قاعدة واحدة أو 
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(، في حين أن تعدد الأشكال SNPالنووي في موقع معين في أفراد مختلفين )على سبيل المثال ، 

فراد مختلفين. من الأمثلة على اهو الاختلاف في طول الحامض النووي في موقع معين في الطولي 

 الدقيقة التوابعو( minisatellites( )VNTR) الصغيرة التوابعتعدد الأشكال الطولي 

(microsatellites ) (STR and mini-STR) (Butler et al., 2007) .مة يسمى موقع علا

DNA  يؤدي وجود الأليلات في موقع جيني إلى  ،الأليلات فيه توجد الذيفي الكروموسوم بالموقع

ع متعددة إلى إنشاء ملف تعريف قدي الجمع بين الأنماط الجينية من مواؤي، ظهور النمط الجيني للفرد

تحديد النمط الجيني  تتضمن، فإن عملية تحديد نمط الحامض النووي ومن ثمالحامض النووي للفرد. 

  .(Butler and Hill, 2012)الموجود في مواقع محددة على طول جزيء الحامض النووي 

 

 DNA degradation  الحامض  النووي تحلل 2-3-5

الحامض النووي هو جزيء مستقر، ولكن عندما يتعرض لتغيرات بيئية شديدة، والتي يمكن           

 ويكون في كثير من الاحيان في خطرتحلل يمكن أن يملاحظتها في حالات الطب الشرعي المختلفة، 

 تركيبفي تحليله. عوامل مثل درجة الحرارة والرطوبة ووجود الكائنات الحية الدقيقة تؤثر على 

 . (Pajnič et al., 2016) (Pinheiro, 2010)الحامض النووي

 خاطئةنتائج  الحامض النووي تحديا في تحليل الطب الشرعي، ويمكن أن يؤدي إلى تحلل يمثل          

على التحليل الوراثي، حلل يمكن أن يؤثر هذا الت .(Yang and Speller, 2006)أو عدم وجود نتائج 

التي يهتم بها الطب الشرعي، مع  المناطقالحامض النووي يمكن أن يغير من نجاح تضخيم  تحللأن 

 ,Pinheiro)( STRفقدان المعلومات الوراثية والفشل في اكتشاف التكرار المترادف القصير )

إلى خصائص وراثية غير مكتملة، مما يؤدي  الحامض النووي أيضا   تحلليمكن أن يؤدي و .(2010

يكون له  مما قد، التشفيرإلى تسرب الأليل. كما أنه يمنع تطور بوليميريز الحامض النووي ويزيد من 

العينات  تتعرضقد  .(Sikorsky et al., 2007) تأثير على تحليل الحامض النووي الشرعي

ة قاسية مثل درجة الحرارة وأشعة الشمس البيولوجية التي تم جمعها من مسرح الجريمة لظروف بيئي

يؤدي التعرض البيئي إلى إتلاف الحامض النووي عن  .(Misner et al., 2009)المباشرة والمياه 

يحول الحامض . نتيجة لنشاط النيوكلياز هذاويحدث  صغيرة طريق تحطيم الجزيئات إلى أجزاء 
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 Polymerase chain reaction (PCR) المتسلسل البلمرةتفاعل  التمديد إلىالنووي التالف خطوة 

يقلل التلف من مستويات الحامض  تفاعل البلمرة المتسلسلكبيرة عبر الجزاء الأوالقدرة على استرداد 

أن تتداخل أيضا  يمكناغ الانسجة، ، مثل بعض أصبPCRمثبطات  (Deagle et al., 2006)النووي 

 . (Misner et al., 2009)  مع القدرة على استعادة الحامض النووي الكامل من الأدلة البيولوجية

سوف يتحلل  هذه العينات، فإن الحامض النووي في الخلية حفظمرور الوقت، اذا لم يتم ب          

لن تكون ناجحة بعد الآن. يمكن أن يؤدي  PCRوحتى طرق اختبار الحامض النووي القائمة على 

لأغراض التحسين،  PCR  إلى زيادة في عدد دورات التضخيم غير الفعال لتسلسل الحامض النووي

         (Wang et al., 2004) ين الخاطئ للنوكليوتيداتمما يؤدي بدوره إلى زيادة احتمال التكو

(Foran, 2006) . 

يجري تطوير اختبارات الحامض النووي الجديدة لاستعادة المعلومات من مناطق صغيرة من           

 تشملسليمة بعد تلف الحامض النووي. الحامض النووي، والتي هي اكثر عرضة من ان تكون 

بالقرب من منطقة  primers( باستخدام  miniSTRsاختبارات الحامض النووي الجديدة هذه ) 

كما يتم تقييم اساليب تضخيم الجينوم وإصلاح الحامض النووي لتحديد إمكانية  ( SNPs و  (STRتكرار

. تتمثل إحدى (Misner et al., 2009)من قوالب الحامض النووي المحدودة أو التالفة  PCRتضخيم 

، عن PCRة في تقليل حجم منتجات حللالطرق لاستعادة المعلومات من عينات الحامض النووي المت

 .STR  (Butler et al., 2007)مكن الى منطقة تكرار باسرع ما يالبوادئ طريق نقل 

 

 DNA As An Identification Tool  كأداة لتحديد الهوية الحامض  النووي 2-3-6

، كان العلماء يستكشفون باستمرار كيف 1953الحامض النووي في عام  تركيبمنذ اكتشاف           

الأمراض،  اكتشافيمكننا فتح أسرار الحامض النووي لمجموعة متنوعة من الأغراض مثل 

واستكشاف النسب، وفهم علم الوراثة والتطور، وتعظيم القيمة الغذائية للطعام، و في الآونة الأخيرة، 

 .(Goldman et al., 2013)لتخزين البيانات 
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التركيب الجيني  تشفيرباسم "المخطط الجيني للحياة" ويتم  احيانا يشار إلى الحامض النووي          

للفرد في الحامض النووي. هذا يعني أن الحامض النووي ينتقل من الآباء إلى نسلهم، والخصائص 

 Snustad and)الجيني  التركيبظهرية التي يظهرها الفرد، مثل لون العين والشعر، هي نتيجة الم

Simmons, 2015). 

كون الهدف هو تحديد الجهة المانحة لأدلة الحامض النووي، ليس ي ،الحالات كثير منفي           

ستكون هذه عملية مكلفة للغاية وتستغرق وقتا طويلا.  ،تسلسل الجينوم بأكملهدراسة من الضروري 

فراد، لذلك، لأغراض ٪ من الجينوم البشري متطابق لجميع الا99.5رب ان ما يقاذلك، ف فضلا عن

، الطولية نقوم بتحليل علامات تعدد الأشكال (Rudin and Inman, 2001)تحديد الهوية البشرية 

هي تسلسلات متكررة قصيرة  STRفي مواقع محددة داخل الجينوم النووي، والتي تختلف بين الأفراد. 

 .(Butler, 2005)توجد في المناطق غير المشفرة من الحامض النووي، إما داخل الجينات أو بينها 

 

 Tandem Repeat  التكرار الترادفي 2-4

الشرعي:  مجال الطبعلى نطاق واسع في تستخدمان  يتكرار الترادفالن من ان مهمتاهنالك فئت          

 التوابع(  و  VNTRs، ويشار إليها أيضا باسم التكرار المترادف متغير الاعداد )  المصغرة التوابع

هو  STRsو  VNTRsالهيكل العام لل (  STRs القصير ) الترادف، يشار إليها أيضا بتكرار  الدقيقة

بين الأليلات المختلفة هو اختلاف في عدد وحدات التكرار التي ينتج عنها  الاختلافسبب بنفسه. 

 أليلات ذات أطوال مختلفة، ولهذا السبب التكرار المترادف متعدد الاشكال يعرف بتعدد الاشكال الطولي

(Goodwin et al., 2011). 

 

      variable number Tandem Repeatتكرار العدد المترادف المتغير  2-4-1

 (VNTRs )    

الفرق في عدد من حالات  ،لاف المراتايتم تمثيل التكرارات الأساسية في بعض الأليلات            

. يمكن أن كيلوبايت 30أكثر من  الى زوج قاعدة 500 تراوح في حجمها منت تالتكرار يخلق أليلا
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يختلف العدد الدقيق للتكرارات اختلافا . (Berg et al., 2003) يكون عدد الأليلات المحتملة كبيرا جدا

. عادة ما يكون عدد أنواع الطول التي الاختلافا من ركبيرا من شخص لآخر، لذلك يوفر هذا قدرا كبي

 (Butler, 2005)ات كروموسومال من لكل موقع 30إلى  20بشكل موثوق  التعرف عليهايمكن 

(Goodwin et al., 2011).  

نوع العينة التي يمكن تحليلها  علىاستخدام التكرار المترادف متغير الاعداد  يقتصر ومع ذلك،          

قد يكون تفسير ملفات  ،تطلب كمية كبيرة من الحامض النووي عالي الوزن الجزيئيت الأنه ؛بنجاح

التكرار المترادف متغير الاعداد مشكلة أيضا لأن استخدامها في علم الوراثة الشرعي تم استبداله الآن 

 .(Nutini et al., 2003)بالتكرار المترادف القصير

 

   Short Tandem Repeat  (STR) رادف القصيرالتكرار المت 2-4-2

في مناطق الجينوم البشري، حيث توجد مجموعات من وحدات  رةمشف هنالك مناطق غير          

هذه هي أشكال  STRمتكررة التي يمكن أن تختلف في الطول وفي تكوين وحدة التكرارال النكليوتيدات

DNA  لعينات االشرعي لتحديد جينات  الطبالموجودة بين العلامات الوراثية، الأكثر استخداما في علم

(Pinheiro, 2010) . 

نقطة أساس والتي يبلغ  6-1كررة تتكون من ت، هي وحدات مالتكرار المترادف القصير           

وذلك  ؛مرتفعمعدل طفرة  المترادف القصيرالتكرار  لدى ٪ من الجينوم البشري. 3مجموعها حوالي 

 أن تحديد نمط. (Zeng et al., 2015) هم في نسبة كبيرة من الاختلافات الجينية البشريةلأنها تس

STR الطب الشرعي هوية الانسان في الطريقة الأكثر استخداما لتحديد  وه(Gymrek, 2017) . 

 طةاسة بسهولة بويأزواج قاعد 7إلى  2 منتتراوح  التي ،STRs الدقيقة التوابعيمكن تضخيم           

جهاز الترحيل الكهربائي. الاختلافات المستخدمة  بوساطةوفصلها  (PCR) المتبلمرسلسلة التفاعل 

(. تحتل STRsالقصير ) المترادف أو التكرار الدقيقة التوابعبشكل رئيسي في علم الطب الشرعي هي 

وقد ثبت  .  (Butler, 2005)نيوكليوتيدات  10,000% من الجينوم البشري وتحدث في كل  3حوالي 

بشكل  وجوديالأمراض وبروابط قليلة  هالطب الشرعي ل  لأغراض  تم اختياره  التي (STRأن )
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وتشمل الشروط الأخرى عدم . (Thanakiatkrai et al., 2013)رئيسي في المناطق غير المشفرة 

 .(Butler, 2005)الأليلات القابلة للتمييز والقدرة على تضخيمها بقوة وتماثل الزيجوت، 

، من STR. لزيادة كفاءة الحصول على ملف تعريف مالتضخيالعينات، يغير نجاح  تحلل           

، STRالممكن تقليل حجم منتج التضخيم، وإعادة تصميم البادئ من أجل الارتباط بشكل أقرب بمنطقة 

، وهي مفيدة للحالات التي تحتوي على عينات mini-STRsوالاحتفاظ بنفس المعلومات. تسمى هذه 

 .(Zeng et al., 2015)صعبة مثل العظام 

كون موجوده في الكروموسومات الجسمية( أو جنسيا يجسميا ) STRيمكن أن يكون           

إذا كانت اما كان تحديد الهوية مطلوبا.  اذا الجسمية STR ستخدم ت  ) Yوكروموسوم  X)كروموسوم 

هناك حاجة إلى معلومات إضافية، فيتم استخدام الكروموسومات الجنسية. في حالات اثبات الأبوة، 

مفيدا لتحديد النسب الأبوية وتحديد الذكور، والذي يكون مفيدا  في القضايا  Yكروموسوم  STRيكون 

في حالة غياب الأب في قضايا الأبوة  Xكروموسوم  STRالجنائية في العينات الممزوجة. يستخدم 

 .(Pinheiro, 2010)المزعوم 

لتحديد الهوية  موقعا   13، أنشأ مكتب التحقيقات الفيدرالي مجموعة أساسية من 1997في عام          

: وتشمل المواقع التالية(  CODIS) المشتركالحامض النووي  مؤشرشكلت هذه المواقع نظام  ،البشرية

D3S1358  ,D5S818  ,D7S820  ,D8S1179  ,D13S317  ,D16S539  ,D18S51  ,

D21S11  ,CSF1PO  ,FGA ,TH01  ,TPOX  وvWA (Lim et al., 2015) . 

