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 شكر وتقدير

 بياء و المرسلين سيدنان  الحمد لله رب العالمين و الصلاة والسلام على أشرف الإ     
 .المنتجبين و صحبه والطيبين محمد وعلى آله 

 أما بعد:     

لحمد على افله لإكمال هذه الرسالة  والمعرفةي الصحة والصبرإن  ى إذ أعطي أشكر الله تعالفإن       

 .نعمائه جزيل فضله و 

شرافها (  لأبلقيس هادي هاشم أقدم شكري وتقديري لأستاذتي الفاضلة الدكتورة ) إن  ويشرفني      

ي تجاوز من نصح وتوجيه ساعد في اخراج هذا النتاج العلمي وساهم ف على هذه الرسالة ، وما قدمته

 الكثير من الصعاب.

 للمساعدة الشكر والتقدير إلى عمادة كلية العلوم وقسم علوم الحياةخالص اوجه  إن  ويطيب لي      

   الدراسة .التي قدموها لي خلال مدة 

ا قدموه من زملائي طلبة الدراسات العليا لمـ إلـىي إن  اقدم شكري وامتن إن   فإن  عرو من ال       

 المساعدة خلال مد ة البحث .

النفس منزلة  لرسالة ، فلهم فيجاز هذه اإن  ني في إن  خالص تقديري لكل من ساعدني و أع او أخيرً      

 لم يسعف المقام ذكرهم ، فهم أهل للفضل و الخير والشكر  إن  و 

                                                           

 الباحث علي
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 الخلاصة
لمزروعة في وراثية للذرة اتراكيب  10لـ  وراثيلتقدير التنوع ال أجريت الدراسة الحالية       

الحمض النووي القائمة على تفاعل  DNA (DNA Markers) معلماتالعراق باستخدام بعض 

ين ببهدف تحديد التباين الوراثي    Polymerase Chain Reaction (PCR)المتسلسل  لمرةالب

الهجين  , 3بغداد ,  ,المها  ,1فجر  ,سومر من الذرة الصفراء ) ومدخلةوراثية محلية  تراكيب 10

( باستخدام DKC 6777    ZP.glorya , ,   PLOWEER KWS    Syngenta ,نهرين 

مع العينات تم ج .  و المحتوى البروتين الكلي للبذور  (SCOTمستهدفة لكودون البداية )بادئ   13

لفتيه في كلية العلوم في جامعة او استخلاص المادة الوراثية من الاوراق   2022- 12 – 1بتاريخ 

اس نقاوة للتقانات الاحيائية في العتبة العلوية المقدسة وقي كربلاء و مركز الامين التخصصي 

DNA   معلمات  13و تركيزه ثم أجريت تفاعل البلمرة المتسلسل بأستخدامSCOT  كذلك .

–sodium dodecyl sulfateاستخلاص محتوى البروتين الكلي من البذور بتقنية 

polyacrylamide gel electrophoresis SDS_PAGE)فة تسلسل القواعد (  و معر

 النيتروجينية للتراكيب قيد الدراسة .

ة لدراس Scot (start Codon Target)نتائج الكشف الجزيئي باستعمال مؤشرات  اظهرت      

فريدة من التباين بين الأنماط الجينية المدروسة عن طريق وجود حزم أحادية ومتعددة الأشكال و

ية لنبات نوعها وإعطاء بعض البادئات المستعملة في الدراسة بصمة فريدة لبعض التراكيب الوراث

الوراثية راكيب ن التتم الكشف عن التحليل التجميعي )شجرة العلاقة الوراثية( بي االصفراء. كمالذرة 

 و  SCOT-60 البادئبواسطة لمحتوى تعدد الاشكال  أعلى قيمة  حصولتم  الدراسة. قيد

SCOT-63.  

(  0.842105بلغت )والتي  1المها والفجر  بين وراثيتشابه واظهرت النتائج اعلى نسبة       

 اعتمادا على  (0.428571فهو ) Syngentaبين التركيبين بين المها و    وراثي واقل نسبة التشابه

في شجرة النشوء   SCOTبناءً على علامات و  وراثية تراكيب لعشرة   Jaccard مقياس

الجينية للذرة ذات الأصول الجغرافية الأكثر ارتباطًا في نفس تراكيب والتطور, تم ترتيب ال

حزمة تباينت في  12أنماط البروتين الكلي أعطت عددا من الحزم الرئيسة بلغ  بينما  المجموعة.

م زمن الح 8حزمة وكان من بينها  108, وعدد الحزم الكلي بلغ KDa  17-245 اوزانها بين

مما يدل  %26بلغت نسبة التغاير )الاختلاف( بين التراكيب اذا من الحزم المتغايرة.  4المتماثلة و 

ان مستوى التماثل أعلى من مستوى التغاير بين التراكيب   % . 74ان نسبه التماثل )التشابه( 

ومادتها الوراثية او ان النبات ناتج عن التهجين ها ويعود إلى المنشأ الجغرافي ل وراثية قيد الدراسةال



   

 

IV 

 

 والتي بلغت  الفجر    و  سومربين   اعلى نسبة تشابه حيث وجد .   Interspecific بين الانواع

    DKC 6777  ع التراكيبم سومر و افجر  التراكيببين  0.6واقل نسبة التشابه  ( 1)

ZP.glorya , ,   PLOWEER KWS    Syngenta  يمكن أن تكون النتائج الحالية بمثابة . اذ

المستقبلية للحصول على التهجين دليل توجيهي لاختيار الأنماط الجينية الواعدة للذرة لبرامج التربية 

 . الأمثل في الذرة
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 العنوإن   التسلسل
رقم 

 الصفحة

 6 ( .Zea maysLنبات الذرة الصفراء )التصنيف العلمي ل   1.1

1.3 

 1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 9  & Scot 8نواتج تضاعف البادئ 

 70أمبير وبفولتية مقدارها  30( بتيار  M% لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي ) 

. المها,  3,  1. فجر 2. سومر, 1:( 1فولت وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: 

 .DKC 6777   . ZP.glorya .7   ,8. 6. الهجين نهرين ,  5,  3. بغداد 4

PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   

29 

2.3 

المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 12  &  Scot 23نواتج تضاعف البادئ 

أمبير وبفولتية مقدارها  30( بتيار  M% لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي )  1.5

. المها,  3,  1. فجر 2. سومر, 1فولت وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية:(   70

 .DKC 6777   . ZP.glorya .7   ,8. 6. الهجين نهرين ,  5,  3. بغداد 4

PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   

31 

3.3 

المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 29  &  Scot 30: نواتج تضاعف البادئ 

أمبير وبفولتية مقدارها  30( بتيار  M% لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي )  1.5

. 3,  1. فجر 2. سومر, 1فولت وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة:  :(  70

 .DKC 6777   . ZP.glorya .7   ,8. 6. الهجين نهرين ,  5,  3. بغداد 4المها,  

PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   

32 

4.3 

% لمدة  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 44   & Scot 40 نواتج تضاعف البادئ

فولت وحسب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

الهجين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الوراثية ذرة: :الترتيب الآتي للتراكيب 

 .DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. 6  ،نهرين 

Syngenta  

34 

5.3 

% لمدة  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 6   & Scot 36 نواتج تضاعف البادئ

فولت وحسب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) الحجمي القياسيساعتان مع الدليل 

الهجين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: :

 .DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. 6  ،نهرين 

Syngenta  

34 

6.3 

% لمدة  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 53   & Scot 60 البادئ نواتج تضاعف

فولت وحسب الترتيب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الآتي للتراكيب الوراثية ذرة:
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فولت وحسب الترتيب الآتي للتراكيب  70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) الحجمي القياسي

   DKC 6777. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (:الوراثية 

. ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta  

36 

8.3 
بين التراكيب الوراثية لنبات ذرة المدروسة  Dendrogramشجرة العلاقة الوراثية 

 للتراكيب الوراثية  Jaccardباستعمال مقياس 
40 

الاشكالقائمة   
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9.3 

( لعشر تراكيب وراثية من ذرة  KD -17 KDa 245: حزم البروتين الكلي للبذور ) 

 3. بغداد 4. المها 3  1. فجر 2. سومر 1وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: 

 DKC 6777   . ZP.glorya 7  PLOWEER 8.   9. KWS. 6هرين    . الهجين ن5

. 10. Syngenta 

41 
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. الهجين 5 3. بغداد 4. المها  3  1. فجر 2. سومر 1الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: 

 .DKC 6777   . ZP.glorya 7  PLOWEER 8.   9. KWS  . 10. 6نهرين 
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 المقدمة1 -1

الذرة الصفراء من المحاصيل الحقلية الأكثر انتشارًا وأهمها على نبات عتبر ي                

مستوى العالم, حيث يتم زراعتها للاستفادة من فوائدها الاقتصادية والغذائية. ويتميز نبات الذرة 

الصفراء بتنوعه الوراثي الكبير, حيث يوجد العديد من الأصناف المختلفة التي تختلف في 

ثية المختلفة, مثل الحجم والشكل واللون والقدرة على التحمل للظروف البيئية خصائصها الورا

يتم استخدامها في صناعة العديد من المنتجات . فضلا عن ذلك  (Xu et al., 2020المختلف )

 مما يجعله موضع اهتمام العديد من الباحثين في مجال الوراثة والزراعةة الصناعية والغذائي

(Uarrota et al., 2011) .  يعد التنوع الجيني للذرة ضرورياً للحفاظ على إنتاجيتها ومرونتها

الذرة وتحسينها.  أحدثت الواسمات الجزيئية ثورة في تحديد وتوصيف التنوع الوراثي في 

.  إنها توفر طريقة سريعة ودقيقة وفعالة (,Garland, & Curry 2022)  والمحاصيل الأخرى

 لأنماط الجينية المختلفة, وهو أمر مفيد لبرامج التربية والأبحاث الجينيةمن حيث التكلفة لتحديد ا

)2020, .et al Bohar(. 

, الحقلية أصبحت الواسمات الجزيئية أداة أساسية في علم الوراثة وتربية المحاصيل        

إنها علامات قائمة على الحمض النووي يمكن استخدامها  الصفراء . يمكن تعريفها بما في ذلك الذرة

للكشف عن الاختلاف الجيني بين الأفراد أو السكان.  جعل استخدام الواسمات الجزيئية من الممكن 

 وهو أمر ضروري لبرامج التربية والبحوث الجينية الذرة,تحديد الأنماط الجينية المختلفة في 

(Mammadov et al., 2012)   . بشكل أكثر تحديداً من خلال التعريف الوراثي الطبيعي, والذي

 و (RNA) بواسطة تحليل الحمض النووي الريبوزي يعتمد على تحليل الجينوم الكامل للنبات.

جين في  32000وقد أظهرت الدراسات وجود ما يقرب من  . (DNA) المنقوص الاوكسجين

ة للذرة الصفراء فهمًا أفضل للعلاقة بين الجينات جينوم الذرة الصفراء, وتوفر الدراسات الوراثي

وخصائص النبات, وتمكن الباحثين من تطوير أصناف جديدة من الذرة الصفراء التي تتميز بصفات 

 . et al., 2020 (Xu) محسنة مثل المقاومة للأمراض والتحمل للظروف البيئية القاسية

ي الكلي في البروتين والمحتوىتشخيص التبيان الوراثي هناك علاقة بين فضلا عن ذلك 

بذور  علامة مفيدة لدراسة التنوع الوراثي الكلي المخزن في ال عتبر بروتين ي لذلك. بذور النبات 

بتقنية  التحليل الكهربائي لهلام بولي أكريلاميد كبريتات دوديسيل الصوديوم استخدام الأصناف بين

تبرية مستخدمة على نطاق واسع لفصل البروتينات بناءً على تقنية مخ و SDS-PAGEتسمى 

أجزاء مختلفة من  استخراج البروتينات منيتم بصمة البروتين  وزنها الجزيئي وشحنتها الكهربائية
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عرف على الاختلاف في والت تحقيقال في دورًا رئيسياً لها النبات مثل الأوراق والبراعم والبذور 

 .Akber et al., 2012)خصائص البروتينات ) الفيزيائية والكيميائية

هو تأكيد لنتائج التشخيص الجزيئي للتراكيب  DNA إن الغرض من تحديد تسلسل     

الوراثية قيد الدراسة بالإضافة إلى معرفة مع من يكون تشابهها من بين التراكيب الوراثية العالمية 

شخيص الدقيق على المستوى الجزيئي التلأن      , والكشف عن وجود طفرات جينية أو عدمها,

التراكيب الوراثية له فائدة تشخيصية فضلاً عن إمكانية استعمال  DNA المتمثل بمعرفة التشابه ل

 .بعض من هذه التراكيب الوراثية في التطبيقات العملية أو في استعمالها لدراسات الوراثة الجزيئية

لجزيئية شائعاً بشكل متزايد في أبحاث في السنوات الأخيرة, أصبح استخدام الواسمات ا

الذرة.  تم استخدام أنواع مختلفة من الواسمات الجزيئية , مثل تعدد أشكال طول الجزء المقيد 

(RFLP( وتعدد الأشكال المتضخم لشظية , )AFLP( وتكرار التسلسل البسيط , )SSR وتعدد , )

 .Shah et al., 2021) (للذرة.جيني (, لدراسة التنوع الSNP) أشكال النوكليوتيدات المفردة

وفقاً للبحث العلمي , فإن استخدام الواسمات الجزيئية لتحديد الأنماط الجينية في الذرة له 

تطبيقات عديدة. يسمح بتحديد التنوع الجيني داخل السكان , وهو أمر حاسم لتطوير أنواع جديدة 

الجيني للسمات المعقدة , مثل المحصول  ذات سمات مرغوبة. يمكن استخدامه أيضًا لدراسة الأساس

 .(Zhang et al., 2019)  ن الذرةومقاومة الأمراض وتحمل الجفاف , والتي تعتبر حيوية لتحسي

 منها يوفر تحديد الأنماط الجينية في الذرة باستخدام الواسمات الجزيئية العديد من المزايا

ضروري في برامج التربية التي تهدف إلى يتيح تحديد التنوع الجيني داخل مجتمع ما, وهو أمر 

يسمح بتحديد سمات معينة مرتبطة بأنماط وراثية وتطوير أصناف جديدة ذات سمات محسنة. 

طريقة سريعة ودقيقة  و والتي يمكن استخدامها لتطوير أصناف جديدة ذات سمات مرغوبة معينة,

 . (Muhammad et al., 2015) ينيلتحديد الأنماط الجينية المختلفة , وهو أمر مفيد للبحث الج

لذا جاءت هذه الدراسة بهدف تسليط الضوء على جانب التنوع الوراثي  لعشرة تراكيب وراثية 

عة داخل العراق و احتسابها ضمن أولويات التنمية الزراعية بأستخدام ومن الذرة الصفراء المزر

 .من خلال تميز مدى الاختلاف و التشابه بين التراكيببطرق حديث كفيلة 

الاختلاف في عدد وحجم القطع و والتي تظهر التباين SCOT- PCRاستخدام تقنية   -1

 .المتضاعفة في مناطق معينة من جينوم للتراكيب الوراثية قيد الدراسة

  .دراسة التباين التراكيب الوراثية بالاعتماد على التنميط الكيميائي للبروتين  -2

والتي تظهر التباين على شكل  ITSدراسة التباين الوراثي بالاعتماد على مناطق   -3

 .بين التراكيبالاختلاف في تسلسل القواعد النايتروجينية 
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 استعراض المراجع 2-1

 :وتسمية النبات أصل 1.2.1  

لغة منطقة البحر  - من الاسم الأصلي "ماهيز" في ساراواك ةمشتقأن كلمة "ذرة"        

 يعتقد أنها نشأت من أعشاب برية تسمى محصول الذرةأيضا .  (Doebley, 2015) الكاريبي

teosintes    المعروفة اليوم باسم المكسيك  المنطقة الوسطىسنة في أمريكا  10000منذ حوالي(

 .(Galinat, 1988)  هندوراس و وغواتيمالا

من و Sorghum bicolor. L الذرة الرفيعة لها علاقة مع من حيث الجينوم الذرة  ايضاً 

يعُتقد أن  سنةمليون  12ن بعضنا البعض منذ حوالي ع المفترض أن يكون المحصولان منفصلين

تم زراعة المحصول في سنة.   6000من المواد الغذائية منذ حوالي  الذرة قد تم تدجينها كمصدر

لاحق, انتشر إلى  في وقتثم وروبيين قبل المسافرين الأفي الامريكتين من  القرن الخامس عشر

احتفظت كل منطقة بأصناف معينة من ومتأخر   العالم أفريقيا جنوب الصحراء الكبرى وبقية دول

  (Da Fonseca et al., 2012) تتكيف مع ظروفها الذرة

سنة وقد  4000وجدت أصلاً في جنوب أمريكا ونقلت إلى الأنديز, وذلك يرجع إلى حوالي  

وجدت "الأنكا" في البيرو حبوب تمثل أصنافاً مختلفة من الذرة ومن هناك امتدت شمالاً وكان لها 

أثر بارز في حضارة "المايا والأزتك", وروي أن الهنود زرعوها في نيومكسيكو منذ ألفي سنة 

وادي سانت لورانس في  لميلاد, وحين زار الأوروبيون أمريكا لأول مرة كانت الذرة تزرع قبل ا

 .(García-Lara & Serna-Saldivar, 2018) المنخفضة إلى تشيلي والأرجنتين

إن الذي نقلها من البيرو ووالمعروف أن "كريستوفر كولومبس" قد أدخل الذرة إلى أوروبا  

"فرناندبيزار" وأول مازرعت في أوروبا زرعت في إسبانيا أولا ثم فرنسا وكانت إلى أوروبا هو 

آنذاك تزرع كعلف للماشية, ثم انتشرت زراعة الذرة في جميع أنحاء العالم. الجزء المستخدم من 

ً باسم ً البذور وشبشول الذرة أو مايعرف بشعر الذرة الذي يعرف علميا  Cornsilk الذرة طبيا

 (Piperno, 2011)افترض . ورةوجنين حبة الذ
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  و الوصف المظهري تصنيف النبات2.2.1 

 العالم ينتمي إلى جنس الذرة المزروعة , وتسمى أيضًا "الذرة" في بعض أجزاء من    

Zea   عشيرةمن   Andropogoneaeفي عائلة Poaceae فصيلة فرعية ,  Panicoideae. 

الأعشاب  التي تنتمي إلى نفس الجنس لكنها برية الذرة هناك ستة أنواع برية أخرى من

 .  mays   Zea زراعة. ستة أنواع من الذرة ماعدافي ال ولا يتم استخدامها  (teosintes)تسمى

كما في الشكل  يمكن تصنيف نباتات الذرة إلى عدة فئات مختلفة بناءً على خصائصها المظهرية

(1-1) . Ranum et al., 2014).)  
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  )et al. Awata  ,2019( ( : تصنيف العلمي للنبات الذرة الصفراء1.1) شكلال

 

 

Kingdom: Plantae

Sub kingdom: Tracheobionta (vasculer plants) 

Supper- division: Spermatophyta ( seed plant)

Division: Magnoliophyta (Flowering  plants)

Class: Liliopsida (Monocotyledon) 

Subclass: Commelinidae

Order: Cyperales 

Tribe: Andropogoneae

Family: Poaceae 

Subfamily: Panicoideae

Genus: Zea

Species: Zea myes

Sub species: myes
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بما  المظهرية,بمجموعة واسعة من الخصائص تميز  باتات الذرة لن  المظهري الوصفاما 

 .(Foerster et al,. 2015) كما يلي في ذلك عادة نموها , وهيكل الأوراق , ونوع الإزهار.

يمكن أن تنمو نباتات الذرة حتى يصل طولها إلى عدة أمتار , ولها جذع  عادة النمو: -1

واحد مغطى عادةً بأوراق طويلة وضيقة. يتم ترتيب الأوراق بالتناوب على طول الساق وعادة 

سم , حسب النوع. يمكن أن تكون نباتات الذرة إما محددة أو  100و  30ما يتراوح طولها بين 

باتات المحددة إلى ارتفاع ثابت وتنتج أذناً واحدة , بينما تستمر النباتات غير محددة , حيث تصل الن

  .غير المحددة في النمو وتنتج آذاناً حتى يتم قتلها بسبب الصقيع أو العوامل البيئية الأخرى

 يطُلق على نبتة الذرة اسم الأذن أو الكوز , وتتكون من محور مركزي يسمى الإزهار: -2

rachis فوف من الأزهار الصغيرة تسمى, وهو مغطى بص spikelets.  تحتوي كل شوكة على

مبيض واحد يتطور إلى نواة بعد التلقيح. يتم ترتيب الحبات في صفوف على قطعة خبز , وهي 

 .مغطاة بقشرة أو قشور تحميها من العناصر

يمكن أن تختلف حبات الذرة في الحجم والشكل واللون وتكوين السويداء  نوع النواة: -3

 .ب الصنف. تشمل أنواع النواة الأكثر شيوعًا دنت والصوان والدقيق والحلوحس

تحتوي نباتات الذرة على نظام جذر ليفي يتكون من العديد من الجذور  نظام الجذر: -4

الصغيرة التي تنتشر أفقياً من قاعدة الساق. الجذور قادرة على الوصول إلى أعماق تصل إلى 

 . والمغذياتمترين بحثاً عن الماء 

  الغذائيةو أهمية الاقتصادية   3.2.1   

الطلب  تزايدب إنهو الناميةتعتبر الذرة من المحاصيل الأساسية المهمة في معظم البلدان     

لحبوب الرئيسية في العالم كغذاء با مقارنة على الذرة 40 نسبته % كان هناك طلب اذ العالمي,

 .)et al Foley , .2020)  2010في عام  الفقيرة في العالمأساسي حيوي للعديد من المناطق 

في أفريقيا جنوب الصحراء الكبرى وجنوب آسيا  من إنتاج المحاصيل محصولبينما كانت نسبة ال

 . (et al Stuch,.2021( التوالي٪ على 44و  46 %و 73 %تمثلأمريكا  واللاتينية

نظام غذائي أساسي لحوالي  في تلك المناطق مثلدورًا غذائياً رئيسياً  الذرة له  محصول  ان  

محصولًا رئيسياً للغذاء  يعتبر الذرةفضلا عن ذلك . (Du Plessis, 2003) شخص مليون 200

 .Shavanov, M) العلف العالمي إنتاج يحتل المحصول المرتبة الأولى فياذ والعلف الحيواني , 

V,2021). 
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  عرانيصو والساق والأوراق حريرةالذرة مثل الحبوب والجميع أجزاء  توجد قيمة اقتصادية في  

. فضلا  (Adebisi et al., 2014)  الغذائيةجميعاً في إنتاج المنتجات الغذائية وغير  تاستخدام

ثانول ـــالإيالوقود الحيوي مثل  اجـــــالإنت دة للذرة فيــمتزايال ةــــــالصناعيالناحية عن 

 .) ,.Moon, Y. S.  Yu, J. K &,2021( والنشا

مما أدى إلى ارتفاع أسعار المنتجين علاوة  وقد أدى هذا إلى زيادة الطلب على الذرة        

على ذلك , يمكن استخدام الزيت المستخرج من البذور بعد المعالجة كمواد للطهي والسمن وتتبيل 

ة أكثر المحاصيل نموًا في جميع أنحاء تعد الذر .السلطة , بينما يمكن استخدام المادة القابلة للذوبان

 .(Smale, 2001) الحبوب الأكثر تداولاً بعد القمح والأرزو العالم

الاقتصاد العالمي وخاصة في العالم المتقدم  كبيرة فيالمساهمة لالذرة هو محصول مهم      

 أكسيد كميات الضخمة من ثانييطلق اليستخدم كقود حيوي بديل للوقود الاحفوري الذي  حيث

على سبيل المثال في الولايات المتحدة , وعلى المناخ سلبا الجويالغلاف  الىسنوياً  الكربون

 Popp et al., 2014)) سنويا  إلى إنتاج الإيثانول الكلينتاج الامن  %40 يلاحو يذهبالأمريكية 

تعد الذرة الصفراء مصدرًا قيمًا للكربوهيدرات والبروتين والألياف والفيتامينات        

, مما يجعلها جزءًا مهمًا من نظام  والمغنيسيوموالبوتاسيوم  A وفيتامين C مثل فيتامينوالمعادن 

 يتم استخدامه في العديد من الوصفات الغذائية , مثل الفشار والذرة المسلوقة , وهو   غذائي صحي

وخفض مستويات  مصدر جيد للألياف الغذائية التي يمكن أن تحسن صحة الجهاز الهضمي 

تحتوي  على كميات معتدلة من البروتين, الذي يعد أساسياً لانها  البروتين و الكولسترول في الدم.