موقعا أساسيا  13جديدة في الولايات المتحدة من  STR، تم تطوير مجموعة 2017 عامفي           

,  D1S1656  ,D2S441  ,D10S1248  ,D12S391تم إضافة  ذإموقعا أساسيا  20إلى 

D22S1045  ,D2S1338  وD19S443 (Ludeman et al., 2018). 
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           في الطب الشرعي STR ) استخدامات التكرار المترادف القصير ) 2-4-3

(STR) uses in forensics   Short Tandem Repeat 

هو الطريقة المفظلة حاليا لتحديد هوية الإنسان في  (STR)  تحليل التكرار المترادف القصير          

بسبب قدرته العالية على إنتاج ملفات تعريف مميزة من  (Butler, 2011)ي قضايا الطب الشرع

 ةاداة مهم (STR). اصبح استخدام نمط (Liu et al., 2008)كميات قليلة من الحامض النووي 

ما يوفر وسيلة موثوقة  با  غالواساسية لتحديد هوية الضحايا من مجموعه متنوعه من الكوارث الطبيعية، 

لا  إذالجسم  تجزئةما يحدث ذلك في حالات  تطبيق طرق أخرى، غالبا  مكن لتحديد الهوية عندما لا ي

 و عندما لا تتوفر البيانات الطبية أو بصمات الأصابع للأشخاص المفقودينايتم حفظ العينات بعد الوفاة 

(Butler and Hill, 2012). 

التضخيم والكشف. على الرغم من وجود تداخل في بعض -إلى قسمين STRتنقسم تقنيات نمط           

هو تضخيم سريع وقوي ورخيص ومحمول مع تفسير بسيط   STRن الهدف النهائي لتحليل االتقنيات، ف

(Butler, 2005). 

في مجالات الطب الشرعي هي تكرارات النوكليوتيد الرباعي، مستخدمة المواقع ال اغلب            

والتي تعزز جميع متطلبات علامات  STRالمتكررة لـ والتي تحتوي على أربعة أزواج من القواعد 

 الطب الشرعي، حيث تكون:

 .قوية، مما يؤدي إلى تحليل ناجح لمجموعة واسعة من المواد البيولوجية 

 .يمكن مقارنة النتائج التي تم الحصول عليها في المختبرات المختلفة بسهولة 

  ،الأرسال(. تعددفي وقت واحد )عند تحليل عدد كبير من المواقع خاصة مميزة للغاية 

  تطلب سوى عدد قليل من الخلايا لإجراء تحليل ناجح.يحساس للغاية، لا 

 الـ سريع نسبيا وسهل لإنشاء ملفات تعريف STR (Butler and Hill, 2012). 

الأنظمة حالات تحديد الهوية الشرعية، طورت شركات التكنولوجيا الحيوية مثل  تزايدمع           

الشرعي مع  الطبمجموعات للاستخدام في علم  (PC)شركة بروميغا و (ABI) الحيوية التطبيقية

 ..(Butler and Hill, 2012)( CODIS) بوساطةالمعروفة والمستخدمة  STRع ضموا مراعاة
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في جعل الحامض النووي مصدرا ممتازا للمعلومات التي تساعد على تفرد  تساهم أربعة أشياء          

 الطب الشرعي:

 تقريبا في الحامض النووي بين أنواع الخلايا. ( لا يوجد فرق1) 

 ي للفرد طوال حياته.( لا يتغير الحامض النوو2) 

 البروتينات.بالحامض النووي  مقارنة  تحلل ( مقاومة3) 

  .(Butler, 2005)( اختلافات عالية بين الأفراد وبين الأنواع 4) 

 STR  Naming DNA markers ) )تسمية علامات الحامض  النووي  2-4-4

من جين أو تقع  تسميات علامات الحامض النووي واضحة إلى حد ما. إذا كانت العلامة جزءا            

التكرار الترادفي  اتعلى سبيل المثال، تكون علام التسميةداخل الجين، فسيتم استخدام اسم الجين في 

 كالاتي:وموقعها والتي سيتم دراستها وفقا لتسميتها  (STR)القصير 

 TH01  لجين هيدروكسيلاز التيروزين عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات بسيط

من حقيقة أن  TH01" يأتي جزءا من 01. "11البشري الموجود على الكروموسوم 

في بعض  من جين هيدروكسيلاز التيروزين. 1التكرار المتضمن يقع في إنترون 

في بداية اسم المكان للإشارة إلى أنه جينوم  ((HUMالأحيان يتم تضمين بادئة 

 HUMTH01بشكل صحيح على أنه  TH01 STRسيتم إدراج موقف  بشري.

(Gazi et al., 2010). 

 TPOX من الجين  10موجود في إنترون  ات بسيط،هو تكرار رباعي النوكليوتيد

 2من نهاية الذراع القصيرة للكروموسوم البشري الغدة الدرقية بيروكسيديز بالقرب 

(GRCh38 8الأليل  تسمية، 1489684إلى  1489653، الموقع 2، الكروموسوم .)

(Jiang et al., 2011)  (NIST.) 

 D1S1656  مركب موجود على الذراع الطويل  النوكليوتيداترباعي عبارة عن

 نيوكلوتيدات 19.3إلى  8تتراوح من  المتسلسلة التي تمع الأليلا 1للكروموسوم 
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(GRCh38 تسمية ، 230769683إلى  230769616، الموقع 1، الكروموسوم

 .(Wang et al., 2014) .(Kline et al., 2011)( 17الأليل 

 D2S1338  عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب موجود على الذراع

 D2S441من موضع  MB 150أكثر من  يبعد حوالي، 2الطويل للكروموسوم 

(GRCh38 تسمية 218014950إلى  218014859، الموقع من 2، كروموسوم ،

 .(Kline et al., 2011) (Jiang et al., 2011)( 23الأليل 

 D3S1358 رة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب موجود على الذراع عبا

إلى  45540739، الموقع 3، كروموسوم GRCh38) 3القصير للكروموسوم 

 .(Kline et al., 2011) (Jiang et al., 2011) (16، تسمية الأليل 45540802

 FGA  عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب موجود في انترون الثالث

، GRCh38) 4ع ألفيبرينوجين ألفا البشري على الذراع الطويلة للكروموسوم ضلمو

  (22الأليل تسمية ، 154587823إلى  154587736، الموقع 4الكروموسوم 

(Cho et al., 2011) (Phillips et al., 2012). 

 D5S818  هو تكرار رباعي النوكليوتيدات بسيط موجود على الذراع الطويل

إلى  123775556، يقع من 5، الكروموسوم GRCh38. )5للكروموسوم 

                             (Cho et al., 2011) (11، تسمية الأليل 123775599

(Dauber et al., 2012) . 

 CSF1PO على  6دات البسيط الموجود في انترون هو تكرار رباعي النوكليوتي

 150076324، الموقع 5، كروموسوم GRCh38) 5الذراع الطويل للكروموسوم 

 .(Griffiths et al., 1998)( 13، تسمية الأليل 150076375إلى 

 D7S820 بسيط موجود على الذراع الطويل ات العبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيد

على الشريط العكسي للتسلسل  GATA. تم العثور على وحدة تكرار 7للكروموسوم 

إلى  84160226، الموقع GenBank(GRCh38 ،Chromosome 7 المرجعي 

 .(Allor et al., 2005)( 13الأليل تسمية ، 84160277
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 D8S1179  عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب موجود على الكروموسوم

8 (GRCh38 تسمية 124894916إلى  124894865، الموقع من 8، كروموسوم ،

  (Jiang et al., 2011)(Kline et al., 2011)  (13الأليل 

 D10S1248 موجود على الذراع بسيط ات عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيد

وحدة  19إلى  7تتراوح من  التيالمتسلسلة  تمع الأليلا 10للكروموسوم الطويل 

 في السلسلة الأمامية للتسلسل المرجعي هتم العثور على موضع. GGAAتكرار 

GenBank (GRCh38،  إلى  129294244، الموقع 10كروموسوم

 .(Kline et al., 2011) (13، تسمية الأليل 129294295

 VWA  عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب موجود في انترون الأربعين

، الكروموسوم GRCh38) 12لجين فون ويلبراند على الذراع القصير للكروموسوم 

 .(Kline et al., 2011)(17، تسمية الأليل 5984044لى ا5983977، الموقع 12

 D12S391  هو مركب رباعي النوكليوتيدات متعدد الأشكال موجود على الذراع

إلى  12297020، يقع من 12كروموسوم ، الGRCh38) 12القصير للكروموسوم 

 .(Griffiths et al., 1998)( 19، تسمية الأليل 12297095

 D13S317  بسيط موجود على الذراع الطويل ات رباعي النوكليوتيدعبارة عن تكرار

إلى  82148025، الموقع 13، الكروموسوم GRCh38) 13للكروموسوم 

 .(Cho et al., 2011)( 11، تسمية الأليل 82148068

 Penta E  بسيط موجود على الذراع الطويل ات النوكليوتيد خماسيعبارة عن تكرار

إلى  96831015، من 15، الكروموسوم GRCh38) 15للكروموسوم 

 .(Jiang et al., 2011)( 5، تسمية الأليل 96831039

 D16S539 بسيط ات عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدGATA  موجود على

. تكراروحدة  17إلى  4، والذي يتراوح طوله من 16الذراع الطويل للكروموسوم 

(GRCh38 تسمية الأليل 86352745إلى  86352702، الموقع 16، كروموسوم ،

11 )(Kline et al., 2011) (Dauber et al., 2012). 
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 D18S51 على الذراع الطويل موجود بسيط ات عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيد

إلى  63281667، الموجود من 18، الكروموسوم GRCh38) 18للكروموسوم 

 (.NIST) (18 ، تسمية الأليل63281738

 D19S433  عبارة عن تكرار رباعي النوكليوتيدات مركب يقع على الكروموسوم

19 (GRCh38 تسمية 29926298إلى  29926235، يقع من 19، الكروموسوم ،

 .(Cho et al., 2011)( 14الأليل 

 D21S11 ر رباعي النوكليوتيدات معقد موجود على الذراع الطويل عبارة عن تكرا

إلى  19181973، الموقع 21، كروموسوم GRCh38) 21للكروموسوم 

 (.NIST( )29تسمية الأليل ، 19182099

 Penta D  بسيط موجودة على الكروموسوم ات النوكليوتيد خماسيعبارة عن تكرار

، 21، كروموسوم D21S11 (GRCh38 من موضع MB 25 يبعد حوالي،  21

 (Jiang et al., 2011)( 13، تسمية الأليل 43636269إلى  43636205الموقع 

(Dauber et al., 2012) . 

 D22S1045 الكروموسوم على موجود مركب النوكليوتيدات ثلاثي تكرار عن عبارة 

22 (GRCh38 ، تسمية ،37140337 إلى 37140287 الموقع ،22 كروموسوم 

 .(Kline et al., 2011)( 17الأليل 

 

  يمكن تحديد علامات الحامض النووي التي تقع خارج مناطق الجينات حسب موضع          

أمثلة على العلامات التي لا توجد داخل  ( DYS19و  D5S818) STRموضعي  . يمثلالكروموسوم

شير الحرف التالي إلى يإلى الحامض النووي. "  D" يشير الحرف  ،مناطق الجينات. في هذه الحالات

إلى علامة "   S"  الحرف شيري. Yللكروموسوم Yو  الخامس رقم الكروموسومل 5 ،الكروموسومرقم 

الحامض النووي عبارة عن تسلسل نسخة واحدة. يشير الرقم النهائي إلى الترتيب الذي تم به اكتشاف 

 DNAمة العلامة وتصنيفها لكروموسوم معين. يتم استخدام الأرقام المتسلسلة لإعطاء التفرد لكل علا

: كروموسوم D16S539 ،D: DNA ،16وهكذا بالنسبة لعلامة الحامض النووي  التي تم تحديدها.

16 ،S  ،16على كروموسوم  539 وصف موضع:  539: تسلسل نسخة واحدة                             

(AL-Zubaidi, 2015). 
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 الفصل الثالث  

 المواد وطرائق العمل

 

 Materials     المواد 3-1

  المختبرية والمعداتالأجهزة  3-1-1

J(:1-3في الجدول ) تم استخدام الاجهزة والمعدات كما موضحة 

 المستخدمة في إجراءات هذه الدراسة . الاجهزة والمعدات المختبرية (1-3)الجدول 

 

 الدولة الشركة المصنعة اسم الجهاز ت

1 Sensitive balance OHAUS Pioneer USA 

2 centrifuge Eppendorf Germany 

3 incubator Eppendorf Germany 

4 Thermomixer confort Eppendorf Germany 

5 Vortex Mixer Fisher scientific USA 

6 Hood ESCO SINGAPORE 

7 EZ1 Advanced XL QIAGEN Germany 

8 PCR system. 9700 Applied Bio system Germany 

9 REAL-TIME PCR 7500 Applied Bio system USA 

10 3500 GENETIC 

ANALYZER 
Applied Bio system USA 

11 REFRIGERATOR ESCO SINGAPORE 

 Digital  camera Sony آلة تصوير 12

13 PCR CABINET ESCO SINGAPORE 

14 MICROPIPETTE 0.5-10, 20-

200,100- 1000 µL 
Eppendorf Germany 

15 TIPS (0.5 µL,200, µL1000 

µL) 
Eppendorf Germany 

16 rack Eppendorf Germany 

17 Tray 96 well plate Applied Bio system USA 

18 Optical adhesive film Applied Bio system USA 

19 FTATM Mini Card QIAGEN Germany 
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 المواد الكيميائية والمحاليل 3-1-2       

التي استخدمت في هذه الدراسة مع مصادرها في  والمحاليلتم إدراج المواد الكيميائية           

 ( :2-3الجدول )

 

 التي استخدمت في إجراءات هذه الدراسة . والمحاليلالمواد الكيميائية   (2-3)الجدول 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 ت اسم المادة الشركة المصنعة الدولة

USA Sigma Ethanol 96% 1 

ANY Commercial 
Commercial Bleach (10% 

Sodium Hypochlorite) 
2 

Germany QIAGEN nuclease free water 3 

Germany QIAGEN Proteinase k 4 

Germany QIAGEN Buffer G2 5 

Germany QIAGEN Carrier RNA 6 

Germany QIAGEN 0.5 M EDTA PH 8.0 7 

Germany QIAGEN Nuclease Free Water 8 

Germany QIAGEN Proteinase K 9 

USA Appliedbiosystems Formamide HI-DI 10 

Germany QIAGEN EZ1 DNA Investigator Kit (48) 11 

USA Promega Fusion System ®PowerPlex 12 

USA Appliedbiosystems Quantifiler ™ Trio DNA 

Quantification Kit 
13 
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تحديد الهوية البشرية بما في ذلك تحليل ل Fusion System ®PowerPlexيستخدم نظام           

. يسمح النظام بالتضخيم المشترك والكشف عن ات الابحاثواستخدام الابوةالطب الشرعي واختبار 

 ( .3-3) موقع ، وهو موضح في الجدول 24ن الفلورسنت الأربعة ألوان لـ ألوا

 

 صبغة الفلورسنت موقعال ت

1 A*,D3S1358, D1S1656, D10S1248, D13S317, Penta E  الازرق 

2 D16S539, D18S51, D2S1338, CSF1PO, Penta D الاخضر 

3 TH01, vWA, D21S11, D7S820, D5S818, TPOX, DYS391 الاصفر 

4 D8S1179, D12S391, D19S433, FGA ,D22S1045 الاحمر 

 موقع. 24 لـالفلورسنت صبغة ألوان  أربعةالكشف عن  (3-3)الجدول 

 

 

 

 STR موقع 24لوان لـ ا الأربعةألوان الفلورسنت ( 1-3الشكل )
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 Material and Methods   العمل قائطر  3-2

 ( :Study siteموقع اجراء الدراسة  )  3-2-1

/  النووي التابعه الى مديرية تحقيق الادلة الجنائية الحامضتم اجراء الدراسة في مختبرات         

 في محافظة بغداد. وزارة الداخلية العراقية

 

 :( Sample collectionجمع العينات )  3-2-2

ومستشفى الكندي التعليمي من الاشخاص المرضى  ،تم جمع العينات من مستشفى الشهيد غازي          

 9/11/2019من  للمدةمن سكنة محافظة كربلاء  بحوادث السير و العمليات العسكرية والمصابين 

على  وكانت ،عينة 50مجموع ما تم الحصول عليه من عينات العظام كان  إذ 2020 /7/1لغاية   

مشط القدم  ، 3عظم الزند :  ، 8عظم القصبة :  ، 10عظم الورك :  ، 13النحو التالي ) عظم الفخذ : 

 16 عينة دم منها  32 ( وتم الحصول على 2عظم العضد :  ، 3عظم الكعبرة :  ، 2مشط اليد :  ، 9: 

خذ المعلومات الخاصة أن تم الحصول على موافقتهم وأبعد للشخص الام من عينة  16الاب و  عينة من

 ،الادوية التي يتم اخذها  ،الامراض  ،المهنة  ،العمر  ،الجنس  ،بهم والتي تتضمن ) الاسم الثلاثي 

 خرى( . أي ملاحظات أسباب البتر ان وجدت وأ

الادلة  مختبرالى  نقلها مباشرةتم الحصول على العينات من صالات العمليات مباشرة وتم           

 .Mini TMFTAبطاقات  بوساطةعينات الدم ونقلها  تم حفظبينما  ،)Hasap et al., 2020(الجنائية 

 

 ( :Sample Preparationتحضير العينة )  3-2-3

 : (Huel et al., 2012)تم تحضير عينات العظام حسب           

باستخدام جهاز دريل يدوي والذي يربط معه قرص دائري  صغيرة. تقطيع العظام الكبيرة الى قطع 1

 سنان .لتقطيع الأ مصغير الذي يستخد

 . تنظيف العينات من الانسجة الملتصقة بالعظم باستخدام مشرط طبي .2
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. يتم ازاله جزء من الكالسيوم باستخدام جهاز دريل يدوي والذي يربط معه حجر دائري صغير 3

 لكي نضمن تنظيف العينة بصورة صحيحة وعدم بقاء اي انسجة اخرى على العظم .

دوات والمعدات بمحلول التبيض التجاري ) هيبوكلوريد على حده مع تنظيف الأعينه . تم تحضير كل 4

 تحضير كل عينة . قبل% ( 10الصوديوم المخفف 

لمدة  % ( 10) هيبوكلوريد الصوديوم المخفف  محلول التبيض التجاري بوساطة. تنظيف العينات 5

مرات حسب  3-1هذه العملية من  وتكرر القوي،اليدوي ثانية بعد غمر العينه بالمحلول مع الرج  30

 نسجة الموجوده على عينات العظم .الأ

وتكرر  القوياليدوي الرج ثانية مع  30لمدة  ماء منزوع الأيونات بوساطة. غسل عينات العظم جيدا 6

 مرات حسب الحاجه . 3-1هذه العمليه 

للعينة بعد غمرها بالمحلول  القوي اليدوي الرج% مع 96محلول الايثانول  بوساطة. غسل العينة 7

 ثانية . 30-20لمدة 

ن درجة مئوية الى أ 60 – 50الحاضنة بين مل مفتوحه وتوضع في  5. توضع العينات في انابيب 8

 تجف العينة .

ن سكب عليها النتروجين السائل الى أن تجف العينة جيدا يتم وضعها في هاون مرمري وي. بعد أ9

ويبدأ بتحريك عصا الهاون بحركة دائرية مستمرة الى ان يجف النتروجين ، يتم تكرار  ،تغمر العينة

لانه كلما كان المسحوق ناعما كلما حصلنا  ؛الحبيبات ناعم مسحوق على الحصول يتم حتىهذه العمليه 

 .(Kamoun et al., 2016)النووي  الحامضعلى نقاوة عالية من 

درجة مئوية  20-مل جديد ويتم حفظه في الثلاجه تحت درجة  5. يتم نقل المسحوق الى انبوب 10

 . لاصالاستخلحين البدأ بعملية 
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 ( :DNA extractionالنووي )الحامض أستخلاص  3-2-4

 EZ1 DNA الجاهزة المجموعة بروتوكول تم استخلاص الحامض النووي حسب           

Investigator Kit (48) (QIAGEN- Germany)  وحسب الطريقه المعتمده في مختبرات الادلة

 والتي تتلخص بالنقاط التالية :العينات الصعبة  لاص، من أجل زيادة كفاءة استخ الجنائية

باستخدام الميزان الحساس ويتم وضع المسحوق في انبوب من مسحوق العظم ملغ  150. وزن 1      

 مل . 2الطرد المركزي الموجود في الكت حجم 

 .  EDTA (PH 8.3) 0.5molمن محلول  µl 700. أضيف 2

 لمزج العينة جيدا بالمحلول .وذلك  vortex. رجت العينة باستخدام 3

 ساعة . 48لمدة  °م 37. حضنت العينة على 4

 . Proteinase Kمن  µl 20. أضفت 5

 دقائق . 4دورة / دقيقة لمدة  6000عمل طرد مركزي على . 6

مل  2من الرائق الى انبوبة جديدة حجم  µl 200ساعات وتم نقل  3لمدة  °م 56عند  . حضنت7

 الموجودة في الكت .

 ويكون التحضير كالاتي : EZ1 Advancedنقل العينة الى جهاز  تم. بعد الحضن 8

 . A4أ. وضع العينة في حقل 

 . A2ب. وضع الهولدر ) لانجر ( في حقل 

بعد الانتهاء  يالآالنووي  مضف ينقل اليه الحاوالذي سو A1مل في حقل  2ج. وضع انبوب فارغ حجم 

 من عملية الاستخلاص .

 الجهاز . د. يتم تشغيل

 النووي جاهزة في الانبوب الجديد . الحامضدقيقة تصبح لدينا عينة  17. بعد انتهاء مدة 9
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: A2( الصف الثاني 2. )مل 2انبوب فارغ حجم :  A1(الصف الاول 1) EZ1 Advanced XL( لجهاز 2-3الشكل )

كارتريدج فيه وضع ( ي4( الصف الثالث : انبوبة العينة. )3الذي يحتوي على المرشح. ) فية اللانجروضع ي

(cartridge.) 

 

فتستخدم   Mini Card TMFTAبطاقات  بوساطةما بالنسبة لعينات الدم التي تم جمعها ا          

 سيتم ذكرها لاحقا . يتال( pcrالنووي )الحامض مباشرة بعملية تضخيم 

 

 Quantification DNA النووي  الحامضتقدير كمية  3-2-5

 Quantifiler ™ Trio DNAمجموعة  بوساطة المستخلصالنووي الحامض  كميةتقدير تم           

Quantification Kit  ،مع برنامج  7500في الوقت الحقيقي تفاعل السلسلة المتبلمر  باستخدام جهاز

HID Real-Time PCR Analysis . يوفر هذا البرنامج العديد من المعايير لتحليل تشغيلqPCR ،  مع

 .تسليط الضوء على النتائج الفردية لكل عينة
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 كالاتي :و Quantifiler ™ Trio DNA Quantification Kitستخدام العدة الجاهزة تم                     

و  0.005 ، 0.05 ، 0.5 ، 5تركيزات  ة( بخمسStandardالتخفيفات القياسية ) رحض   -1

0.0005  ng/µl  ( 4 - 3كما موضح بالجدول ) 

 

 .النوويالحامض التحضيرات القياسية لقياس كمية ( 4-3الجدول )

Dilution Standard  

10 µl 10 µl STD1    5 ng/µl 

90 µl Dilution 10 µl STD1 STD2    0. 5 ng/µl 

90 µl Dilution 10 µl STD2 STD3    0.0 5 ng/µl 

90 µl Dilution 10 µl STD3 STD4    0.00 5 ng/µl 

90 µl Dilution 10 µl STD4 STD5    0.000 5 ng/µl 

 

 

 العدةالموجودتان في  Reaction Mixو  Primer Mixمزيج التفاعل من مادتي  رحض   -2

 ( 5 – 3كما موضح في الجدول ) 

 

 7500في الوقت الحقيقي تفاعل السلسلة المتبلمر نظام لجهاز  Quantifiler ™ Trio عدة( مكونات  5 – 3الجدول ) 

 Primer Mix Reaction Mix الحجم النهائي 

 8 10 18 (µlلكل عينة )

 

 