تقلل من مخاطر الإصابة فضلا عن ذلك  . )et al Ross ,.7201 (لبناء الأنسجة والعضلات 

على مضادات الأكسدة الطبيعية , مثل الكاروتينات لاحتوائها أيضًا   المزمنة بالأمراض

من التلف  والفلافونويد , والتي يمكن أن تقوي جهاز المناعة وتساعد في الحفاظ على صحة الجسم

 .  )Plantenga & van Huizen,  2018(الخلوي وأمراض القلب والسرطان

 :التنوع الجيني 4.2.1 

بالتنوع  تدعىمعات التابعة لنوع معين تجمالاختلافات الموجودة بين الافراد او الان    

الجوانب الاساسية للتنوع الحيوي والتي تعني التنوع الموجود بين الانواع  و هو احد الوراثي

لنباتات في مجتمعاتها الطبيعية وان المحافظة على مستوى عالٍ من التنوع الحيوي كاالمختلفة 

 ( .et al Laikre. ,2020( اً للحفاظ على ثبات النظام البيئيضروري جد
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والتطبيقية كعلم البيئة ودراسات  في  علوم الحياة  لها أهمية كبيرة جدا دراسة التنوع الوراثي  ان  

المصادر الوراثية لان النباتات ,تربية وتحسين التطور والدراسات التصنيفية لجميع الاحياء ومنها 

فضلا عن  نوع نباتي,  300000النباتية من المكونات المهمة جداً للتنوع الحيوي اذ يوجد حوالي 

عن طريق الطفرات الوراثية, التكاثر   التغايرات بين الانواع النباتية قد تحدث بشكل طبيعيان  ذلك

 ) .et al Angst. ,2022(الجنسي, الهجرة , والانحراف الوراثي والانتخاب 

التابعة  التجمعات و بين  ويتم دراسة التنوع الوراثي على عدة مستويات هي بين الانواع

الانواع , بين  معرفة طبيعة الاختلاف من خلال لدراسات التصنيفية في ا لأهميتها للنـــوع الواحد

مع البذور  تهاطابقمن خلال  مفي عمليات تنقية البذور فضلا عن ذلك يستخدم التنوع الوراثي 

 البيئية عليهاأثيرات دراسات الت لأجراءجدا  ع مفيدة انوالاصلية  كما ان معرفة هوية الا

)2020,.et al Frischie( . 

من خلال  النباتاتلمهتمين في تربية و تحسين الانواع  بينالوراثي التنوع أيضا تكمن أهمية 

اختيار المصادر الوراثية الملائمة واجراء التهجين  فيلاستفادة لالمتولدة والمختلفة  الانواعدراسة 

تراكيب وراثية جديدة أي اختبار آباء تحمل صفات مرغوبة لنقل تلك الصفات في ينتج عنها  بينها

 اءهوية الصنف ولاختبار الاب لإعطاءالتنوع الموجود ضمن التجمعات مهم  ينماب واحد,هجين 

ام وكيفية انتقال الصفات الوراثية الى بعض افراد الجيل الاول الناتج من التهجين دون البقية  

 . )et al Wagner. ,2020( ختلاف مستويات التنوع الوراثي اختلفت طرق دراستها ا

 

بتنوعه الجيني , مع العديد من الأصناف  الذي اشتهر  الذرة من اهم النباتات الاستراتيجية نبات  

يحتوي   مع الظروف البيئية المختلفةكييف المختلفة التي تختلف في الحجم والشكل واللون والت

أضعاف عدد الجينات في الجينوم  10جين , وهو ما يعادل  32000جينوم الذرة على ما يقرب من 

 . (Tesfaye et al., 2021) البشري

اهتم الباحثون بدراسة التشابه والاختلاف بين  للنوع الواحد  التنوع الوراثينتيجة أهمية 

التي  (markers) المؤشرات تعتمد علىطرق  الافراد و المجتمعات التابعة له باستخدام تقنيات و

يكون  الذي  او الجين ( على الكروموسومlocusوجود موقع معين ) تعد صفة مميزة لاستدلال 

, وان معرفة هذا الموقع يساعد في دراسة توارث صفة معينة او  المدروسة لأفرادفي اختلف م
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جين معين فالجينات القريبة جداً من المؤشر تتوارث معها وقد تكون هذه المؤشرات قابلة للكشف 

 .( Rothberg et al., 2011) من خلال تطبيق تقنيات معينة

  Molecular Indicators :مؤشرات الجزيئيةال 4.2.1.1

تسُتخدم العلامات الجزيئية للكشف عن الاختلافات الجينية بين الأفراد في مجتمع ما,      

)تعدد أشكال  RFLPويمكن استخدامها لمناطق معينة من الحمض النووي باستخدام تقنيات مثل 

شكال )تعدد أ SNP)تعدد أشكال طول الجزء المضخم(, و AFLPطول الجزء المقيد(, و

وإن  (.et al., Dorado 7201) (كودون البداية استهداف ) SCoT ,  النوكليوتيدات المفردة(

 للنسيج,هو عدم تأثرها بنوع النسيج أو المرحلة التطورية الجزيئية  من أهم ميزات المؤشرات

بالإضافة إلى قدرتها على كشف عدد كبير من التباينات, الأمر الذي يجعلها قادرة على معرفة 

ة, بالإضافة إلى قدرتها على تتبع التغيرات بالاختلافات مهما كانت طفيفة ومهما كانت الأفراد متقار

أفراد الصنف ولذلك فإن أهم مجالات تطبيقها هو حساب مستوى التباين بين   الوراثية عبر الأجيال

فضلاً عن معدل حصول التلقيح الذاتي وانتخاب  ,heterozygosity  الواحد وكذلك تشخيص حالة

ونقل الجينات ضمن حقل جديد يطلق  المرغوبة,لية التربية والتهجين ذات الصفات مالنباتات بعد ع

  )Weigel Voichek & 2020  (عليه الانتخاب المعتمد على المؤشرات

التي تعتمد على تقانة التهجين الجزيئي , فتشمل تباين لأطوال  DNA مؤشرات الـأما         

المهضوم , والذي يكون  DNA مقاطع التقييد , والتي تعتمد أساساً على عملية التهجين الجزيئي ل

مثبت على أغشية ذات طبيعة خاصة مع مجس ملائم , والذي يتكون من جزء مكلون من الجينوم 

يتم الكشف عن مناطق الارتباط التي تكون حسب مادة التعليم , وتتميز هذه التقانة , حيث  Cdna أو

, حيث يمكن متابعة انتقال القطع إلى  Co - dominant بأن مؤشراتها من نوع السيادة المشتركة

ن الأجيال اللاحقة , لما لها من قدرة على تمييز الأليلات المتماثلة عن الأليلات المتباينة , فضلاً ع

وكشفها , ولهذا تضمنت الدقة في تحليلاتها , حيث لا  DNA قدرتها على تحديد نسخة مفردة من

 .  (Burr et al., 1988 ) تحتاج معرفة مسبقة بالتتابعات النيكليوتيدية للدنا المرغوب

تعريف  فيمكن  المتسلسل بلمرةأما بالنسبة للمؤشرات التي تعتمد على تقنية تفاعل ال         

معين بشكل أنزيمي ملايين المرات خارج  DNA هذه الطريقة بأنها التقنية التي يتضاعف بها تتابع

ت وبزمن قصير , وبالرغم من الاهتمام الكبير بهذه التقنية في البداية , ئاالجسم الحي بوجود الباد

ً في مجال العمل في المخت PCR إلا أن الـ برات العالمية للوراثة تعد اليوم التقنية الأكثر رواجا

فضلاً عن أنها لا  النماذج,وذلك لخصوصيتها وقدرتها على العمل مع عدد كبير من  الجزيئية
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البادئات   تعتمد هذه التقنية على أنواع  . ( DNA  )2020, et al. Dingتتطلب كمية كبيرة من

تعددات أشكال هو   single nucleotide polymorphisms (SNP)بادئ المستخدمة مثل 

( هي الشكل السائد للتنوع الجيني الذي يحدث بشكل طبيعي وتوفر SNPsالنوكليوتيدات المفردة )

علامة الحمض النووي المفضلة لدراسات ت أصبح  . ونتيجة لذلك تبايناً مناسباً للتمييز بين الأفراد

باين الوراثي بسبب تكلفتها ( مفيدة لدراسة التSNPالتنوع. بالإضافة إلى ذلك, تعد تعدد الأشكال )

المنخفضة لكل نقطة بيانات, وانخفاض معدلات خطأ التنميط الجيني, وخصوصية الموضع, 

وبالتالي, توفر  . المشتركة ادةوالوفرة الجينومية العالية, وإمكانية تحليل الإنتاجية العالية, والسي

SNPs الأصول الوراثية للذرة الاستوائية فرصة لتقييم التنوع الوراثي المحلية في جنوب إفريقيا و

وشبه الاستوائية الغريبة التي تم تطويرها لبرامج تربية الذرة الوطنية في أفريقيا جنوب الصحراء 

 هي تقنية مفيدة )SSR (البسيطة  مؤشرات تكرار التسلسلبينما  .(et al., Dube 2023( الكبرى

في  محتوى تعدد الاشكالعالية , وذات التكرارية نتيجة ال  الأنواعفي التعرف على العديد من 

النبات عند مقارنتها في دراسة التنوع الوراثي  لتميزها بالدقة الكبيرة المتمثلة بقدرتها على   جينوم

المتباينة والمتماثلة وسهولة  الألياتإظهار التباين الوراثي مهما كان حجمه وقدرتها على التمييز بين 

قات التطورية وتصنيف المجاميع لاجها فضال عن دورها في توضيح العتطبيقها وتحليل نتائ

بكودون تقنية تعدد الاشكال المستهدفة عتبر ت . بينما  (et al, Bocianowski. 2021)  الوراثية

أهمية كبيرة ذات    SCoT (Start Codon Targeted Marker Polymorphism )  البداية

في علم الوراثة النباتية وعلم الجينوم والتربية الجزيئية نظرًا لميزاتها العديدة المرغوبة. تستهدف 

المنطقة المحيطة بكودون البداية, وهي منطقة محفوظة للغاية في جينات النبات.  SCoTعلامة 

إنها علامة فضلا على ة. ولذلك, يمكنه تمييز الاختلافات الجينية في جين معين يرتبط بسمة معين

جزيئية بسيطة وجديدة وفعالة من حيث التكلفة ومتعددة الأشكال وقابلة للتكرار ولا توجد حاجة 

في العديد من الأنواع النباتية ذات الأهمية  SCoTلمعلومات تسلسلها المسبقة.  تم استخدام علامات 

طبيقات, بما في ذلك تحليل التنوع التجارية وغير المستغلة بشكل كافٍ لمجموعة متنوعة من الت

الجيني, والعلاقات الوراثية بين الأنواع/العامة, وتحديد الصنف/الهجين/الأنواع, وتحديد الجنس, 

وبناء خريطة الروابط, رسم خرائط/تحليل الارتباط, والتعبير الجيني التفاضلي, وتحليل الإخلاص 

الامر الذي جعل  .) .2023Rai M. K( نسجةالوراثي للنباتات التي يتم تربيتها في زراعة الأ

رسم الخرائط ,  فضلا عن التوصيف الجزيئي لتحليل مواقع السمات الكمية يستخدمون الذرة  يمرب

شعبية أكبر  SCoTالجينية وتقييم التنوع الجيني من بين تلك العلامات, اكتسبت العلامات الجزيئية 

لديه العديد كون   ISSRو RAPDمقارنة بأنظمة علامات الحمض النووي الرائدة الأخرى مثل 
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من المزايا, بما في ذلك التصميم التمهيدي الأبسط, والتكلفة المنخفضة, وكفاءة تعدد الأشكال 

يعد لذلك  العالية, وقابلية حل أفضل للعلامات PICالأعلى, وإمكانية التكاثر الأعلى, وقيم 

(SCoT ) الدقة في زيادة فضلا عن  الوقت  اختزالتعمل  جيدة ومفيدة كونها وراثية جزيئيةتقنية

وقد نجح الباحثون الزراعيون في  ( .2021et al.,  Rizk) في برامج التربية السريعة للذرة

استخدام هذه العلامات في التحليلات الجينية وبصمات الأصابع. أظهرت إحدى الدراسات أن التباين 

٪( باستخدام نطاق 49.01٪( منه فيما بينها )50.99الوراثي داخل المناطق الجغرافية كان أعلى )

 )  (SCoT دف كودون البداية)محتوى المعلومات متعدد الأشكال( الذي يسته PICقيمة 

(Zhang et al., 2015) .  هذه التقنية في دراسة التنوع و انخفاض تكلفة  نظرا لسرعة و دقة

التحليل الوراثي للتنوع داخل الأصول الوراثية المحلية لقصب دراسة الجيني لنباتات عديدة مثل 

.  )et al ,Que,. 2014( البدايةالسكر في الصين على أساس تعدد الأشكال المستهدف لكودون 

لتحديد الاستخدام المحتمل أيضا تم دراسة التنوع الجيني في بعض أشجار النفضية مثل العنب 

تقييم التنوع الوراثي والعلاقات بين الأصناف المحلية الصينية وعنب و في العنب SCoTلعلامات 

 )PCR-SCoT   .,et al ,Guoالمائدة وعنب النبيذ والأنواع البرية من خلال تضخيم علامات 

للكشف عن تعدد الأشكال وتمييز  استخدام علامات جزيئية مختلفةفضلا عن ذلك تم .  2014(

مدخلاً  40لدراسة التنوع الوراثي لـ  SCoTالتباين بين خطوط البطاطا الحلوة من بينها علامات 

نطاقاً  75نطاقاً, منها  128. تم إنشاء إجمالي SCoTبادئات  10من البطاطا الحلوة باستخدام 

 )et  Nair  في ثلاث مجموعات رئيسيةإلى تجميع الأنماط الجينية  متعدد الأشكال بين المدخلات

).2016 .al . بادئات أيضا تم دراسةSCoT  طرز وراثية محلية  10تحديد التباين الوراثي بين ل

-2020Al)( SCoTمستهدفة لكودون البداية )بادئ  11من الذرة الصفراء باستخدام  مدخلةو

Tamimi ) . 