 Optical 96 wellحقل ) 96( في اللوحة المكونة من Standardالتخفيفات القياسية ) أضافة -3

plate من مجموعه )Applied Bio system تم اضافه التخفيفات القياسية في حقلي  إذ

(A1,B1,C1,D1,E1و )(A2,B2,C2,D2,E2 ) 

–3) الشكلوكما موضح في    H8الى حقل  A3مزيج التفاعل في الحقول الاخرى من  أضافة -4

3). 
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يصبح مجموع الخليط  إذالنووي في كل حقل من مزيج التفاعل الحامض من عينة  µl2 أضافة -5

 . µl20في كل حقل 

لكي يمنع انتقال جزء من الخليط من  Adhesive Film بوساطةغلق اللوحة بصورة محكمه  -6

 REAL-TIME 7500النووي في جهاز  الحامضحقل الى اخر اثناء عملية تقدير كمية 

PCR 

بعد ان يتم تنزيل  7500في الوقت الحقيقي تفاعل السلسلة المتبلمر  اللوحة في جهاز توضع -7

 .HID Real-Time PCR Analysisبيانات العينات في برنامج 

النووي  الحامضومن ثم يبدأ تقدير كمية  startالضغط على ايعاز  عن طريقتشغيل البرنامج  -8

 .دقيقة 56واظهار النتائج بعد مدة 

 

 

 HID Real-Time PCR Analysis Software v1.2( البيانات التي تم ادخالها بي برنامج 3-3) الشكل
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 النووي الحامضتضخيم  3-2-6

 عينات العظم تضخيم 3-2-6-1

دليل حسب عينات العظام  من STR لتضخيم  PowerPlex® Fusion System (PC) تم استخدام

 : (Riss, 2017) ستخدام الا

الموجودة في  PCRمن كواشف ال  مل 1.5في أنبوب لكل عينة  خليط من محلول التفاعل تحضير 

 . (6– 3)  الجدولكما موضح في  العدة

 

 .(Corporation,2015)النووي المستخرج  الحامضلتضخيم  PCRمزيج تضخيم  (6-3الجدول )

 

 .ثواني 10-5كل انبوبة تحتوي على خليط التفاعل  لمدة ل vortexعمل  .1

 .µl25الى الخليط ليصبح مجموع الخليط  النووي  من الحامض µl10أضفت  .2

 .تفاعل السلسلة المتبلمروضعت الانابيب في جهاز  .3

تحديد نوع الكت المستخدم في عملية تضخيم العينات بعد ذلك عن طريق  تحديد الدورات .4

 . بالعملليبدأ الجهاز  Startنضغط على كلمة 

 (4 – 3تكون عدد الدورات ودرجة الحرارة كما موضح في الشكل )  .5
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Final 
Final 

extension 
 30 Cycles Initiation 

 

4ºC 
 
 

60ºC 
10 minute 

extension Anealing Denaturation 
96ºC 

1 minute 
 72°C  

30 

seconds 

59°C 

1 minute 

94°C  

10 seconds 

 PowerPlex® Fusion System لعدة( الدورات الحرارية 4– 3)  الشكل

 

 

 تضخيم عينات الدم 3-2-6-2

من العينات المحفوظة  عينة من البقع المجففة من كل mm 1.2تم أخذ قطعة صغيرة بقطر           

قطعة البالكحول لمنع التلوث المتبادل. تمت معالجة صغيرة القطعة التم تنظيف  TMFTA على بطاقات

 ثلاث مرات باستخدام كاشف تنقيةصغيرة القطعة التعليمات الشركة الصانعة. تم غسل  حسبصغيرة ال

FTA ™  متبوعا بغسيلين مع  ،دقائق عند درجة حرارة الغرفة  5لمدةTE   (10 mm Tris pH 

8.0 ، 0.1 mm EDTA  درجة  60دقيقة عند  30المغسولة لمدة صغيرة القطعة ال( . تم تجفيف

 مئوية.

إضافة المكونات التالية وتعديل الحجم النهائي إلى  بعد ، PCRفي أنابيب   ™ FTAتوضع            

50 µl  ( :200مع ماء مقطر مزدوج معقم nM  800 ،لكل برايمر µM DNTPs ، 1.5 mM 

MgCl2   2.5و U :Taq polymerase  وحسب. تم إجراء إعداد التفاعل الحراري والدوران 

. تم حفظ  PowerPlex® Fusion System (PC)لإجراءات الموضحة في دليل المستخدم لنظام ا

                               (Vanek et al., 2001)  حتى الاستخدام C  4°منتجات التفاعل عند 

(Salvador and De Ungria, 2003)  (Smith and Burgoyne, 2004)  (Milne et al., 

2006) . 
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 capillary electrophoresis  الترحيل الكهربائي 3-2-7

الترحيل الكهربي الشعري  جهاز بوساطةوفصلها تفاعل السلسلة المتبلمر  تائجنتم الكشف عن            

مع برنامج (  Thermo Fisher Scientific, Oyster Point, CA) محلل وراثي التطبيقي  3500

GeneMapper ID- X 1.4 كالأتي : بروتوكول الاستخدام لكل مجموعة حسب 

و    ILS500 (standard WEN Internal Lane Standard) من  µl 0.5خليط من  تحضير -1

9.5 µl   منHi-DiTM Formamide. 

 حقل.من الخليط إلى كل   µl 10نقل  -2

 . حقلإلى كل  PCRمن منتجات   µl 1.0إضافة  -3

الكهربي الشعري باستخدام إعدادات التشغيل كما هو موضح من قبل الشركة  ترحيلإجراء ال -4

 . PowerPlex® Fusion System - Promega Corporationالمصنعة لنظام 

 

 : تحليل البيانات 3-2-8

 GeneMapper® ID-X v1.4 (GMID-X)تم تحليل جميع العينات باستخدام برنامج           

تم استخدام  . PowerPlex® Fusionمن لوحات  1.2تم استخدام الإصدار  . Biosystemsالتطبيقي 

كما تم إعداد الجداول والأشكال  في التحليل.stutter filters القيم الافتراضية للشركة المصنعة 

 .Microsoft Office Excel 2016امج برن باستخدام

. GenoProof 3  (Qualitype GmbH, Dresden, Germany)كما تم استخدام برنامج           

قوة التمييز، وقوة الاستبعاد، ومؤشر الأبوة ،  ايلحساب العوامل الوراثية التي تهم الطب الشرعي ،

احدة للعينة الو T-test. كذلك تم استخدام اختبار ((Dumache et al., 2017واحتمالية التطابق 

  .SPSS V.23النووي باستخدام البرنامج الاحصائي  لتحليل بيانات كمية الحامض
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 الفصل الرابع 

 النتائج و المناقشة

 جمع العينات 4-1

الى مستشفيات الشهيد غازي و الكندي التعليمي من  لعينات من صالات العمليات التابعةجمعت ا          

الاشخاص المرضى والمصابين من سكنة محافظة كربلاء بعد ان تم الحصول على موافقتهم واخذ المعلومات 

 .(Hasap et al., 2020)( 1-4الخاصة بهم كما موضحة بالجدول )

 المتغيرات
 

 النسبة )%( العدد

 
 الجنس .1

 66 33 ذكر

 34 17 انثى

 العمر .2

 40 20 سنة 30اقل من 

 30 15 سنة 50 الى 30

 30 15 سنة 50اكثر من 

 
 الحالة الاجتماعية .3

 34 17 اعزب

 56 28 متزوج / ة

 10 5 ارمل / ة

 ------- ------ منفصل / ة

 
 المهنة .4

 32 16 طالب

 18 9 كاسب

 14 7 موظف / ة

 32 16 ربة بيت

 4 2 متقاعد / ة

 
 

 الامراض .5

 16 8 لاتوجد امراض

 74 37 حادث

 10 5 داء السكري

 
 العلاج .6

 90 45 لا يوجد

 10 5 الانسولين

 
 البتر .7

 90 45 لا يوجد

 10 5 يوجد

 نوع العظم .8

 26 13 الفخذ

 18 9 الورك

 6 3 الزند

 6 3 الكعبرة

 4 2 العضد

 16 8 قصبة الساق

 4 2 مشط اليد

 18 9 مشط القدم

 2 1 الكاحل

 اخذها من الاشخاص المرضى بعد الحصول على العينات منهم ( المعلومات التي تم1-4جدول )
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 استخلاص الحامض النووي 4-2

 EZ1 DNA Investigator Kit تم استخلاص الحامض النووي حسب العدة الجاهزة             

باستخدام  والبروتوكول المستخدم في مديرية تحقيق الادلة الجنائية التابعة لوزارة الداخلية العراقية

      .Qiagen EZ1 Advanced XLهاز ج

 (Davis et al., 2012)  (Stangegaard et al., 2009) مع اتفقت نتائج الدراسة الحالية            

(Hanley, 2018)  جهاز  بوساطةحول عملية الاستخلاص الالي للحمض النوويEZ1 

Advanced Xl . 

                    (Zupanič Pajnič et al. 2012)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

(Abuidrees et al., 2016) ق الاستخراج بالاعتماد على تقنية استخراج ائفي تحديد كفاءة طر

EZ1 advanced XL  والذي تم الحصول على ملفاتSTR  مقارنة بالطريقة العضوية  نقاوةأكثر

 وعدم وجود اي ملوثات او تسرب أليلي.

 

 

 تقدير كمية الحامض النووي 4-3

Trio  ®Quantifier باستخدام العدة الجاهزة كمية الحامض النووي قياس تم          

Quantification Kit Applied Biosystems® Foster City, CA)جميع تحضير (. تم 

تفاعل باستخدام نظام  العينات جميع قياس العدة الجاهزة، تم حسب  Quantifier® Trio تفاعلات

 . (Applied Biosystems®, Foster City, CA) 7500في الوقت الحقيقي السلسلة المتبلمر 

. المطلوب الحقلإدخال اسم العينة في  يجب ، النووي ة الحامضقبل البدء في اختبار قياس كمي          

الجدول ، والتي توفر معلومات مختلفة حول  ورسم البياني كاليتم عرض النتائج في تنسيقات مختلفة 

 . الاختبار الذي تم إجراؤه
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  تفاعل البلمرة المتسلسل لداخلي التحكم قيم الالنووي و تم الحصول على كمية الحامض           

internal PCR control (IPC) مثبطات والتخفيفات اللازمة  على تحتوي العينة كانت إذا ما لتحديد

 ( 2-4كما موضح في الجدول )لمرحلة تكثير الحامض   النووي 

تفاعل البلمرة لداخلي التحكم الالنووي ومقدار التخفيف لكل عينة ومؤشر  ( نتائج تقدير كمية الحامض2-4) جدول

 .(IPC) المتسلسل

 التخفيف المطلوب تفاعل البلمرة المتسلسللداخلي التحكم ال DNAكمية  ng/ µl  رقم العينة

S1 7.3 28.203 35.5 

S2 6.25 27.561 30.9 

S3 4.576 27.842 21.5 

S4 9.616 28.468 47.1 

S5 11.635 28.452 57.2 

S6 13.227 27.977 65.1 

S7 21.316 28.281 105.6 

S8 25.065 28.162 124.3 

S9 11.089 N/A 54.4 

S10 3.504 27.696 16.5 

S11 8.843 29.14 43.2 

S12 10.255 26.768 50.6 

S13 24.628 28.959 120.8 

S14 7.86 8.348 38.3 

S15 15.256 28.961 75.3 

S16 8.686 29.028 42.4 

S17 13.139 29.054 64.7 

S18 6.579 29.028 32.65 

S19 5.089 28.566 24.4 

S20 23.348 29.416 115.7 

S21 12.5 27.256 61.7 

S22 9.369 27.958 45.8 

S23 17.43 28.145 85.9 

S24 18.553 28.193 91.8 

S25 9.156 27.119 45.2 

S26 3.602 27.575 17.0 

S27 7.309 28.018 35.5 

S28 15.41 27.955 76.0 

S29 8.105 27.778 39.5 
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S30 10.826 28.516 53.1 

S31 14.243 28.516 70.2 

S32 3.304 28.235 15.5 

S33 3.311 28.141 15.6 

S34 4.712 27.957 22.5 

S35 5.721 28.145 27.6 

S36 26.822 28.43 131.9 

S37 21.015 28.912 104.1 

S38 5.754 27.427 27.8 

S39 9.866 27.851 48.3 

S40 12.029 28.663 59.263 

S41 4.319 28.091 20.6 

S42 3.021 27.724 14.1 

S43 14.371 28.194 70.9 

S44 16.054 27.286 79.2 

S45 4.331 28.171 20.7 

S46 22.149 29.361 109.7 

S47 22.85 27.437 111.6 

S48 11.379 29.259 55.9 

S49 9.899 28.858 48.5 

S50 18.301 28.916 90.5 

 