     البروتين الكلي 4.2.1.2

البروتينات والإنزيمات هي نتائج المعلومات المخزنة في الجينات, يتم بعد اكتشاف أن 

بروتينات لتحليل التنوع الجيني للسكان. تعتمد  هيئةكيميائية حيوية في  مؤشراتاستخدامها ك

 ةنطاقات محددذات ط انماالدراسة الكيميائية الحيوية وخاصة البروتينات على فصل البروتين إلى 

تسُتخدم على نطاق واسع لإجراء تقييم للتنوع الجيني. يرجع تفضيله على الصفات  فضلا انها ,

)Iqbal  ةالمورفولوجية الزراعية إلى قدرته على التعامل مع المعلومات الوراثية بشكل شبه حقيقي

)2014.et al. ان 
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ن خلال تحليل التنميط الكيميائي الحيوي أداة مفيدة لتقييم الجودة الفسيولوجية لبذور الذرة.  م

التركيب الكيميائي الحيوي للبذور, قد يكون من الممكن التنبؤ بإنباتها وحيويتها, بالإضافة إلى 

من خلال فهم العلاقة بين الكيمياء الحيوية للبذور والجودة استجابتها لظروف التخزين.  

 ةالمناسبالمرغوبة الفسيولوجية, يمكن لمنتجي البذور اختيار البذور ذات السمات البيوكيميائية 

   (Nerling, 2018). للحفاظ على جودة البذور وضمان إنتاج محصول ناجح

هو سمة كمية تحددها بشكل رئيسي الذرة بذور المستخلص من بروتين المحتوى اذ ان  

التأثيرات المضافة لجينات متعددة تتفاعل مع بعضها البعض. تتمتع هذه السمة بآلية وراثية معقدة 

 يمكن استخراج .) et al Zhang,.2021( تتأثر بالتفاعل بين النمط الوراثي والبيئة ويمكن أن

استخدام تقنيات ب أجزاء مختلفة من النبات مثل الأوراق والبراعم والبذور وغيرها من اتالبروتين

-SDS) بولي أكريلاميد  كبريتات دوديسيل الصوديوم مهلا على الكهربائي ترحيلال متعددة أهمها

PAGE ) تقنية فعالة قابلة للتكرار وسريعةلانها ((Khan et al., 2013  .ترحيللعب ال اذ 

 ة تعرف على الاختلاف  الفيزيائية والكيميائيالمن الممكن  اذا اصبحالكهربائي دورًا رئيسياً 

-Jorrín) للبروتينات التي يمكن اعتمادها كطريقة لدراسة التباين الوراثي لأصناف الذرة المختلفة  

Novo et al., 2018). صنفاً من الطماطم اعتماداً على البروتين  22دراسة لتوصيف  أجريت

في  البذور باستخدام الترحيل الكهربائي على هلام بولي أكريلاميد كبريتات دوديسيل  المخزنالكلي 

للنتائج (. تظهر أصناف الجنس بصمات مميزة ويكشف التحليل الشامل SDS-PAGEالصوديوم )

 .  )Tamimi & Khayoon-Al 2015.()   عن وجود مستوى عال من التجانس

استخلاص البروتين الكلي نمطًا وراثياً من الذرة من أجل  20تم تقييم أخرى في دراسة و 

الترحيل الكهربائي على هلام بولي أكريلاميد كبريتات دوديسيل تقنية البذور باستخدام  المخزن في

( من خلال وحدة الألواح العمودية. كان عدد نطاقات البروتين الإجمالية SDS-PAGE)الصوديوم 

من بين ثلاثة وعشرين نطاقاً متعدد  SDS-PAGEالقابلة للتسجيل ثلاثة وعشرون نتيجة لتقنية 

الببتيد, كانت  موجودة بشكل شائع للتباين الوراثي في البولي ببتيد المخزن للبذور والمحدد بتقنية 

PAGE-SDS  2017( تحديد التنوع الوراثي بين مدخلات الذرة و هو مفيد ., et al Vivodík(. 

  DNA sequence تسلسل الحمض النووي  4.2.1.3

تسلسل الحمض النووي هو ترتيب محدد للنيوكليوتيدات )الأدينين, الثايمين, السيتوزين, 

وهو بمثابة الوحدة الأساسية للوراثة  .) .2021Demir( والجوانين( داخل جزيء الحمض النووي

ويحمل المعلومات الوراثية التي تحدد سمات وخصائص الكائن الحي. تسلسل الحمض النووي 
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ضروري لمختلف العمليات البيولوجية, بما في ذلك التعبير الجيني, وتخليق البروتين, ووراثة 

للذرة أمرًا بالغ الأهمية لفهم يعد تسلسل الحمض النووي  .) ,Panchal.2022( السمات الوراثية

تركيبتها الجينية, ودراسة التعبير الجيني, وتحديد الاختلافات الجينية, وتطوير أصناف محسنة من 

خلال الهندسة الوراثية أو برامج التربية. يستخدم الباحثون تسلسل الحمض النووي لكشف 

تؤدي إلى التقدم في الزراعة وتحسين  المعلومات الوراثية المشفرة في جينوم الذرة, والتي يمكن أن

 Cleavedهناك تقنيات في دراسة وتحليل تسلسل الحمض النووي من اهما تقنية  .المحاصيل

amplified polymorphic  sequence (CAPS)   البيولوجيا الجزيئية ات تقنيهي احدى

ينطوي على استخدام ض النووي المحددة. وهو احمتستخدم لتحديد والتمييز بين تسلسلات الا

ض النووي المتضخمة, وإنشاء أشكال متعددة يمكن اكتشافها احمإنزيمات التقييد لقطع شظايا الا

, يتم تضخيم منطقة معينة من الحمض CAPSعن طريق الفصل الكهربائي للهلام. في تحليل 

النووي (. يتم بعد ذلك إخضاع جزء الحمض PCRالنووي باستخدام تفاعل البلمرة المتسلسل )

المضخم لعملية الهضم باستخدام إنزيم تقييد يتعرف على الحمض النووي ويقطعه في مواقع التعرف 

المحددة. يؤدي وجود أو عدم وجود مواقع انقسام إنزيم التقييد داخل الجزء المضخم إلى أحجام 

لافات في مختلفة للأجزاء, والتي يمكن فصلها وتصورها على مادة هلامية. يمكن استخدام الاخت

لتحديد الاختلافات الجينية, مثل تعدد أشكال النوكليوتيدات  CAPSأحجام الأجزاء الناتجة عن 

( أو عمليات الإدراج أو الحذف. يمكن أن تكون هذه المعلومات ذات قيمة لمختلف SNPsالمفردة )

والاختيار  التطبيقات, بما في ذلك التنميط الجيني, ورسم الخرائط الجينية, وتشخيص الأمراض,

تقنية بسيطة نسبياً وفعالة من حيث  CAPSبمساعدة الواسمات في تربية النباتات. يعد تحليل 

التكلفة, مما يجعلها مستخدمة على نطاق واسع في أبحاث وتشخيص البيولوجيا الجزيئية. فهو يوفر 

تعتبر  الجيني طريقة موثوقة وفعالة للكشف عن تسلسلات معينة من الحمض النووي وتحليل التباين

و  وضع الخرائط الوراثية ودراسة التنوع الوراثيفي   Locus من التقنيات التي تحدد موقع واحد

 الهندسة وعزل ونقل المورثات في مجال الاستنساخيات لالصفات الكمية وعم Loci تحديد مواقع

 & Singh) يولوجية, الزراعية والبالصيدلانيةالطبية,  المجالاتالوراثية والمستخدمة كثيرا في 

Hazarika, 2019)  . تقنية بينما internal transcribed spacers (ITS)  مناطق الفاصل هي

( هي أجزاء من الحمض النووي موجودة داخل الجينات التي تشفر الحمض النووي ITSالداخلي  )

, بين ITS2و ITS1في الكائنات حقيقية النواة. تقع هذه المناطق, بما في ذلك  rRNAالريبي 

(. وهي تستخدم 28S( والوحدة الفرعية الكبيرة )18S( الوحدة الفرعية الصغيرة )rRNAجينات )

عادة في البيولوجيا الجزيئية للدراسات التطورية وتحديد الأنواع بسبب تباينها بين الأنواع المختلفة. 
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تصنيف الكائنات الحية لاستنتاج العلاقات التطورية و ITSغالباً ما يستخدم الباحثون تسلسلات 

 ITSمحفوظة بشكل جيد إلى حد ما, إلا أن منطقة  rRNAعلى الرغم من أن جينات وتحديدها. 

, تظهر 23Sو rRNA 16S, وخاصة تلك الموجودة بين جينات  rRNAالموجودة بين جينات 

 rRNAات المحاط بجين ITSتبايناً أكبر في الطول والتسلسل حتى داخل النوع الواحد. يسمح موقع 

16S 23وS  المحفوظة للغاية بتضخيمPCR  العالمي المصمم للمناطق المحفوظة  البادئباستخدام

 .rRNA  23Sلجينات  5والنهاية  rRNA 16Sمن الرنا  3في الطرف 



 واد و طرائق العملالم                                                     ثانيالفصل ال 

 

 

16 

 

 Methods Materials andالمواد وطرق العمل   . 2

 

 جمع النماذج النباتية   1.2

( بذور  10زرعت بذور نبات ذرة صفراء للتراكيب الوراثية عشرة في أصص وذلك بأخذ )       

 تم الحصول على التراكيب الوراثية )العينات( من مصدرين, . لكل صنف حتى ظهور الأوراق منها

قضاء ابو  \دائرة البحوث التابعة الى وزارة الزراعة والكائن مقرها في محافظة بغداد  \الاول 

, المها ,  -1-غريب  حيث تم الحصول على خمسة تراكيب وراثية )محلية( وهي )سومر , فجر

 , الهجين نهرين (  -3-بغداد

منطقة الكرادة , حيث تم  \مكتب التبانة للزراعة , الكائن في محافظة بغداد  \الثاني المصدر 

 , DKC 6777 , ZP.gloryaالحصول على خمسة تراكيب وراثية )مدخلة( وهي 

PIOWEER , KWS , Syngenta  

 : التراكيب الوراثية المدروسة مع أصل نشؤها(1.2)جدول 

 الاصل المصدر الصنف التركيبي )العينات(

 هجين محلي دائرة البحوث سومر

 محليهجين  دائرة البحوث -1-فجر

 محليهجين  دائرة البحوث المها

 محليهجين  دائرة البحوث -3-بغداد

 محليهجين  دائرة البحوث الهجين نهرين

DKC 6777 مدخل )تركيا( مكتب التبانة للزراعة 

ZP.glorya يوغسلافيا(مدخل  مكتب التبانة للزراعة( 

PIOWEER مدخل ) امريكا( مكتب التبانة للزراعة 

KWS مدخل )المانيا( مكتب التبانة للزراعة 

Syngenta مدخل ) سويسرا( مكتب التبانة للزراعة 
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 :المستخدمة في التجربةالكيمائية والاحيائية المواد  2.2 

 (2.2)في جدول  الدراسةالمستخدمة في الكيمائية والاحيائية المواد  استعملت

 الدراسةالمستخدمة في الكيمائية والاحيائية المواد  :(2-2)الجدول 

 ت المواد الكيميائية المنشأ الشركة المصنعة

BHD Canada     آكاروزAgarose 1 

Sigma USA 
 ماء مقطر منزوع الايونات

Deionized Distilled Water 
2 

GCC UK    كحول الايثانولEthanol 3 

Siga 
 

USA 

 صبغة بروميد الاثيديوم

Ethidium Bromide stain 
4 

 Liquid nitrogen 5النتروجين السائل  العراق محلي

Promega USA  دارئTBE 6 

Promega USA  دارئTE 7 

Sigma UK 
 صبغة بروموفينول الزرقاء

Bromophenol Blue( BPB) 
8 

Promega USA 
 الدليل الحجمي

Ladder 
9 

BDH England 2بيروكسيد الهيدروجينO2H 10 

BDH England الأوكسيديز  كاشفOxidase reagent 11 

BDH England  مانيتول  Mannitol   12 

BDH England  كاشفDNase  13 

BDH England  كاشفUrease  14 

Biomerieux France 15 المحلول الملحي الفسلجي 
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 Laboratory Equipment and Apparatus المختبريةوالمعدات الاجهزة  .3 2