 .26.822الى   3.021تتراوح من  النوويتم الحصول عليها لتركيز الحامض كانت القيم التي       

 

 ( رسم بياني لتركيز المادة الوراثية للعينات1-4شكل رقم )

0

5

10

15

20

25

30

7500Real Time PCRتقدير كمية الحمض النووي باستخدام 

كمية الحمض النووي
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 تمت إزالتها بنجاح من جميع PCRأن مثبطات  IPC) الداخلي ) PCRأظهر اختبار تحكم          

 يعود.   CT  > 30، مما يدل على قيم  Real Time-PCRالنووي المستخرج خلال  الحامض عينات

سين قياس كمية ذلك إلى  استخدام طريقة استخلاص الحامض   النووي عالي الفعالية أدى إلى تح

 .PCR  (Lee et al., 2010)النووي وازالة مثبطاتالحامض 

 

،  (2-4) الشكل في مبينكما   CTمتوسط قيم  عن طريقتم الحصول على المنحنى القياسي           

 .) 0.9992R = ) المنحنى القياسي لديه معامل ارتباط قدره

 

 Real Time-PCR 7500جهاز  بوساطةكمية الحامض النووي  المنحنى القياسي لتقدير( 2-4الشكل )
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في استخدام العدة الجاهزة  (Vernarecci et al. 2015)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

عينات الفي إدارة  باعتباره يمثل عدة جيدة Quantifiler1 Trio Kitلتقدير كمية الحامض النووي 

 مض النووي.االح تحديد نمطتوفير الوقت والمال وزيادة كفاءة ولالطب الشرعي ،  اتفي مختبر

في استخدام عينات العظام  (Phua et al. 2019) مع اتفقت نتائج الدراسة الحاليةكـذلك           

ذي ادى الى الحصول على تركيزات كافية من الحامض النووي الظرورية في تحديد نمط ، والالطازجة

 ومن ثم، وتم ذلك خلال استخدام المحلول المنظم والذي ساعد في تحطيم مصفوفة العظام STRمواقع 

 إطلاق الحامض النووي بداخله.

تم استخلاص حيث (Kitayama et al., 2010) تتفق نتائج الدراسة الحالية مع  بينما لم          

 .لحاجه الى تحويله الى مسحوق ناعمدون امن  الحامض النووي

 

 تضخيم وتحليل بيانات الحامض النووي 4-4

حسب ب ،لعينات العظم والدم PCR system 9700بواسطه جهاز تم تضخيم المادة الوراثية           

( والطريقة المستخدمة في مختبرات الادلة Promega Corporation, 2017) العدة الجاهزة

النووي كاملة لجميع المواقع مع علامات الجنس  الحصول على ملفات تعريف الحامضالجنائية. تم 

amelogenin بوساطة النووي المختلفة ثم تمت معالجة هذه العينات وتحليلها  من عينات الحامض

Software GeneMapper ID- X 1.4. 

 .Wheeler et al) ودراسة (Vernarecci et al. 2015)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

حسب كميات الحمض النووي التي بلا تتغير  STRوالتي بينت ان نجاح عملية تضخيم مواقع  (2017

والتي كانت قيمة كمية الحامض النووي فيها  S42تم الحصول عليها من العينات، فعند تضخيم العينة 

 تقدير الكمية والتي عن طريقوالتي تعتبر اقل قيمة للحامض النووي التي تم الحصول عليها  3.021

 اثناء التضخيم.  STRظهور جميع مواقع اعطت ملف كامل للحامض النووي عن طريق 
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 اظهار السمات الوراثية  4-5

 باستخدام مجموعه           PCRتقنية  عن طريق تمت معالجة السمات الوراثية           

 Fusion System ®PowerPlex  الذي يستخدم لتطبيقات تحديد الهوية البشرية بما في ذلك تحليل

الطب الشرعي واختبار العلاقة واستخدامات البحث بالإضافة إلى أنه يحتوي على معدل أعلى من 

رسنت بأربعة بالتكوين المشترك والكشف عن الفلو. يسمح النظام (Turrina et al., 2014) التمييز

والذي ،  ( أميلوجينينو علامة الجنس  STRن موقع ي)ثلاثة وعشر ن موقعا  يألوان لـ أربعة وعشر

 :يتضمن

  D3S1358, D1S1656, D2S441, D10S1248, D13S317, Penta E, D16S539, 

D18S51, D2S1338, CSF1PO, Penta D, TH01, vWA, D21S11, D7S820, 

D5S818, TPOX, D8S1179, D12S391 ,D19S433, D22S1045, DYS391, FGA.  
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الخاصة بالاشخاص التي تم الحصول عليها من عينات مختلفة كما موضحة في  STRتم ادراج ملفات          

 ( : 4-4( و )3-4الاشكال )

 

 موقع. 24لــ الوراثية  السمات. يظهر فيها S42للعينة  STRملف  (3-4شكل رقم )

 STRرة الصفراء ارقام الاليلات لمواقع الـ في الدائ احاطتها تمثل الارقام والتي تم
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 موقع. 23لــ الوراثية  السمات. يظهر فيها S28للعينة  STRملف  (4-4شكل رقم )

 STRفي الدائرة الصفراء ارقام الاليلات لمواقع الـ  أحاطتهاتمثل الارقام والتي تم 
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طة برنامج اسعن طريق تحليلها احصائيا بوعينة عظم  50( السمات الوراثية التي تم الحصول عليها من 3-4جدول )

GeneMarker Software (HID). 

        Sample 

  

Locus 

 

S1 

 

S2 

 

S3 

 

S4 

 

S5 

 

S6 

 

S7 

 

S8 

D3S1358 15/17 12/17 15/16 15 15/17 15/17 17/18 16/16 

CSF1PO 10/12 10/13 11 11/12 10/12 11/12 11/11 10/12 

D21S11 30/32.2 28/29 29/32.2 29/32.2 28/30 30/30 29/29 28/29 

D7S820 10/12 8/9 9/11 10 10/11 8/10 10/11 11/12 

D8S1179 13 12/15 10/11 10/11 13 11/12 11/15 12/12 

         sample 

     

Locus 

 

S9 

 

S10 

 

S11 

 

S12 

 

S13 

 

S14 

 

S15 

 

S16 

D3S1358 16/17 15/16 15/16 16/18 16/18 16/17 18/18 15/16 

CSF1PO 11/13 11/11 11/12 11/12 10/11 11/12 11/11 11/12 

D21S11 29/30 31/32 29/31 27/28 29/29 30.2/32.2 27/28 28/30 

D7S820 8/10 8/11 11/12 10/12 11/11 8/12 8/10 8/11 

D8S1179 13/13 12/14 11/15 15/16 14/14 15/16 13/15 10/11 

        Sample 

 

Locus 

 

S17 

 

S18 

 

S19 

 

S20 

 

S21 

 

S22 

 

S23 

 

S24 

D3S1358 15/17 16/18 15/18 16/17 16/17 16 16 16/17 

CSF1PO 10/12 11/12 10/12 11/12 11/12 12 12 19 

D21S11 27/29 29/30 28/29 29/30 29/30 29/30 29/30 29/33.2 

D7S820 11/12 10/12 11/12 10/12 8/11 11/12 8 8/12 

D8S1179 14/15 12/14 14/16 15 8/13 13 12/13 12/13 

        Sample 

 

Locus 

 

S25 

 

S26 

 

S27 

 

S28 

 

S29 

 

S30 

 

S31 

 

S32 

D3S1358 15/16 16/18 16/14 12/17 16/16 15/17 16/17 15/16 

CSF1PO 12 11/12 10/12 8/10 11/12 11/12 12/12 10/13 

D21S11 29/30 29 31.2/33.2 28/32.2 30/31 27/30 29/30.2 29/30 

D7S820 11/12 8/11 8/10 8/11 11/11 8/8 11/12 11/11 

D8S1179 13/15 11/13 13 17/18.3 11/13 13/13 14/16 14/14 

        Sample 

 

Locus 

 

S33 

 

S34 

 

S35 

 

S36 

 

S37 

 

S38 

 

S39 

 

S40 

D3S1358 15/17 15/16 15/18 15/17 16/17 15 17/18 15/16 

CSF1PO 10/11 12/12 11/12 10/13 10/11 11/12 11/12 12 

D21S11 28/29 29/30 30/31 30/32.2 30/32.2 29/30 29/30 28/31.2 

D7S820 11/12 12/12 8/10 11/12 11/11 8/12 8/10 8/10 

D8S1179 12/15 13/15 13/14 10/13 2/14 13/15 13/14 13 

        Sample 

 

 

S41 

 

S42 

 

S43 

 

S44 

 

S45 

 

S46 

 

S47 

 

S48 
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 .قمة واحدة أو اثنتين في كل موقع ، وتمثل كل قمة معينة أليلا محددا لكل منها وراثيةال السمات           

(. homo allele) المتماثلليل ( وقمة واحدة للأhetero allele) غير متماثلفي كل موقع قمتان للأليل 

تماثل الزيجوت لقمم م (RFUوحدة فلورسنت نسبي ) 300جميع القمم التي يبلغ ارتفاعها أكثر من 

 القمموهذا يعني أن جميع ، ( لموقع متغاير الزيجوتRFU) 50وقمم الأميلوجينين وما لا يقل عن 

 .(Huel et al., 2012)تعليمات الشركة المصنعة لتمثيل الأليل الحقيقي  حسببمقبولة 

   و  S4  ,S22  ,23S  ,S38( نلاحظ وجود قمة واحدة في العينات ) D3S1358موقع )          

S47 ( موقع .)CSF1PO ( نلاحظ وجود قمة واحدة في العينات )S3  ,S22  ,23S  ,S24  ,25S 

 ,S28  ,S40  وS49( موقع .)D21S11( نلاحظ وجود قمة واحدة في العينات )S26  فقط . موقع )

(D7S820 ( نلاحظ وجود قمة واحدة في العينات )S4  ,23S  وS50 ( موقع  .)D7S820 نلاحظ )

ليل ( والتي تمثل الأ S40و   S1  ,S5  ,S20  ,S22  ,S27  ,S28وجود قمة واحدة في العينات )

 المتماثل.

( 4-4النووي بينما في الشكل ) في ملف الحامض  STRموقع  24ظهر ا (3-4)في الشكل           

تم ، حيث كون هذا الموقع يضخم فقط في الذكور DYS391لم يظهر موقع  إذ STRموقع  23ظهر 

 .Y (Nazzal et al., 2020)الخاص بالذكور لتحديد نتائج الأليل  DYS391تضمين موضع 

Locus 

D3S1358 15/16 15/18  15/17  16/17  15/17 16/17 15 15/18 

CSF1PO 11/12  10/11  9/13  11/12 11/12 11/11 11/12 9/12 

D21S11 29/30  29/32.2  29/32.2  28/30 28/29 31/31.2 29/30 27/29 

D7S820 10/12  10/11  9/11  10/12 10/12 11/12 10/10 10/11 

D8S1179 14/15 10/13 12/15 13 12/13 12/15 12/13 10/16 

        Sample 

 

Locus 

 

S49 

 

S50 

      

D3S1358 16/17 15/17       

CSF1PO 10 9/12       

D21S11 28/29 28/31       

D7S820 9/11 11       

D8S1179 12/13 15/16       



 الفصل الرابع                                                                                      النتائج والمناقشة  

 

47 
 

، فلورسنتالوحدة وذلك يعتمد على كمية الحامض النووي وارتفاع  ة؛اغلبيه القمم كانت مرتفع          

عينة  50لل  STRتم ظهور الاليلات في جميع مواقع  إذكذلك لم يمكن هنالك أي تسرب للاليل، 

  .المدروسة 

 بروتوكول إزالة المعادنبتوفير  (Loreille et al. 2007)اتفقت نتائج الدراسة الحالية مع           

مثل عينات العظام،  النووي بنجاح ، خاصة بالنسبة للعينات الصعبة ميزة كبيرة لاستخراج الحمض

 .STRملفات تعريف والتي تم ملاحظة زيادة تراكيز الحمض النووي وكذلك زيادة جودة 

والتي بينت ان ملفات  (Caputo et al. 2013) معتتفق نتائج الدراسة الحالية  بينما لم          

 ةتم ملاحظ إذكانت في شرائح العظام افضل من مسحوق العظام،  STRي لمواقع الحامض النوو

 تاثيرات عشوائية مثل تسرب الاليل.