 (3.2)المثبتة في جدول  المختبريةوالمعدات الاجهزة  استعملت

 الدراسةفي عملة المست المختبريةوالمعدات الاجهزة ( 3-2الجدول )

 ت المعدات المنشا الشركة المصنعة

Sony Japan المؤصدة    Autoclave 1  

CYAN-Cypress Japan     كاميرا رقميةDigital camera 2  

BioBasic Inc. Belgium     انابيب ابندروفEppendrof tubes 3  

Bioneer Korea نظام تصوير الهلامGel documentation system 4  

Bioneer Korea 
 جهاز الترحيل الكهربائي الافقي

Horizontal Gel electrophoresis 
5  

Native Industrialization USA 
 Liquid Nitrogenالسائلحاوية النتروجين 

container 
6  

Hermel Germany  جهاز الطرد المركزيMicrocentrifuge 7  

Hettich Germany 
 أطراف الماصة الدقيقة )كل الاحجام(

Micropipette  tips(all size) 
8  

Slamed Germany 
 Micropipettes (allالماصة الدقيقة )كل الاحجام(

size) 
9  

Analytik Jena Germany   جهاز البلمرة الحراريThermo cycler 10  

Analytik Jena Germany 
 -UV جهاز الأشعة فوق البنفسجية 

Transilluminator 
11  

Shimadzu  Japan   مطياف الضوئيUv.visible Spectrophotometer 12  

Native Industrialization Iraq    حجرة التعقيمHood chamber 13  

Bioneer Germany   ميزان حساسSensitive balance 14  

Marubeni Japan  ثلاجةRefrigerator 15  

Ogawa Japan  جهاز تقطير ماءWater distillatory 16  

Radio meter Denmark  جهاز قياس الرقم الهيدروجينيpH-meter 17  

Binder Germany  حاضنةIncubator 18  

Gallen kamp England  فرن كهربائيElectrical oven 19  

Shandon England  قطينةCotton swabs 20  

Gallen kamp England  المازج الدوارVortex mixer 21  

AFMA Jordan 
 plastic disposableانابيب اختبار بلاستيكية معقمة 

test tubes 
22  

Meter Swizerland  ميزان حساسSensitive balance 23  

Gallen kamp England  مسخنة حراريةHot plate 24  
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 Collection of plant samples   العينات النباتيةجمع  .2.4 

وقد تم  التبانة,مكتبة  الزراعة ومن مكانين دائرة البحث تابعة للوزارة تم الحصول على العينة 

في جامعة كربلاء و مركز  العلومالعمل في مختبر الوراثة الجزيئية في قسم علوم الحياة / كلية 

 الامين في العتبة العلوية المقدسة في محافظة النجف.

 DNA Isolation fromمن النماذج النباتية  DNAالـ  استخلاص  خطوات 5.2    

Plant Samples 

)سنادين( وبعد الانبات تم جمع الاوراق الفتيه اصص بعد جمع التراكيب الوراثية تم زراعتها في 

 , بعد ذلك تم العمل داخل المختبر حيث تم استخلاص المادة الوراثية وكما يلي :  لكل نبات

طحن الاوراق بواسطة الهاون وباستعمال النيتروجين السائل لغرض تحطيم  .1

 الجدار الخلوي.

 .مل  1.5ملغ من كل عينة في انبوب اختبار  40تم اخذ 

تحطيم الغشاء النووي ثم الرج ل Nuclei Lysis Solution مايكروليتر من  600اضافة 2 .

 ثانية  3لمدة   vortexباستعمال جهاز 

 دقيقة . 15درجة لمدة  65وضع العينات في الفرن بدرجة  .3

مرات ثم  5_2والخلط باليد   RNase Solutionمايكروليتر من مادة  3اضافة  .4

دقيقة بعد ذلك تترك بدرجة حرارة  15درجة لمدة  37وضع العينات في الحاضن بدرجة 

 دقائق. 5الغرفة لمدة 

والرج   Protein Precipitation Solutionمايكرو ليتر من مادة  200اضافة  .5

 ثانية  20بأقصى سرعة لمدة   vortex بواسطة جهاز 

ستشكل  13500دقيقة بسرعة  3الطرد المركزي لمدة  وضع العينات في جهاز .6

 البروتينات المترسبة حبيبات ضيقة.

قمنا بازالة المادة الطافية بعناية التي تحتوي على المادة النووية )تاركا الحبيبات  .7

مايكروليتر  600مل يحتوي على  1.5البروتينية( ونقل الراشح الى انابيب نظيفة سعة 

 ة حرارة الغرفة.بدرج  Isopropanolمن 

نقوم بتقليب العينات برفق حتى تتشكل خيوط الحمض النووي وتكون خيوط  .8

 مرئية.
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لمدة دقيقة واحدة  13500وضع الانابيب في جهاز الطرد المركزي بسرعة  .9

 بدرجة حرارة الغرفة.

 %70مايكروليتر من مادة الايثانول  600نصب بعناية المادة الطافية ثم نضيف  .10

ونقلب الانبوبة برفق عدة مرات لفرض غسل الحمض النووي , نضع العينات في جهاز 

 .13500الطرد المركزي لمدة دقيقة واحدة بسرعة 

 نسحب الايثانول بعناية لان المادة النووية تكون هشة بواسطة ماصة .   .11

 دقيقة لتجفيف الحبيبات. 15نقلب الانبوبة على ورق نشاف لمدة  .12

لترطيب   DNA Rehydration Solutionوليتر من محلول مايك 100اضافة  .13

درجة ويخلط  65الحمض النووي بعدها يترك في الحاضنة لمدة ساعة كاملة بدرجة 

 الانبوب بشكل دوري عن طريق النقر بلطف على الانبوب.

 درجة .  8_2تحزن العينات بدرجة  .14

 يكية الصنع امر  Promegaالمواد المستخدمة في عملية الاستخلاص من شركة 

 وتقدير نقاوته DNA قياس تركيز1.5.2 

عند Uv.visible Spectrophotometer وتقدير نقاوته باستعمال جهاز DNA تم قياس تركيز 

 (1-2حسب المعادلة ) DNAكما تم حساب تركيز .  نانوميتر 280و  260الطولين الموجيين 

Concentration of DNA =  O.D*260*50* Dilution factor / 1000          (2-1) 

 ( .2-2تم حسابه حسب معادلة )  DNAاما إيجاد نقاوة 

Purty of DNA =  O.D260 / O.D260   ≥  1.8                 (2-2) 

 

 Optical densityهي  O.Dحيث ان 

 Primersالبادئات  .26.

المنشا    Macrogenالمعتمدة في هذه الدراسة من قبل شركة  Primersجهزت البادئات       

Korea  خففت البادئات بإضافة الماء ثنائى التقطير للحصول على التركيز  ,13وكان عددها

ثم حضر التركيز  ٬المرفقة من الشركة المجهزة  ةبيكومول / مايكرولتر بحسب النشر 100

مايكرولتر بإضافة  100صلي واكمل الحجم الى مايكرولتر من المحلول الا 10المطلوب بأخذ  

 استعمل في هذه الدراسة البادئ المجهز من شركة ٬ماء ثنائي التقطير ليصبح جاهزا للاستعمال 

 . (2-4)جدول  كما موضح في
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 ). Collard and Mackill, 2009) أسم البادئ وتسلسل النيوكليوتيدات له( 2-4جدول)

(’3 →’5) اسم البادئ ت النيوكليوتيداتتسلسل   

1 Scot 6 5’-CAACAATGGCTACCACGC-3’ 

2 Scot 8 5’-CAACAATGGCTACCACGT-3’ 

3 Scot 9 5’-AACAATGGCTACCAGCA-3’ 

4 Scot 12 5’-ACGACATGGCGACCAACG -3’ 

5  Scot 23 5’-CACCATGGCTACCACCAG-3’ 

6 Scot 30 5’-CCATGGCTACCACCGGCG-3’ 

7 Scot 40 5’-CAATGGCTACCACTACAG-3’ 

8 Scot 44 5’-CAATGGCTACCATTAGCC-3’ 

9 Scot 54 5’-ACAATGGCTACCACCAGC-3’ 

10 Scot 60 5’-ACAATGGCTACCACCACA-3’ 

11 Scot 63 5’-ACCATGGCTACCACGGGC-3’ 

12 SCoT-29  5’-CCATGGCTACCACCGGCC-3’  

13 SCoT-36  5’-GCAACAATGGCTACCACC-3’  
 

  Reaction Mixture (Master Mix) خليط التفاعل 7. 2

في أنابيب معقمة وتحتوي على  Promega شركةمن قبل  Master mixجهز مكونات      

   (2-5)المكونات التالية وبالتراكيز المبينة في الجدول 

 

 .Master mixمكونات خليط التفاعل    (2-5)جدول 

 حجم التفاعل

Reaction size (20µl reaction) 

 المكونات

Component 

1Unit DNA polymerase 

250 µM Each: dNTP (dATP,dCTP,dGTP,dTTP) 

10 mM Tris-HCl (pH 9.0) 

30 mM KCl 

1.5 mM MgCl2 

5 µM Stabilizer and tracking dye 

 

 Ladderالدليل الحجمي   8. 2.

 Promega - USAالمستعمل في هذه الدراسة من قبل شــركة  ladder1 جهز الدليل الحجمي 

زوج  2000 - 100يتراوح مدى من   مايكروليتر و 250. , وبحجم ng/㎕ 150بـتركيــز
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المستعمل في هذه الدراسة من قبل  ladder2 جهز الدليل الحجمي .  بينما  حزمة( 13قاعدي )

  مايكروليتر و 500. , وبحجم ng/㎕ 150بـتركيــز ذات المنشأ التايوان   Smobioشــركة 

 . 6) -2)جدول كما مبين في حزمة( 12زوج قاعدي ) 3000 - 100يتراوح مدى من 

 DNAوصف الدليل الحجمي للـ  (2-7)جدول 

 DNA  دليل الوصف

 حزمة 13

 100  – 200 – 300 – 400 – 500 – 600 – 700 – 800 – 900 – 

 زوج قاعدي 2000 – 1600 ––1200 – 1000

    bp  1500,  500,  100   وتألقالحزم الاكثر شدة 

DNA 

Ladder1 

 حزمة 13

 100  – 200 – 300 – 400 – 500 – 600 – 700 – 800 – 900 – 

 زوج قاعدي 3000–1500 – 1000

    bp  1500,  500     وتألقالحزم الاكثر شدة 

DNA 

Ladder2 

 

  Polymerase Chain Reaction البلمرة المتسلسل تفاعل 9 2.

وفق الخطوات  PCR من خلال تقنية Scot تم تطبيق المؤشر الجزيئي المعتمد في هذه الدراسة

 الآتية: 

مع حفظ المحاليل كافة على  Hood أجري العمل بارتداء القفازات وفي حجرة التعقيم .1

  الثلج.

 5و  مايكرو ليتر من البادئ  2.5الى    DNA مايكرو ليتر من قالب 10أضيفت   .2

إلى أنبوبة مايكروليتر من الماء المقطر  20و اكمل الحجم الى  master mixمايكروليتر من 

ثم نقل  ليتر,مايكرو  20الجاهزة ويصبح حجم المحلول   Master Reaction التفاعل الرئيس

 .لثواني Vortexالمزيج الى 

 على برنامج خاص وكما Thermocycler ثم وضعت بعدها في جهاز المبلمر الحراري  .3

  :التالي ( 7- 2موضح في جدول) 
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 خطوات عمل جهاز البلمرة المتسلسل  (7-2)جدول 

 

 الخطوة درجة الحرارة الوقت عدد الدورات 

1 cycle 5  min 94C˚ Initial Denaturation 

 

35 cycles 

30S 95C˚ Denaturation 

1 min 50C˚ Annealing 

2 min 72C˚ Extension 

1 cycle 5 min 72C˚ Final Extension 

 

بعد انتهاء وقت التفاعل رفعت الأنابيب من جهاز المبلمر الحراري وباستعمال الجل المكون          

المادة في محلول  أذابه% حيث يتم عمل شريحة الاكاروز عن طريق  1.5 ويتركزمن مادة الاكاروز 

منظم وتسخينه حتى يصبح المحلول صافيا تماما ومن ثم صب الاكاروز في أناء خاص حتى يبرد مما 

 وبفولتيةينتج عنه مادة جيلاتينية مرنة يتم استعمالها في عملية الفصل ولمدة زمنية مقدارها ساعتان 

لأشعة فوق البنفسجية بواسطة المرحلة على الهلام ل PCR بعدها عرضت منتجات فولت. 70مقدارها 

 .(Gao, et al., 2020) للتصوير  documentation system Gel      جهاز الـ

  Agarose Gel Electrophoresis    الترحيل الكهربائي على هلام الاكاروز 9.2 .1

 كما يأتي : (Sambrook and Russell, 2006) وفقاأجري الترحيل الكهربائي       

ثم إعداد لوح التحميل باستعمال لوح زجاجي إذ تحاط حافات اللوح بشريط لاصق قوي  .1

  الهلام.أطراف  أحدويثبت عليه المشط الخاص لتكوين الحفر عند 

 10غم من الاكاروز في   1.5عن طريق إذابة  % 1.5يحضر هلام الأكاروز بتركيز  .2

  قطر.الممل من الماء  100ثم يكمل إلى  TBE10 × مل من داری

ويستخرج المحلول  الاكاروز,يسخن الخليط في فرن الميكروويف حتى يذاب كل مسحوق   .3

 الغليان.من الميكروويف قبل وصوله إلى مرحلة 

  مئوية. 65لام ليبرد إلى هيترك ال  .4

ملغم / مل ( بعد أن يبرد الخليط ,  10)مايكروليتر من محلول بروميد الأثيديوم  5أضيف  .5

 ويخلط بلطف . 
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ولا يسمح للهلام أن  الهلام,مع تجنب أي فقاعات في  الهلام,كب الهلام ببطء في رف يس  .6

  دقيقة. 30إلى  20يتشوه ويترك لمدة تصل من 

رفع المشط والشريط اللاصق بهدوه من الاكاروز المتصلب وثبتت الصفيحة على مسندها  .7

ترحيل الكهربائي وملئ الحوض وحدة الترحيل الكهربائي الأفقية المتمثلة بالحوض المستعمل لل في

 الهلام.بحيث يغطي سطح  TBE بداری

  حفرة.في أول  DNA Ladder مايكروليتر من الدليل الحجمي 5تم إضافة  .8

, وخلط مع  Parafilm على غطاء شمعي مطاط DNA مايكروليتر مـن عينـة 3وضـع  .9

 مايكروليتر من صبغة التحميل , ومزج جيدا باستعمال ماصة دقيقة .  2

فولت لمدة  70بعد ذلك تم إغلاق جهاز الترحيل الكهربائي ومرر التيار الكهربائي بمقدار  .10

 .دقيقة 45

عند  UV transilluminator فحص الهلام باستعمال مصدر للأشعة فوق البنفسجية .11

 .الهلامصور بعدها  نانوميتر( 366 ,240)طول موجي 

 

  Protein Study الدراسة البروتينية 10.2

  Protein extraction استخلاص البروتين 2.1.10

 Buffer محلول دارئ )محلول منظم( تم استخلاص بروتين الحبوب الكلي باستعمال        

solution : وكما ياتي 

مع بعض التحويرات . طحنت البذور  (Vishwanath, 2011) اعتمدت طريقة : الدارئ المحلول

 200ووضع في أنبوبة ابتدروف وأضيف لها  غم 0.02لكل صنف واخذ مسحوق البذور بوزن 

وتم   (mM Tris base , pH 25 8.8مايكروليتر من المحلول الدارئ لاستخلاص البروتين ) 

 vortex المزج لتسهيل امتزاج المسحوق مع المحلول الداري مع   Micropestil السحق باستعمال

لاستخلاص  كاملة.لمدة ليلة  C 8الثلاجة بدرجة  لمدة دقيقة لضمان الامتزاج الكامل حفظ المزيج في

أذيب مستخلص  الطافي.دقيقة وجمع  15لمدة  rpm 10.000 البروتين ثم طرد مركزيا بسرعة

 M Tris base , pH6.8, 2 0.06) المزيج البروتيني في حجم مساوي له من المحلول الداري 

% SDS , 10 % glycerol 0.025 % bromophenel_blue ,  )   70-60وحضن بدرجةC  

دقائق وطرد المزيج مركزيا  5دقائق , برد بعدها حالا على الثلج لمدة  10في حمام مائي لمدة 

دقائق . استعمل المحلول الطافي النهائي لغرض التحميل على الهلام  5لمدة  rpm 10.000 بسرعة

لترحيل الكهربائي عند تم إيقاف ا  120Vوالفولتية  1.5A. رحلت العينات عند تيار كهربائي 
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  Coomassie brilliant blue بعدهاصبغ الهلام  Resolving gel وصول الصبغة إلى أسفل

لغاية زوال   Distaining solution الصبغةليلة كاملة . بعدها أزيلت الصبغة بمحلول إزالة  لمدة

 الصبغة تماما وظهور الحزم بشكل 

 Polyacrylamide    الترحيل الكهربائي على هلام 2.2.10

 كما يأتي : (Sambrook and Russell, 2006) أجري الترحيل الكهربائي وفقا لـ     

من   g 29.2حضر باذابة  A ( % acrylamide solution 30 ) المحلول .1

Acrylamide   0.8و  Bise 100بكمية من الماء المقطر المعقم واكمل الحجم الى     و ml 

   و   Tris 18.17 g حضر باذابة  ):- B (M tris buffer , pH8.8 1.5 المحلول .2

0.4 g SDS بكمية من الماء المقطر المعقم وضبطت قيمة ال pH  باستعمال 8.8لغاية HCl 

 ml  100واكمل الحجم الى 

   و   Tris 6.06 g حضر باذابة    ) -:C (M trisbuffer , pH6.80.5 المحلول .3

0.4 g SDS  المقطر المعقم وضبطت قيمة البكمية من الماء pH  باستعمال 6.8لغاية HCl 

 ml  100واكمل الحجم الى 

من الماء  1ml حضر باضافة D:- ( % ammonium persulfate  10) المحلول. .4

 يحضر هذا المحلول انيا   ammonium persulfate 0.1 g المقطر المعقم الى 

وتركيز  ml حجم المحاليل ب 10.3يوضح الجدول  Gel solution محلول الهلام   .5

 .  12.5الهلام % المعتمدة في تحضير هلام البولي اكريل امايد بتركيز % 

في كمية من الماء واكمل الحجم  SDS من g 10تم اذابة  SDS %10المحلول القياسي   .6

  100mlالى .

 ,Trisbase 60 Mm وحجم المحلول النهائي    5xحضر بتركيز-تحضير العينة :  .7

6.8pH ( 10ml   , bromophenol blue 0.01g + SDS  0.2 gm + glycerol 2.5ml 

     mercapto و

(0.5 ml  ml ethanol    ولغرض الترحيل يتم المزج بين مستخلص البروتين وبقر العينة

مئوية درجة  100ثم حضن المزيج في انبوبة ابتدروف في حمام مائي بدرجة  4:  1بنسبة 

 .دقيقة 2لمدة 

 39و  SDS1096 من  10mLحضر باضافة  - المحلول الداري للترحيل الكهربائي :  .8

 وأكمل الحجم الى واحد لتر من الماء المقطر المعقم .  Glycine من 14.4gو  Tris Base من
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 Coomassi من 2.59تم اضافة كمية من الماء الى  - : staining محلول الصبغة .9

Brilliant Blue  500وml  100منml methanol من acetic acid  ثم اكمل الحجم الى

 واحد لتر . 

 70mlمن  250mlتم اضافة كمية من الماء الى  -Destaining محلول ازالة الصبغة .10

methanol من acetic acid واكمل الحجم الى واحد لتر  

 المعتمدة في تحضير الهلام ml : التراكيز % والمكونات 7.2  جدوللا

 Separation 12 % 

(resolving gel ) 

Stacking gel 14.5 % 

(concentration) 

Sol .A 7.5 0.9 

Sol .B 4.5 - 

Sol .C - 1.5 

Sol .D 0.07 0.018 

TEMED 0.01 0.01 

Water 6 3.6 

 

   ( DNA ) تحديد تسلسل القواعد النيتروجينية للحامض النووي  11.2. 

 (8-2المبين في جدول ) ئباستعمال الباد ITS لتضخيم منطقة PCR استعملت تقنية 

 ) Funk, 2007) أسم البادئ وتسلسل النيوكليوتيدات له(: 2-8الجدول )

  تسلسل النيوكليوتيدات  (’3-’5) البادئات

IT’S A GGAAGGAGAAGTCGTAACAAGG Forward  

ITS b CTTTTCCTCCGCTTATTGATATG Inverse  

 

 - مايكرولتر من كل بادئ  1.5مايكرولتر من الدنا المستخلص مع  3خلط حجم ما يقارب         

ITSB  و - ITSA واضيف الى انبوبة PCR المعدة والحاوية على مكونات Master mix 
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مايكرولتر , ثم مزج الخليط جيدا بوضع  20واضيف الماء منقوص الأيونات لإكمال الحجم الى 

 PCR- , ونقلت الانبوبة إلى جهاز الدورة الحراري Vortex جهاز المازج الكهربائي الانبوبة في

Thermal cycler  درس التسلسل النيوكلوتيدي للدنا ,المتسلسل.  لإتمام تفاعل البلمرة DNA  

sequencer  وذلك بتحديد تسلسل الجين ITS  الناتج من تفاعل البلمرة المتسلسل باستخدام البادئ

 الكورية والمحدد تسلسله النيوكلوتيدي . Macro gen من قبل شركةالمصمم 

 Macro الى شركة PCR product تم ارسال ناتج تفاعل PCR بعد إجراء فحص الـ   

company وذلك لأجراء تسلسل الحامض النووي باستخدام جهاز ( genetic analyzer )  كذلك

لتحليل النتائج المتعلقة  Mega6 وبرنامج الـPLAST تم استخدام برنامج قاعدة بيانات ال

 Phylogenetic بتسلسلات النيوكلوتيدات لنوع النباتي قيد الدراسة ورسم الشجرة التطورية

analysis . 

  Data Analysis تحليل النتائج 12.2

 يجاد التسلسلات الى منحنيات على محورين متعامدين بمثل المحورلا UV - band جهاز استخدم

X  الأحجام الجزيئية للحزم الناتجة في يمثل المحورY  درجة كثافة الحزمة وذلك باستعمال

وحولت قيم المنحنيات الى  Genetic collection Version   , (Analyser 2.0البرنامج ) 

, وحللت النتائج  Gen Mapper Ver 3.7قيم رقيمة للأحجام الجزيئية للحزم باستعمال البرنامج 

في الحاسوب لحساب عدد الاليلات , التغاير  ( power marker, V.3 ) ستعمال برنامجالناتجة با

الوراثي , التنوع الجيني ومحتوى تعدد الاشكال والتكرار الاليلي الرئيس وهي بيانات مطلوبة في 

للحصول على  Neighbore joining methodتم اعتماد  . ب دراسة التباين الوراثي للتراكي

, لاستخراج البعد الوراثي  PASTالنشوء والتطور( تعتمد على برنامج )ات الوراثية شجرة العلاق

 وتوضيح الشجرة.

   Polymorphie Information Content (PIC)   حساب متوسط قيمة 

 أن المؤشرات التي يظهر القيمة عالية فيها تعد من المؤشرات ذي قيم معلوماتية عالية    

(Al-Judy 2004)  وقيم القوة التميزية للتباين الشكلي أو التعدد الشكلي في الحقيقة هي نسبة عدم .