ا من مواقع ن موضعيوعشر اربعتضخيم  عن طريق (Thiede et al. 1999) اظهرت دراسة          

STR جينيالمحلل البوساطة ها بنجاح ثم تحليل (Genetic Analyzer ،) تم فحص ملفات تعريف

STR  بحث ا عن وجود مخاليط )أكثر من ذروتين لمتغاير الزيجوت( ، وأظهرت النتائج عدم وجود

 في العينات وهذا يتفق مع نتائج دراستنا. مخاليط

 

 

 مؤشر الابوة حساب  4-6

 والأب والأم الطفل بين  STR موقع 24في  المطابقة الأليلات على الأبوة اختبار يعتمد          

 في والطفل الأب بين المزعومة للعلاقة جيني تناقض أي حظيل لم ، الحالة هذه في(. الثلاث الحالات)

  .STR 24مواقع  من أي

 القياسية الثلاث للحالات ((W الأبوة واحتمالية ((CPI المدمج والأمومة الأبوة مؤشر حساب تم

 .GenoProof3 (Dumache et al., 2017) برنامج باستخدام
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تم الحصول على النتائج  إذعينة  16لـ   STRمواقع  5موقع و  24تم حساب مؤشر الابوة لـ           

 الموضحة ادناه :

 

 .موقع 24لــ الوراثية  السمات كل . يظهر فيهاللابن 2Sللعينة  STR للملف الشخصي( صورة توضيحية 5-4شكل رقم )

 STRفي الدائرة الصفراء ارقام الاليلات لمواقع الـ  أحاطتهاتمثل الارقام والتي تم 
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 موقع 24لــ الوراثية  السمات كل . يظهر فيهاللاب S2Fللعينة  STR للملف الشخصيصورة توضيحية  (6-4شكل رقم )

 STRفي الدائرة الصفراء ارقام الاليلات لمواقع الـ  أحاطتهاتمثل الارقام والتي تم 
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 موقع 24لــ الوراثية  السمات كل . يظهر فيهاللام S2Mللعينة  STR للملف الشخصي( صورة توضيحية 7-4شكل رقم )

 STRفي الدائرة الصفراء ارقام الاليلات لمواقع الـ  أحاطتهاتمثل الارقام والتي تم 
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Case 1    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/17 16/17  15/18  

D1S1656 13/15 13/12  15/11  

D2S441 11/14  14  11 

D10S1248 14/16 14/13  6/13  

D13S317 12/14  12/14  12 

Penta E 10/18  17/18  10 

D16S539 11/12  11/12  11 

D18S51 16  13/16  16 

D2S1338 24  24/25  24 

CSF1PO 10/12  11/12  10/12 

Penta D 10  9/10  10 

TH01 7/9  9  7/9 

vWA 17  17  17/18 

D21S11 30/32.2  28/30  32.2/33.2 

D7S820 10/12  10/12  12 

D5S818  11/12  11/12  11/12 

TPOX  11/12  11/12  8/11 

DYS391 10  10 -- 

D8S1179  13 13   13 

D12S391 20  20  20/21 

D19S433  13.2/14  14/14.2  13/13.2 

FGA 22/26  22/23  20/26 

D22S1045   16/17  16 16/17  

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S1( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 4-4جدول )

 

 

 

 

 

مواقع 5  

CPI:  27 

CPE: 96.8783618408% 

Probability: 96.3638147495% 

موقع 24  

CPI:  652,559,360,682 

CPE: 99.999999999% 

Probability: 99.9999999998% 
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Case 2    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 12/17  15/17   12/17 

D1S1656  11/12  12 8/11  

D2S441  12/14  12/14  11/14 

D10S1248  13/15  13  14/15 

D13S317  12/13  12/13  12/13 

Penta E  5/7  5/7  7/11 

D16S539  9/13  10/13  9/12 

D18S51  14/15  14/17  15/21 

D2S1338  18/23  18/23  18/25 

CSF1PO  10/13  9/13  8/10 

Penta D  11/13  10/13  11/12 

TH01  6/7  6  7/9 

vWA  16/18  16/18  17/18 

D21S11  28/29  29/32.2  28/32.2 

D7S820  8/9  9/11  8/11 

D5S818  11/12  12/13  10/11 

TPOX  7/9  9  7/11 

DYS391  10  10 -- 

D8S1179  12/15  12/15  15 

D12S391  17/18.3  17/23  17/18.3 

D19S433  14/16.2  14/14.2  13.2/16.2 

FGA  24/25  24/25  22/25 

D22S1045  11/18  11/15  15/18 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S2( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 5-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  436 

CPE: 99.8499100739% 

Probability: 99.7713418497% 

 24 موقع

CPI:  4,551,267,998,683 

CPE: 99.9999999999% 

Probability: 99.9999999999% 
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Case 3    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/16  15/18  16/18  

D1S1656  12  12/12  12/17.3 

D2S441  11/14  14  11/14 

D10S1248  13/15  15  13/14 

D13S317  12  12  12/13 

Penta E  5/8  5/8  7/8 

D16S539  9/10  10/11 9/11  

D18S51  12/14  11/14  11/12 

D2S1338  17  17/22  17 

CSF1PO  11  10/11  11/12 

Penta D  9/10  9/10  9/10 

TH01  6/8  6/9.3  8/9 

vWA  17/18  16/17  17/18 

D21S11  29/32.2  29/32.2  29 

D7S820  9/11  10/11  9/10 

D5S818  12  11/12  12 

TPOX  8/10  8/10  8/11 

DYS391  11  11 -- 

D8S1179  10/11  10/13 11/13 

D12S391  18/19  18/19  18/21 

D19S433  15/16  15/16  15/16 

FGA  23/24  22/24  23/24 

D22S1045  11/15  15  11 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S3( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 6-4جدول )

 

 

 

 

    

 5 مواقع

CPI:  52 

CPE: 98.7526449922% 

Probability: 98.1097613437% 

 24 موقع

CPI:  305,372,452,857 

CPE: 99.9999999973% 

Probability: 99.9999999996% 
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Case 4 

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15  15/16 15/17  

D1S1656  12 12/13  12/15 

D2S441  14 11/14  14 

D10S1248  12/14 12/14  14/16 

D13S317  11/12 8/11  11/12 

Penta E  7/11 5/7  11/13 

D16S539  10/12 10/12 11/12  

D18S51  14 14/18  14 

D2S1338  17/20 17/18  17/20 

CSF1PO  11/12 11/12  10/12 

Penta D  11 9/11  11 

TH01  8/9.3 8  9/9.3 

vWA  16/17 16/18 17/18  

D21S11  29/32.2 29/30 29/32.2  

D7S820  10 10/12  8/10 

D5S818  13 10/13  13 

TPOX  8 8/9  8 

DYS391 -- --  -- 

D8S1179 10/11 10/15  11/14 

D12S391   18/24 18/23  20/24 

D19S433 12/14 14  12/14 

FGA 21 21/29.2  21/24 

D22S1045  11 11/15  11/17 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S4( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 7-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  63 

CPE: 99.1623902647% 

Probability: 98.4385937944% 

 

 24 موقع

CPI:  2,008,537,679 

CPE: 99.9999999868% 

Probability: 99.9999999502% 
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Case 5    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/17 15/16 15/17 

D1S1656 15/16 15/17 12/16 

D2S441 12/14 11/12 12/14 

D10S1248 14/15 13/15 13/14 

D13S317 8/12 8/12 12/13 

Penta E 5/7 5/18 7/9 

D16S539 11/13 9/13 11/13 

D18S51 18/21 14/21 18/22 

D2S1338 17 17/20 17/24 

CSF1PO 10/12 12 10 

Penta D 12/13 12 10/13 

TH01 6/9 6/9.3 6/9 

vWA 15/16 16/19 15/17 

D21S11 28/30 28/31.2 30/33.2 

D7S820 10/11 8/10 10/11 

D5S818 12 12 12/14 

TPOX 10/12 10/11 10/12 

DYS391 7/9 7/9 -- 

D8S1179 13 13 12/13 

D12S391 19/22 19 19/22 

D19S433 14/15 13/14 15 

FGA 21/23 23/25 21/25 

D22S1045 15/16 14/15 15/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S5( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 8-4)جدول 

 

 

 

 

 24 موقع

CPI:  3,362,894,053 

CPE: 99.999999966% 

Probability: 99.9999999702% 

 5 مواقع

CPI:  35 

CPE: 95.5490530918% 

Probability: 97.1851748844% 
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Case 6    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/17 17/18 15/16 

D1S1656 13/15 11/13 15 

D2S441 12/13 10/12 12/13 

D10S1248 13/14 14 13/15 

D13S317 8/10 8/8 10/13 

Penta E 7/18 5/7 5/18 

D16S539 12/12 11/12 12/13 

D18S51 16/16 15/16 16/17 

D2S1338 20/23 20/20 17/23 

CSF1PO 11/12 12/12 11/12 

Penta D 9 9/13 9 

TH01 9/9.3 8/9 8/9.3 

vWA 18/20 17/20 18/20 

D21S11 30/30 29/30 29/30 

D7S820 8/10 8/10 10/10 

D5S818 13/13 10/13 12/13 

TPOX 8/8 8/8 8/8 

DYS391 11 11 -- 

D8S1179 11/12 11/13 12/13 

D12S391 19/20 18/19 19/20 

D19S433 15/17 13/15 15/17 

FGA 23/24 21/23 20/24 

D22S1045 16 11/16 16/17 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S6( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 9-4جدول )

 

 

   

    

  

 24 موقع

CPI:  33,542,176,411 

CPE: 99.9999999922% 

Probability: 99.999999997% 

 5 مواقع

CPI:  182 

CPE: 99.4528141774% 

Probability: 99.452988982% 
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Case 7    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 17/18 16/17 16/18 

D1S1656 16/18 11/16 16/18 

D2S441 10 10/14 10/11 

D10S1248 14/15 13/15 14/15 

D13S317 12/12 12/12 8/12 

Penta E 7/18 15/18 5/7 

D16S539 11/12 12/12 10/11 

D18S51 14/18 12/18 12/14 

D2S1338 16/19 17/19 16 

CSF1PO 11/11 11/12 11/12 

Penta D 9/12 12/13 9/9 

TH01 8/9 7/9 6/8 

vWA 19/20 16/19 19/20 

D21S11 29/29 29/30 28/29 

D7S820 10/11 10/11 10/10 

D5S818 9/9 9/9 9/9 

TPOX 11/11 9/11 8/11 

DYS391 8.3/10 8.3/10 -- 

D8S1179 11/15 13/15 11/13 

D12S391 21/25 15/21 19/25 

D19S433 13/14 13/15.2 14 

FGA 19/23 19/20 21.2/23 

D22S1045 11/15 11 15/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S7( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 10-4جدول )

 

 

 

 

  

 24 موقع

CPI:  1,093,931,389,095 

CPE: 99.9999999998% 

Probability: 99.9999999999% 

 5 مواقع

CPI:  124 

CPE: 99.5274548231% 

Probability: 99.1983451587% 
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Case 8    

loci 
son 

father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 16/16 16/17 15/16 

D1S1656 16/18.3 16 11/18.3 

D2S441 11/11.3 11/14 11/11.3 

D10S1248 14 13/14 14/16 

D13S317 12/13 13/13 11/12 

Penta E 7/11 8/11 5/7 

D16S539 12/12 12/13 12/12 

D18S51 16/16 16/17 15/16 

D2S1338 17/18 18/23 17/18 

CSF1PO 10/12 10/11 11/12 

Penta D 10 10/11 10 

TH01 7/7 7/8 7/8 

vWA 17/18 18/18 17/18 

D21S11 28/29 29/30 28/29 

D7S820 11/12 11/11 10/12 

D5S818 11/12 11/12 12/13 

TPOX 11/11 9/11 8/11 

DYS391 10 10 -- 

D8S1179 12/12 12/14 12/13 

D12S391 21/25 22/25 15/21 

D19S433 13/14 13/14 12/14 

FGA 23/24 23/23 23/24 

D22S1045 16 16/17 15/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S8( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 11-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  92 

CPE: 98.8822662247% 

Probability: 98.9238790571% 

 24 موقع

CPI:  25,017,963,856 

CPE: 99.9999999925% 

Probability: 99.999999996%  
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Case 9    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 16/17 15/17 14/16 

D1S1656 15 15/17 15 

D2S441 11/11.3 10/11 11/11.3 

D10S1248 14/16 11/14 16 

D13S317 12/13 12/13 12/13 

Penta E 5/10 5/7 10/12 

D16S539 12/12 11/12 9/12 

D18S51 13/14 12/14 13/13 

D2S1338 18/20 20/20 17/18 

CSF1PO 11/13 10/13 11/12 

Penta D 10/11 9/11 10/13 

TH01 6/7 6/6 6/9 

vWA 16/18 15/18 16/18 

D21S11 29/30 30/32.2 29/30 

D7S820 8/10 10/12 8/10 

D5S818 12 8/12 11/12 

TPOX 8/9 9/11 8/10 

DYS391 10 10 -- 

D8S1179 13/13 13/14 13/15 

D12S391 19/20 19/20 19/25 

D19S433 12/12 12/14 12/14 

FGA 21/21 19/21 20/21 

D22S1045 16/17 16/17 11/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S9( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 12-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  37 

CPE: 98.789517707% 

Probability: 97.3400326643% 

 24 موقع

CPI:  453,038,745 

CPE: 99.9999999632%  

Probability: 99.9999997792% 
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Case 10    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/16 15/18 16/17 

D1S1656 11/16.3 11/16 15/16.3 

D2S441 10 10/11 10 

D10S1248 13/15 13/15 14/15 

D13S317 11/12 9/12 9/11 

Penta E 5/11 7/11 5/7 

D16S539 10/12 10/12 10/12 

D18S51 14/18 14/18 15/18 

D2S1338 19/22 19/21 20/22 

CSF1PO 11/11 11/12 11/11 

Penta D 9 9/15 9/13 

TH01 7/7 7/9 7/8 

vWA 14/17 14/15 17/18 

D21S11 31/32 30/32 31/31.2 

D7S820 8/11 8/10 11/12 

D5S818 12/14 13/14 10/12 

TPOX 8/9 8/11 8/9 

DYS391 10/10 10/10 -- 

D8S1179 12/14  13/14 12/15 

D12S391 18/18 18/23 18/18.3 

D19S433 13/14 14/14 13/15.2 

FGA 23/23.2 22/23.2 23/23 

D22S1045 15/16 16/17 11/15 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S10( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 13-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  1,014 

CPE: 99.9394630966% 

Probability: 99.9014889248% 

 24 موقع

CPI:  4,837,584,758,232 

CPE: 99.9999999999%  

Probability: 99.9999999999% 
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Case 11    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/16 15/16 15/15 

D1S1656 11/13 12/13 11/17.3 

D2S441 10/11 10 11/14 

D10S1248 14/15 13/15 14/15 

D13S317 8/12 12/12 8/11 

Penta E 7/18 5/7 5/18 

D16S539 11/14 11/13 11/14 

D18S51 17/18 13/17 17/18 

D2S1338 19/20 20/22 19/19 

CSF1PO 11/12 12/12 11/12 

Penta D  11/13  10/13  11/12 

TH01 6/9.3 6/7 9/9.3 

vWA 17/18 15/18 16/17 

D21S11 29/31 29/30 29/31 

D7S820 11/12 12/12 10/11 

D5S818 12/13 11/12 11/13 

TPOX 8/8 8/11 8/8 

DYS391 11/11  11/11  -- 

D8S1179 11/15 13/15 11/13 

D12S391 18/19 19/20 18/19 

D19S433 15/15.2 15/15 13/15.2 

FGA 23/23 21/23 23/25 

D22S1045 11 11/15 11/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S11( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 14-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  220 

CPE: 99.1396518417% 

Probability: 99.5470634036% 

 24 موقع

CPI:  3,068,923,208 

CPE: 99.9999999494%  

Probability: 99.9999999674% 
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Case 12    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 16/18 15/16 15/18 

D1S1656 13/15  12/13  11/15 

D2S441  12/14  12/14  11/14 

D10S1248  13/15  15  13/14 

D13S317 10/11 8/11 8/8 

Penta E 14/15 11/15 14/16 

D16S539 13/13 12/13 13/13 

D18S51 13/16 13/14 15/16 

D2S1338 19/20 20/20 17/19 

CSF1PO 11/12 10/11 9/12 

Penta D 11/12 10/12 9/11 

TH01 6/6 6/7 6/9.3 

vWA 16/17 15/16 17/18 

D21S11 27/28 28/29 27/29 

D7S820 10/12 11/12 10/11 

D5S818 11/13 11/11 13/13 

TPOX 8/8 8/8 8/8 

DYS391 9.3 9.3  

D8S1179 15/16 12/15 10/16 

D12S391   18/24 18/23  20/24 

D19S433 13/15 12/15 13/13 

FGA 20/23 21/23 20/23 

D22S1045 15/16 14/15 15/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S12( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 15-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  175 

CPE: 99.6549334679% 

Probability: 99.4322605704% 

 24 موقع

CPI:  76,047,184,748 

CPE: 99.9999999986% 

Probability: 99.9999999986% 
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Case 13    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 16/18 16/18 15/16 

D1S1656  12 12/13  12/15 

D2S441 11/14  14  11 

D10S1248  13/15  13  14/15 

D13S317 8/13 8/13 8/11 

Penta E 7/14 13/14 7/9 

D16S539 9/13 11/13 9/11 

D18S51 16/19 13/19 13/16 

D2S1338 23/25 16/25 17/23 

CSF1PO 10/11 10/13 11/11 

Penta D 9/10 10/12 9/10 

TH01 7/9 7/9 6/9 

vWA 17/18 17/17 16/18 

D21S11 29/29 29/30 29/29 

D7S820 11/11 11/11 8/11 

D5S818 10/12 10/12 10/11 

TPOX 8/8 8/12 8/8 

DYS391 11 11 -- 

D8S1179 14/14 14/14 13/14 

D12S391 20/23 15/20 16/23 

D19S433 13/16 13/14 14/16 

FGA 21/21 21/23 21/22 

D22S1045  11/15  15  11 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S13( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 16-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  324 

CPE: 99.292133332% 

Probability: 99.691925724% 

 24 موقع

CPI:  194,517,436,486 

CPE: 99.9999999974% 

Probability: 99.9999999994% 
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Case 14    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 16/17 16/17 15/16 

D1S1656  12  12/12  12/17.3 

D2S441  14 11/14  14 

D10S1248 14/16  13/14  13/16 

D13S317 8/11 10/11 8/12 

Penta E 7/14 12/14 5/7 

D16S539 12/13 12/13 12/12 

D18S51 14/19 16/19 14/17 

D2S1338 17/25 17/20 17/25 

CSF1PO 11/12 12/12 10/11 

Penta D 11/11 11/12 9/11 

TH01 9.3/9.3 6/9.3 9/9.3 

vWA 17/17 17/18 17/17 

D21S11 30.2/32.2 29/30.2 31.2/32.2 

D7S820 8/12 11/12 8/11 

D5S818 12/13 13/13 12/13 

TPOX 9/11 8/11 11/11 

DYS391 10 10  

D8S1179 15/16 14/16 12/15 

D12S391 16/18 18/21 16/17 

D19S433 12/14 12/14 14/15 

FGA 21/21 20/21 20/21 

D22S1045  11/18  11/15  15/18 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S14( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 17-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  3,650 

CPE: 99.96317257% 

Probability: 99.9726069536% 

 24 موقع

CPI:  176,512,622,425 

CPE: 99.9999999995% 

Probability: 99.9999999994%  
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Case 15    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 18/18 16/18 17/18 

D1S1656  12 12/13  12/15 

D2S441 12/14 11/12 12/14 

D10S1248 13/14 14 13/15 

D13S317 8/11 9/11 8/11 

Penta E 9/11 9/10 11/12 

D16S539 8/13 9/13 8/14 

D18S51 15/17 16/17 14/15 

D2S1338 24  24/25  24 

CSF1PO 11/11 11/12 11/13 

Penta D 15/16 13/15 14/16 

TH01 9/9.3 8/9 9.3/9.3 

vWA 16/18 16/17 15/18 

D21S11 27/28 27/30 28/30 

D7S820 8/10 8/8 10/10 

D5S818 12/13 12/13 12/12 

TPOX 8/9 8/9 8/11 

DYS391 8.3/10 8.3/10 -- 

D8S1179 13/15 13/13 14/15 

D12S391 17/18 15/18 17/17 

D19S433  14/16.2  14/14.2  13.2/16.2 

FGA 20/24 20/21 24/24 

D22S1045  11/15  15  11 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S15( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 18-4جدول )

 

 

 

 

 

 5 مواقع

CPI:  2,656 

CPE: 99.9088492235% 

Probability: 99.9623586352% 

 24 موقع

CPI:  51,637,272,228,769 

CPE: 99.9999999999% 

Probability: 99.9999999999% 
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Case 16    

loci son father mother 

Amelo XY XY XX 

D3S1358 15/16 16/16 15/15 

D1S1656 11/16.3 11/16 15/16.3 

D2S441 11/11.3 10/11 11/11.3 

D10S1248 14/15 13/15 13/14 

D13S317 11/11 11/12 11/11 

Penta E 11/16 16/19 7/11 

D16S539 9/12 12/12 9/13 

D18S51 16/18 16/18 14/16 

D2S1338 20/23 23/23 18/20 

CSF1PO 11/12 11/12 11/12 

Penta D 10/12 11/12 8/10 

TH01 6/7 7/9.3 6/9 

vWA 16/18 18/18 15/16 

D21S11 28/30 30/31 28/29 

D7S820 8/11 8/11 8/12 

D5S818 11/13 10/11 11/13 

TPOX 8/8 8/11 8/11 

DYS391 11/11 11/11 -- 

D8S1179 10/11 11/13 10/15 

D12S391 19/20 18/19 19/20 

D19S433 12/15.2 12/13 15.2/15.2 

FGA 19/20 19/24 20/24 

D22S1045 16 16/17 15/16 

 موقع 24للابن ، الاب والام لمجموعه استخلاص  S16( السمات الوراثية التي تم الحصول للعينة 19-4جدول )

 

 

 

 

     

 5 مواقع

CPI:  258 

CPE: 99.2566713139% 

Probability: 99.6140048556% 

 24 موقع

CPI:  69,762,623,876 

CPE: 99.9999999974% 

Probability: 99.9999999985% 
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مات التي اجريناها على الس (GenoProof 3التحليلات الاحصائية في برنامج ) عن طريق           

نلاحظ ان في  ،STRمواقع  ةو خمس STRموقع  24، الاب و الام لـ للحمض النووي للابنالوراثية 

اكثر   والتي اعطت نتائج الحالة الاولى تم الحصول على تطابق تام لعينات الابن مع عينات الاب والام

الجنائية  % والتي هي مقبولة بالنسبة للمختبر الجنائي وتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة99.9من 

(ISFG) International Society for Forensic Genetics (Gornik et al., 2002) 

(Goodwin et al., 2011). الاب والنصف الاخر من  اي ان الابن يحمل نصف الاليلات من

  .(Olivier, 2001) (Luftig and Richey, 2000)الام

نتائج  اعطت(El-Alfy and Abd El-Hafez 2012) مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

، STR مواقع للعينات الثلاث: الأب، الأم والطفل  باستخدام نظام تضخيم الحامض النوويتحليل 

( ، كان احتمال الأبوة ةمعتو )مؤشر الأبوة المج (STR  وحساب كل من )مؤشر الأبوة / موضع

 ٪. 99.9محسوبة وكانت أكبر من 

لاغلب العينات  STRمواقع  5عليها في الحالة الثانية لـ  كانت الاحتمالات التي تم الحصول         

للمختبر الجنائي وتوصيات الجمعية الدولية لعلم ٪( من 99.9احصائيا كانت اقل من قيمة التوصية )

 الأفضل في هذه الحالة. تليس الطريقة  ه، لذا فإن هذالوراثة الجنائية 

حسب الطريقة ب STRوراثي للابن والاب والام لخمسة مواقع اللنمط اهو تحديد  ةالثاني الطريقة          

 التالية :

الآخر  مع موقع لكل الأبوة مؤشر مضاعفة يساوي والذي CPI المشترك الأبوة احتمالية نسبة احتساب 

Farhan et al., 2016).) 

مؤشر الابوة )موقع  X( 2مؤشر الابوة )موقع  X( 1احتمالية الابوة المشترك = مؤشر الابوة )موقع 

3 )X   ( 4مؤشر الابوة )موقعX   (. 5مؤشر الابوة )موقع 

S1/ CPI = 1.9E+03 

 وفق القانون التالي  :على ومن ثم يتم حساب احتمالية مؤشر الابوة 

)}5.01(5.0*{

5.0*

CPI

CPI   احتمالية الأبوة = 

 

 
1CPI

CPI
 احتمالية الابوة = 
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 99.94739611%= 
19001

19000
   

بالنسبة للمختبر الجنائي وتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة  جيدة ومقبولةوهذه القيمة           

 ,.International Society for Forensic Genetics (Goodwin et al (ISFG)الجنائية 

2011). 