التماثل الوراثي مطروح منها عامل التكرار الاليلات وحسب هذا يجب ان تكون قيمته دائما اقل 

. وأن هذه القيمة معتمدة في تقييم   (Botstein et al., 1980 ) من نسبة عدم التماثل الوراثي

.رات الوراثية . وتساهم بصورة فعالة في معرفة نسب الخلط الاليلي في المعادلات الإحصائيةالمؤش
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 (Results and Discussion) والمناقشة النتائج 3

    Genomic DNA Isolation  النووي الحامضاستخلاص   1.3

وفقاً للطريقة لتراكيب الوراثية الحامض النووي الجينومي من الأوراق الفتية  استخلاصتم        

 Company (Geneaid Biotech Ltd) الموصوفة بواسطة عدة خاصة جاهزة من شركة

Promega  أهم العمليات الواجب أجراءها لتقييم كفاءة عملية العزل هو  لاستخلاصوبعد عملية ا

التي على اساسها نستمر بالعمليات اللاحقة التي من اجلها استخلاص  DNA تقدير تركيز ونقاوة

نانو غرام / مايكروليتر بنقاوة  315- 153دنا تراوح تركيز الحامض النووي المعزول بين ال

عند الطولين   Uv. visible Spectrophotometer , إذ تم تقديرها من خلال جهاز 1.8قدرها 

نانوميتر . وتعود النقاوة الجيدة للحامض النووي الى الطريقة المتبعة في  280و  260الموجيين 

خلاص كونها ذات كفاءة عالية وملائمة لعزل الدنا من النباتات كما تمتاز بالسرعة والبساطة الاست

إذ تعمل المواد الكيمياوية المكونة للمحاليل على إزاحة مكونات الخلية غير المرغوبة والمحافظة 

   (.1-3لص كمافي الجدول )على الحامض النووي المستخ

 لتراكيب الوراثية لنبات الذرة الصفراء نقاوته وتقدير DNA قياس تركيز( 1-3جدول )

Plant number Concentration (ng/ml) Purity (A260/A280) 

1 702.3 1.82 

2 467.5 1.84 

3 550.6 1.80 

4 816.9 1.79 

5 356.8 1.83 

6 479.3 1.78 

7 614.5 1.89 

8 905.7 1.90 

9 614.9 1.87 

10 945.8 1.86 
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   Scot  المعتمد على مؤشرات DNAنتائج تضاعف  1.1. 3

 Scot 9 و  Scot 8  البادئ

 bp 450-1200, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 8ظهرت نتائج البادئ         

, والتنوع الجيني   6.000, وعدد الأليلات كانت  0.7000زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

  . 0.4701, ومحتوى تعدد الاشكال  0.4900

زوج  250bp-800, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 9 وظهرت نتائج البادئ

 .0  , والتنوع الجيني 9.000, وعدد الأليلات كانت  0.6750قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

 (.3-3( و )2-3الجدولين )( و 1-3)الشكل كما في    5095 .0, ومحتوى تعدد الاشكال  5263

 

 % لمدة 1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 8   &Scot 9 : نواتج تضاعف البادئ (1.3) شكل 

فولت وحسب الترتيب الآتي  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 DKC. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (:1للتراكيب الوراثية ذرة: 

6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   
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%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 8 تضاعف البادئنتائج ( 2-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1200 bp 

 
1000 bp 700 bp 450 bp  تسلسل الحزم 

0 1 0 1 1 

1 1 0 1 2 

1 1 0 1 3 

1 1 0 1 4 

0 1 0 1 5 

0 0 0 0 6 

0 0 1 1 7 

0 1 0 0 8 

0 1 0 0 9 

0 1 0 0 10 

 

%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 9 تضاعف البادئنتائج ( 3-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
800 
bp 

700 
bp 

650 
bp 

500 
bp 

450 
bp 

400 
bp 

300 
bp 

270 
bp 

250 
bp 

التسلس 
 ل 

0 1 0 0 0 1 0 0 0 1 

0 1 0 0 0 1 0 0 0 2 

0 1 0 0 1 1 0 0 0 3 

1 0 0 0 0 1 1 0 1 4 

0 1 0 0 0 1 0 0 0 5 

0 0 0 0 1 1 0 0 0 6 

0 0 1 1 0 1 0 1 0 7 

0 0 0 0 0 1 0 0 1 8 

0 0 0 0 0 1 0 1 0 9 

0 0 0 0 0 1 0 0 1 10 

 

 Scot 23 و  Scot 12  البادئ 

 bp 300-1200, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 12ظهرت نتائج البادئ         

, والتنوع الجيني   15.000, وعدد الأليلات كانت   0.6000 زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي

 0.6184, ومحتوى تعدد الاشكال  0.6275

زوج  300bp-1200, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 23 وظهرت نتائج البادئ

 , والتنوع الجيني 13.000, وعدد الأليلات كانت  0.6000قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

 (5-3( و )4-3و الجدولين )(4.3) شكل  كما في 0.6075 , ومحتوى تعدد الاشكال  0.6213
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 1.5بتركيز المرحلة على هلام الأكاروز   Scot 12   & Scot 23 : نواتج تضاعف البادئ ( 2-3الشكل ) 

فولت وحسب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) % لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1  (:الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية

DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   

 

 

%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 12 تضاعف البادئنتائج ( 4-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1200 
bp 

1100 
bp 

1000 
bp 

950 
bp 

900 
bp 

850 
bp 

800 
bp 

750 
bp 

400 
bp 

300 
bp 

 التسلسل

1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 

0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 2 

0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 3 

0 1 0 0 1 0 0 1 1 0 4 

0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 5 

0 1 1 1 1 1 0 0 0 0 6 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 7 

0 0 1 1 1 1 0 0 0 0 8 

0 0 1 0 1 1 0 0 0 0 9 

0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 10 
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%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 23 تضاعف البادئنتائج ( 4-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1200 bp 1100 bp 1000 bp 950 bp 900 bp 600 bp 400 bp 350 bp 300 bp  التسلسل 

1 0 1 0 1 0 1 0 1 1 

1 0 1 0 1 1 1 0 1 2 

1 0 1 0 0 0 0 1 0 3 

0 1 1 0 0 0 0 0 1 4 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 5 

1 0 0 0 0 0 0 0 0 6 

1 0 1 1 0 1 1 0 0 7 

1 0 0 0 0 0 0 0 1 8 

0 0 0 0 0 0 0 0 1 9 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 10 

 

 Scot 30 و  Scot 29  البادئ

 bp 350-1200, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 29ظهرت نتائج البادئ        

, والتنوع الجيني   10.000, وعدد الأليلات كانت   0.6500 زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي

 0.5473, ومحتوى تعدد الاشكال  0.5613

 350bp-1100, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 30 ظهرت نتائج البادئو       

  , والتنوع الجيني 15.000, وعدد الأليلات كانت  0.4000زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

 ( .7-3( و ) 6-3و الجدولين ) (3.3) شكل ،  0.7894 , ومحتوى تعدد الاشكال 0.8025

 

%  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 29   & Scot 30 : نواتج تضاعف البادئ (3.3) شكل 

فولت وحسب الترتيب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (: الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: 

DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   
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%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 29 تضاعف البادئنتائج ( 6-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
 

1200 
bpp 

1100 bp 800 bp 700 bp 550 bp 500 bp 350 bp التسلسل 

0 0 0 0 0 1 0 1 

0 0 0 0 1 1 0 2 

0 0 0 0 0 1 0 3 

1 1 1 1 0 0 1 4 

0 0 0 0 0 0 0 5 

1 0 1 0 1 1 0 6 

0 0 1 0 0 1 0 7 

1 0 1 0 1 1 0 8 

0 0 1 0 1 1 0 9 

0 0 1 0 0 1 0 10 

 

 

%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 30 البادئتضاعف نتائج ( 7-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1100 
bp 

1000 
bp 

900 
bp 

700 
bp 

550 
bp 

450 
bp 

400 
bp 

350 
bp 

التسلس
 ل

0 1 0 1 1 0 1 1 1 

0 1 0 1 1 1 1 1 2 

1 1 1 1 1 0 1 1 3 

1 1 1 1 1 1 1 1 4 

0 1 0 0 0 1 1 1 5 

0 0 0 0 0 1 1 1 6 

0 0 1 1 0 1 0 0 7 

0 0 0 1 1 0 1 0 8 

0 0 0 0 0 0 0 1 9 

0 0 0 0 0 0 1 0 10 

 

    Scot 40 و  Scot 44  البادئ

ة مدى الحجم الجزيئي للحزم Scot 44و   Scot40 نتائج البادئ  (4-3) شكل ال نلاحظ في 

, وعدد الأليلات كانت  1.0000زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي  3900bp منفردة قيمتها

1.0000 . 
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 1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 44   & Scot 40 : نواتج تضاعف البادئ ( 4-3) شكلال

فولت وحسب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) % لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: :

6 .DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta  

 

 

 Scot 36 و  Scot 6  البادئ

 ة منفردة قيمتهامدى الحجم الجزيئي للحزم   Scot 6 نتائج البادئ  (5-3) شكل ال ظهرتا         

3900bp  1.0000, وعدد الأليلات كانت  1.0000زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي . 

 
%  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 6   & Scot 36 : نواتج تضاعف البادئ (5-3) شكلال

فولت وحسب الترتيب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) ساعتان مع الدليل الحجمي القياسيلمدة 

. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: :

DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   

 

 

 Scot 60 و  Scot 53البادئ 

 bp 250-1700, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 53ظهرت نتائج البادئ         

, والتنوع الجيني   13.000, وعدد الأليلات كانت   0.4750 زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي

 0.7236, ومحتوى تعدد الاشكال  0.7400
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 300bp-1800, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 60 البادئظهرت نتائج و        

  والتنوع الجيني , 15.000, وعدد الأليلات كانت  0.2500زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

 .(9-3( و )8-3كما في الجدولين ) (6-3) شكل   ، 0.8687 , ومحتوى تعدد الاشكال 0.8788

 
%  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 53   & Scot 60 البادئ : نواتج تضاعف( 6-3)شكل ال

فولت وحسب الترتيب  70أمبير وبفولتية مقدارها  30بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (الآتي للتراكيب الوراثية ذرة:

DKC 6777   . ZP.glorya .7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta   
 

%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 30 تضاعف البادئنتائج ( 8-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
 

1700 bp 1200 bp 1100 bp 1000 bp 600 bp 450 bp 400 bp 250 bp التسلسل 

1 0 1 1 0 0 1 0 1 

1 1 1 1 0 0 1 0 2 

1 1 1 1 0 0 1 0 3 

1 1 1 1 0 0 1 0 4 

0 0 1 1 0 0 1 0 5 

0 0 0 0 0 1 1 1 6 

1 0 0 1 1 0 0 0 7 

0 0 0 0 0 0 1 1 8 

0 0 1 1 0 1 1 1 9 

0 0 0 0 0 0 0 0 10 
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%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 30 تضاعف البادئنتائج ( 9-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1800 
bp 

1200 
bp 

1100 
bp 

1000 
bp 

700 
bp 

600 
bp 

500 
bp 

400 
bp 

300 
bp 

 التسلسل

0 1 1 1 1 1 1 1 0 1 

0 1 0 1 1 1 1 1 0 2 

0 0 1 0 1 1 1 1 0 3 

0 1 0 1 0 1 1 1 0 4 

0 1 1 1 1 1 1 1 0 5 

0 0 0 0 0 1 1 1 0 6 

0 0 0 0 1 1 1 1 1 7 

1 0 0 1 1 1 0 0 0 8 

0 0 0 1 1 1 1 1 0 9 

0 0 1 1 1 1 1 1 0 10 

 
 

  . Scot 63 البادئ

 200bp-1600, تراوح مدى الحجم الجزيئي للحزم بين  Scot 63 البادئ ظهرت نتائج        

, والتنوع  21.000, وعدد الأليلات كانت  1.0000زوج قاعدي , تكرار الأليل الرئيسي 

( 10-3الجدول ) ( و 7-3كما في الشكل )  0.9326, ومحتوى تعدد الاشكال   0.9363ي الجين

.  

 
  
% لمدة ساعتان مع  1.5المرحلة على هلام الأكاروز بتركيز   Scot 63 : نواتج تضاعف البادئ (7-3)شكل 

فولت وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية  70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) الدليل الحجمي القياسي

 DKC 6777   . ZP.glorya. 6  ،الهجين نهرين . 5 ، 3بغداد  .4  ،المها .3  ،1فجر . 2 ،سومر .1 (:

.7 ،  8. PLOWEER  9. KWS  . 10. Syngenta  
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%  1.5رحلة على هلام الأكاروز بتركيز المُ   Scot 63 تضاعف البادئنتائج ( 10-3جدول )

 فولت 70أمبير وبفولتية مقدارها  3بتيار  ( M ) لمدة ساعتان مع الدليل الحجمي القياسي

 .0و غياب الحزم  1لظهور الحزم 
1600 

bp 

1100 

bp 

1050 bp 950 bp 900 bp 800 bp 650 bp 600 bp 550 bp 450 bp 400 bp 350 bp 250 

bp 

200 

bp 
تسلسلال   

0 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 1 0 1 

0 0 0 1 0 0 0 1 1 1 1 0 1 1 2 

0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 1 0 1 1 3 

1 1 0 0 1 0 1 0 1 1 1 1 0 0 4 

0 0 0 0 1 0 0 1 1 1 0 0 1 1 5 

1 0 0 1 1 1 0 1 1 1 0 0 1 0 6 

1 0 0 1 1 1 1 1 1 0 0 0 1 0 7 

1 0 0 0 1 1 0 1 1 0 0 0 1 0 8 

1 1 0 1 1 1 0 1 1 0 0 0 1 0 9 

1 0 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 1 0 
10 

 

  

الرئيسي ، عدد الأليلات  ، التنوع  : الحجم الجزيئي للحزم ، تكرار الأليل( 11-3)  جدول