تم الحصول على النتائج الموضحة في الجدول  تم حساب مؤشر الابوة المشترك لجميع الحالات، و 

(4-20.) 

W CPI sample 

9.99473712% 1.9E+03 S1 

99.99990909% 1 1. E+05 S2 

99.99846156% 6.5E+03 S3 

99.99750006% 4.0E+03 S4 

99.92313605% 1.3E+02 S5 

99.99545475% 2.2E+03 S6 

99.99841272% 6.3E+03 S7 

99.99545475% 2.2E+03 S8 

99.99956522% 2.3E+04 S9 

9.97298028% 3.7E+02 S10 

99.99947369% 1.9E+04 S11 

99.99947369% 1.9E+04 S12 

99.9996% 2.5E+04 S13 

9.99998925% 9.3E+04 S14 

99.99967742% 3.1E+04 S15 

99.99827589% 5.8E+03 S16 

 cumulative probability of   (CPE)مؤشر الابوة المشترك ،  combined parenting index (CPI)تعريفات : 

exclusion كمي للاستبعادالاحتمال الترا ،(W) Probability . الاحتمالات 

 .(Goodwin et al., 2011)باستخدام طريقه حساب  STRالابوة لخمس مواقع ( نتائج تحديد 20-4جدول )
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( والتي تم استخدام طريقة حساب مؤشر الابوة 20-4جميع النتائج الموضحة في الجدول )            

بالنسبة للمختبر الجنائي وتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة الجنائية   مقبولةفيها اعلاه 

(Goodwin et al., 2011).       

تم تفسير مؤشر الأبوة،  إذ(, Coleman and Swenson., 2000توافقت هذه الدراسة مع )           

 الفردية مع ا للحصول على مؤشر الأبوة المجتمعة PI موقعا ، ثم تم ضرب قيمة 24وتم حسابه لكل 

(CPI) الجينات التي تم فحصها. وكانت نسبة حساب مؤشر الابوة  مواقع لمجموعة كاملة منPI  اكثر

سبة احتمالية احتساب نفي  (Butler, 2005)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية. كذلك  99.9%من 

 والذي يساوي مضاعفة مؤشر الأبوة لكل موقع مع الآخر CPIالأبوة المشترك 

، تم اختبار طريقتين لتحديد الابوة من فائدة النظام المستخدم في هذه الدراسة في تقييم الأبوة          

تم حساب احتمالية ب والام. ي تم الحصول عليها من الابن ، الأعينات الحامض النووي للعظام والدم الت

وكانت  Genoproof 3في برنامج  STRموقع  24لخمسة  مواقع و  الأبوة ومؤشر الأبوة المشترك

واكثر وهذه النسبة مطابقة لتوصيات الجمعية الدولية لعلم الوراثة  99.9موقع بنسبة  24النتائج لل 

كانت تتراوح من  STRمواقع  ةالجزيئية. بينما معظم النتائج التي تم الحصول عليها لخمس

أنه من . اي 99.9والتي كانت اقل من نسبة % %99.7713418497الى  96.3638147495%

 PIضرب قيمة  عن طريقتم استخدام الطريقة الثانية  إذليس والد الابن البايلوجي. المحتمل أن الأب 

من المواقع الوراثية التي تم لمجموعة كاملة  ((CPIالفردية معا للحصول على مؤشر الأبوة المشترك 

وتوصيات  وبالنسبة للمختبر الجنائي مقبولة  والتي هي 99.9الحصول على نتائج %، ولقد تم فحصها

 . (Goodwin et al., 2011) الجمعية الدولية لعلم الوراثة الجنائية

تنظيف العينات من في كيفية   (Davoren et al. 2007)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

ازاله جزء من الكالسيوم باستخدام جهاز دريل يدوي والذي يربط معه حجر و الانسجة الملتصقة بالعظم

غسل عينات العظم جيدا ومن ثم محلول التبيض التجاري بوساطة تنظيف العينات و دائري صغير

 % 96ماء منزوع الأيونات ومن ثم غسلها بمحلول الايثانول بوساطة 
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 إذ (Lee et al. 2010)  (Kempand Smith, 2005) مع اتفقت نتائج الدراسة الحالية          

قد اعطت درجات افضل في جودة  التبيض التجاريمحلول بوساطة اظهرت ان تنظيف العينات 

وسيلة فعالة لتدمير تلوث الحمض النووي على أسطح العظام، كذلك لا  تعُدالحامض النووي، والتي 

  ينصح ايضا باستخدام محلول التبيض لفترات طويلة بل يتم استخدام الغسل القصير للعينة.

في كيفية تحضير مسحوق العظام  (Kamoun et al., 2016)مع  اتفقت نتائج الدراسة الحالية        

 ن والتي اعطت نتائج جيدة في تراكيز الحامض النووي .الناعم باستخدام المدقة والهاو

يتم استخلاص الحامض النووي  إذ (Kitayama et al., 2010)تتناقض هذه الدراسة مع           

تبين أن المسحوق الناعم انتج كميات عالية من الحامض  أذدون الحاجه الى تحويله الى مسحوق ناعم ، 

الدقه واجراء التطابق نستطيع الحصول على ملفات الحامض النووي عاليه  عن طريقهاالنووي والتي 

 بكل سهولة.

  (Rohland and Hofreiter 2007) (Davoren et al. 2007)مع  تفقت نتائج الدراسة الحاليةا    

(Seo et al. 2010)  بانه عملية استخراج الحمض النووي المستخدمة في الدراسة افضل من طريقة

كامله لجميع المواقع  STRوذلك لانتاجها ملفات  ؛الاستخراج العضوي باستخدام الفينول كلوروفورم

 المستخدمه حسب نوع العدة الجاهزة المستخدمة للدراسة.

( والذي تم اعتبار ان طريقة 2012بينما لا تتفق نتائج الدراسة الحالية مع )الصقيه و الحربي.         

طريقة اكثر  بوصفهاالكياجين الاستخراج العضوي باستخدام الفينول كلوروفورم افضل من طريقة 

النووي من عينات العظام لقدرتها على التخلص من المعوقات وامكانية  فعالية في استخلاص الحامض

 الحصول على نتائج للمادة الوراثية.
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 االفصل الخامس

 و التوصيات الاستنتاجات

 الاستنتاجات

ُوالقضاياُفيُعلمُالطبُالشرعيُا ُلمجالاتُالمهمةُجدأحدُامضُالنوويُاالحُتعريفُعدُملفي ُ -1

 المدنيةُوالجنائية.

 EZ1 DNA Investigator Kitالحامضُالنوويُباستخدامُمجموعةُُاختيارُطريقةُاستخلاص -2

عاملُ،Quantifiler ™ Trio DNA Quantification Kitُُُالحمضُالنوويُوتقديرُكميةُ(48)

ُللحصولُعلىُأفضلُالنتائج.اساسيُ

لاصُباستخدامُمجموعةُاستخُ)العظام(ُتظهرُهذهُالدراسةُنجاحُاستخراجُالعيناتُالصعبة -3

ُآلاليKit ®EZ1 DNA Investigatorُُُُُالنوويمضُاالح ُالاستخراج ُجهاز باستخدام

EZ1 Advanced XLُ.والذيُيتمُالحصولُعلىُكميةُقليلةُمنُالتلوث 

كفاءةُعاليةُفيُعيناتُُيعطيالجسيماتُالمغناطيسيةُُبوساطةمضُالنوويُاحالُلاصاستخ -4

 .وتمُالتخلصُمنُالشوائبُفيُالاستخراجُ،ُمن باودر العظم ملغ 150 كميةُالعظامُمعُ

مضُالنوويُعندماُزادُعددُالمواقعُالتيُتمُالتحقيقُاالحُملفاتُتعريفقوةُالتمييزُفيُُازدادت -5

 .منها

6- ُ ُاالحُتعريفملفات ُالنووي ُتحديدُمض ُفي ُمهمان ُالإحصائي ُوالتفسير ُالشرعي للطب

 علىُملفاتُتعريفُأقاربهم.ُيعتمدوالذيُالأشخاصُالمفقودينُ

ُ

ُ

ُ

ُ

ُ
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 التوصيات

ُعلىُنتائجُهذهُالدراسةُ،ُيمكنُاقتراحُالتوصياتُالتالية:ُبناءُ 

فيُتطويرُعلمُالوراثةُُمهما ُللطبُالشرعيُفيُالعراقُلتلعبُدوراُ ُالتعليميةالمؤسساتُُدعمُ -1

 الشرعي.

فيُالعديدُمنُالمحافظاتُالعراقيةُلتغطيةُُالحامضُالنوويإنشاءُالمزيدُمنُمختبراتُوأقسامُ -2

 جميعُأنحاءُبلادنا.

ُEZ1 DNA Investigator Kit (48)استخدامُعدةُاستخلاصُالحامضُالنوويُمنُمجموعهُ -3

 وذلكُلكونهاُمنُالموادُالأمنه،ُسهلةُالاستخدامُوللحصولُعلىُنتائجُسليمة.

ُأ -4 ُمركز ُسواءُ بحاثُيهتانشاء ُالوراثية ُبتطبيقاتُالبصمة ُفيُمجالُُم ُاو ُالطبية ُاو الجنائية

 بحاثُوالدراسات.أالا

ُ
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Summary 

           Short Tandem Repeat analysis is currently the most used method for 

Treatment forensic evidence, such as linking a suspect to a crime scene, 

solving problems related to biological relationships, and identifying disaster 

victims. Some non-coded regions of DNA show significant differences in the 

basic pair sequence between individuals. Essentially DNA checks involve two 

steps. Obtain DNA profiles from biological samples and interpret evidence 

provided from these DNA profiles. DNA was extracted from bone and blood 

samples, and DNA was estimated and evaluated using statistical interpretation 

such as probability ratio and parenting index to assess biological evidence. 

The study included (82) samples, including (50) bone samples, (16) blood 

samples for fathers, and (16) blood samples for mothers for the purpose of 

matching. They were distributed in )16( cases and analyzes were performed 

on the extraction, quantification, DNA amplification, and analysis of data of 

short tandem repeat data for 24 loci which include Amylogen, D3S1358, 

D1S1656, D10S1248, D13S317, Penta E, D16S539, D18S51, D2S1338, 

CSF1. Penta D TH01, vWA, D21S11, D7S820, D5S818, TPOX, DYS391, 

D8S1179, D12S391, D19S433, FGA, D22S1045 in the Forensic Evidence 

Investigation Directorate of the Iraqi Ministry of Interior, where the study 

period was (7) Months since the samples were collected. 

          Through the statistical analyzes in the GenoProof 3 program that we 

conducted on the genetic features of the DNA of the son, father and mother 

for 24 Short Tandem Repeat loci and five Short Tandem Repeat loci, we note 

that in the first case a complete match was obtained for the son’s samples with 

the father and mother samples, which gave results of more than )99.9%(, 
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which are Acceptable for forensic laboratory and International Society for 

Forensic Genetics. The probabilities obtained in the second case for 5 Short 

Tandem Repeat locus for most of the samples were statistically less than the 

recommendation value (99.9%) forensic laboratory and International Society 

for Forensic Genetics. Therefore, the second method was used by calculating 

the combined parenting index and the results were as follows (9.99473712%, 

99.99990909 % 99.99846156% 99.99750006% ,99.92313605%, 

99.99545475% ,99.99841272%, All results using the above paternity index 

method were acceptable for the forensic laboratory and International Society 

for Forensic Genetics. 



 

 

 

 

Study of Autosomal STR in Kerbala Governorate 

 

A Thesis 

 Submitted to the Council of the College of Education for Pure 

Sciences - University of Kerbala – in a partial fulfillment of the 

requirements for the degree of Master in Biology.  

Zoology 

 

 By: 

Hussein Majid Mahmood Alobiedy 

Bachelor's of Biology / University of Baghdad / 2007 

 

Supervised by: 

 Prof. Dr. Yasmin Khudair Khalaf 

The Republic of Iraq 

Ministry of Higher Education and Scientific 

Research 

University of Karbala  

College of Education for Pure Sciences / Department 

of Biology 

2020 A.D 1442 A.H 