 . ومحتوى المعلومات متعددة الأشكال التغاير الوراثي ، الجيني ،

 البادئ
الحجم الجزيئي 

 bp للحزم

تكرار الأليل 

 الرئيسي

عدد 

 الأليلات

التنوع 

 الجيني

التغاير 

 الوراثي

ومحتوى المعلومات 

 متعددة الأشكال

scot 8 1200-450 0.4583 4.0000 0.6632 0.7500 0.6017 

scot 9 800-250 0.3462 9.0000 0.7959 1.0000 0.7716 

scot12 1200-300 0.2188 10.0000 0.8516 0.8750 0.8343 

scot23 1200-300 0.3125 9.0000 0.8203 0.8750 0.7995 

scot 29 1200-350 0.3571 7.0000 0.7704 0.8571 0.7384 

scot 30 1100-350 0.2083 8.0000 0.8594 0.9167 0.8433 

scot53 1700-250 0.2143 7.0000 0.8379 1.0000 0.8168 

scot 60 1800-300 0.1833 9.0000 0.8600 1.0000 0.8436 

scot 63 1600-200 0.1389 14.0000 0.9086 1.0000 0.9013 

scot 36 3900 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

scot 6 3900 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000 0.0000 

Mean  0.4034 7.1818 0.6697 0.7522 0.6500 

 

أعطت تضاعف في مواقع معينة  ( أعلاه اذ 10-3) الموضحة في جدول بوادئ  13تم اختبار 

 المستعمل,وأنتجت حزم مختلفة في العدد والحجم الجزيئي باختلاف البادئ  ذرةلجينوم نبات 

 .PCR ولغرض تسجيل البيانات وتحليلها ثم ترحيلها على هلام الاكاروز بعد إكمال برنامج
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أظهرت الصور حزم متماثلة كحزمة واحدة أو متباينة كحزمتين وتم تسجيل الملاحظات لكل مؤشر 

 كون مؤشرات  ( Homozygote  Heterozygote) اعتمادا على حجم ونوع موقعه الحزم

Scot تركة لذا فأن متباينة الزيجة تظهر بحزمتين متخصصة ويمكن تحديدها ذات سيادة مش

. مما يزيد من كفاءة ودقة قياس الوراثة السكانية بالمقارنة مع    (Wu et al., 2010)  بسهولة

 .(Wang et al., 2009) الأخرىالمؤشرات 

عند تطبيق بعض البوادئ لم تظهر بعض التراكيب الوراثية المستعملة في هذه الدراسة حزم          

 لعدم وجود تتابعات من القواعد النتروجينية المكملة للبادئ في الشريط المفرد من قالب DNA مع

DNA    وهذا يعني أن البادئ غير متخصص على جينات هذا التراكيب , مما يدل أن هذه الجينات

 ئ أو أنها جينات موجودة فيليس لها فعالية فهي أما مواقع ذات اليلات متنحية يكشف عنها الباد

DNA   , المايتوكوندريا أو البلاستيدات الموجودة في السايتوبلازم وذات تعبير جيني غير مؤثر

 .  )et al Nishiguchi ,.2008 (بينما بقية التراكيب الوراثية تمتلك مواقع جينية سائدة

 

  باستعمال تقنية قيد الدراسةتراكيب البين  و شجرة العلاقة الوراثية د الوراثيةابعالا 3.3 

Jaccard    

المستعملة في  10للتراكيب الوراثية    Jaccard عند حساب قيم الابعاد الوراثية باستعمال      

 ( .12-3)الدراسة مقدرة كنسبة مئوية بحسب ما هو موضح في جدول 

الذرة تراكيب وراثية من   ةعشرلالتحليل التجمعي  لشجرة  العلاقة الوراثية  ( 12-3) جدول

 Jaccardاعتمادا على معامل مقياس 
 

 DKC 6777 ZP.glorya PLOWEER KWS syngenta الهجين النهرين 3بغداد  المها 1فجر سومر 

          0.0000 سومر

         0.0000 0.3095 1فجر

        0.0000 0.4490 0.4419 المها

       0.0000 0.5932 0.5500 0.6071 3بغداد 

      0.0000 0.6429 0.5227 0.4667 0.4615 الهجين النهرين

DKC 6777 0.7551 0.6792 0.7308 0.7167 0.5953 0.0000     

ZP.glorya 0.6735 0.6296 0.7037 0.7143 0.7400 0.6667 0.0000    

PLOWEER 0.6957 0.6731 0.7500 0.7119 0.6512 0.4474 0.7143 0.0000   

KWS 0.6739 0.6275 0.7547 0.6949 0.5610 0.4211 0.6383 0.4474 0.0000  

Syngenta 0.7073 0.7347 0.7660 0.7455 0.6216 0.5946 0.6667 0.5000 0.5143 0.0000 
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 Genetic distance الوراثي غايراعتمدت نتائج البادئات التي استعملت في تقدير نسبة الت       

  )Schmitt ,1981 (بين كل تركيبين من التراكيب الموصوفة والمنتخبة من قبل 

الحزم المشتركة بين زوج من تلك النباتات , وبعد إدخال البيانات التي  ناداً الى وجودتاس       

كانت ناتج من استعمال البادئات في البرنامج المعد خصيصا لهذا الغرض على الحاسب الآلي تم 

وكما موضح في الجدول اعلاه كما استعملت  ذرةالتراكيب المختارة لنبات  إيجاد البعد الوراثي بين

وعلى الرغم من الطبيعة  ذرةتراكيب لنبات  10دير التباين الوراثي والقرابة بين لتق Scot علامة

 بين الصنفين  غايرالفطرية للأنواع إن التباين الوراثي هو الصفة العامة على قرابة التراكيب وكان الت

ن النسبة تشير الى أن التشابه فيه أعلى ما يمك ه( وهذ 0.3095)بلغت  اقل قيمة 1سومر و الفجر

وكذلك كان اقل بعد وراثي نتيجة تطابق المادة الوراثية لأي عينتين من العينات المدروسة تعني 

% , مما يدل على  100اي  1البعد الوراثي بينهما يكون صفر ودرجة التشابه الوراثي تساوي 

 ركانتمائهما لمجموعة واحدة , وكذلك اشتراكهما بنفس اليليلات التي نحدر اليهما من سلف مشت

ancestor بينما اظهر صنفي المها و   وعلى هذا الاساس تبنى العلاقة الوراثيةSyngenta   اعلى

( لانها ليس من اسلاف مشتركة فضلا عن الاختلاف في الظروف  0.7660قيمة تغاير بلغت )

 .(Ashfaq and Khan., 2012) البيئية 

العلاقة الوراثية  شجرةعلى شكل  ((3-8شكل في نتائج التحليل التجميعي  ظهرت 

(dendrogram)   كيباترفيها خمسة المجموعة الأولى هما إلى مجموعتين وراثيتين رئيسيتين 

حيث وجد ان  DKC 6777 , ZP.glorya, PLOWEER, KWS, syngentaمدخلة  هي 

المجموعة الثانية ضمت ضمن مجموعة فرعية  واحدة .  بينما  KWSو  DKC 6777 تركيبان 

أن . فضلا الهجين النهرين, و 3بغداد , و المها, و  1فجرر, و سومكيب محلية هي خمسة ترا

بعض التراكيب ترتبت ضمن مجموعة واحدة وهذا يعود سببه الى أصولها المشتركة كما في 

 . و وسومر,  1فجر التراكيب 

يعود سببه الى  أما بقية التراكيب فقد تجمعت معاً ليس اعتماداً على أصولها فقط وهذا ربما       

اختلافات في الصفات المظهرية وبعض الجينات المتعلقة بمقاومة الاجهادات الحية وغير الحية 

كما أن بعض التراكيب تندرج تحت مسميات مختلفة لأغراض تجارية أو تعود الى التهجينات 

 .( ,.Chen at el 2020)  وبرامج التربية لهذه التراكيب

وجد ان أهمية إيجاد البعد الوراثي لمربي النبات الناتج عن طريق التحليلات الوراثية بين         

التراكيب على مستوى الدنا التي تساعده في ظهور صفات مرغوبة وتكوين توافقات وراثية جديد 

وخاصة عند تطوير النباتات من ناحية مقاومتها للأمراض والظروف البيئية غير ملائمة عن طريق 
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لأنه , من الصعوبة إيجاد البعد الوراثي بين التراكيب اعتماداً على   ختيار اباء ملائمة , وذلكا

  (Lucchini at el., 2002 ) الصفات المظهرية

 

بين التراكيب الوراثية لنبات ذرة المدروسة باستعمال  Dendrogram شجرة العلاقة الوراثية ( 8-3)شكل ال

 للتراكيب الوراثية   Jaccardمقياس 

 

 الدراسة البروتينية4.3 

تراكيب لل نفردة م ةبروتين الكلي أعطت بصمال( ان أنماط 13-3تبين النتائج في جدول )        

 ) وراثيطرق تشخيص ال كأحدوهذا يؤكد اهميه بروتين البذور   الوراثية قيد الدراسة

Vishwanath et  al., 2011) . 

( في كل   17  و 48   و 75 و  100و  135و  180و  200و  245حزم )   8 ظهرت       

التراكيب الوراثية وكانت الحزم الأخرى متباينة في الظهور بين التراكيب المدروسة . ويبين 

( أنماط حزم 3-9حزمة. يظهر الشكل ) 12-9الجدول ان عدد الحزم لكل صنف تراوح بين 

 كريل امايد . البروتين الكلي المرحل على هلام البولي ا
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وحسب ذرة تراكيب وراثية من  لعشر ( KD -17 KDa 245 ) حزم البروتين الكلي للبذور(  : 9-3الشكل )

. 6   الهجين نهرين . 5 3بغداد  .4 المها .3  1فجر . 2سومر  .1الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: 

DKC 6777   . ZP.glorya 7  PLOWEER 8.   9. KWS . 10. Syngenta 

 

تراكيب وراثية  لعشر ( KD -17 KDa 245 ) : حزم البروتين الكلي للبذور(13-3)جدول ال

 ( 0( وغياب الحزمة )  1. ظهور الحزمة ) ذرة المرحل على هلام اكريل امايد.  من 

 
No

. 
245 
KD 

200 
KD 

180 
KD 

135 
KD 

100 
KD 

75 
KD 

63 
KD 

48 
KD 

35 
KD 

25 
KD 

20 
KD 

17 
KD 

1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 

2 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 0 1 

3 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 0 1 

4 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 

5 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 

6 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

7 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

8 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

9 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 1 

10 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

     

( ان أنماط البروتين الكلي أعطت عددا من الحزم الرئيسة بلغ  13-3توضح النتائج في جدول )    

حزمة  108, وعدد الحزم الكلي بلغ  KD 245 و KD 17 حزمة تباينت في اوزانها بين 12

الاختلاف ( من الحزم المتغايرة. بلغت نسبة التغاير )  4م المتماثلة و زمن الح 8وكان من بينها 

% . ان مستوى التماثل أعلى من  74مما يدل ان نسبه التماثل ) التشابه (  %26بين التراكيب 

 .مستوى التغاير بين التراكيب المدروسة 
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 .: عدد حزم البروتين الكلي للبذور المرحل على هلام البولي اكريلامايد (14-3)جدول ال

 

شجرة العلاقة  (dendrogram وكانت نتائج التحليل التجميعي التي تظهر على شكل شجرة       

والمجموعة   2 و1 ين  الأولى تركيبالوراثية( إلى مجموعتين وراثيتين رئيسيتين ضمت المجموعة 

أظهرت شجرة العلاقة الوراثية أن بعض التراكيب ترتبت   الوراثية باقي التراكيبالثانية ضمت 

  والمها 1فجر ضمن مجموعة واحدة وهذا يعود سببه الى أصولها المشتركة كما في التراكيب 

 ( 10.3شكل ال)  محليةكونها تراكيب والهجين نهرين  3وبغداد

المستعملة في الدراسة مقدرة  لنبات الذرة الوراثية للتراكيب الوراثية تشابهعند حساب قيم و      

  و 1بين   واظهرت النتائج اعلى نسبة تشابه (3-5)الجدولكنسبة مئوية بحسب ما هو موضح في 

 8,  7,  6,  5,  4ع التراكيب م 2 ,1 التراكيببين  0.6واقل نسبة التشابه  ( 1) والتي بلغت  2

 ,9 ,10 . 

الذرة تراكيب وراثية من   ةعشرلالتحليل التجمعي  لشجرة  العلاقة الوراثية  (: 31-5الجدول )

للتراكيب  بناءا على كمية البروتين الكل في البذور    Upgmaاعتمادا على معامل مقياس 

 الوراثية 
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 1          

2 1 1         

3 0.75 0.75 1        

4 0.6 0.6 0.8 1       

5 0.6 0.6 0.8 1 1      

6 0.6 0.6 0.8 0.9 0.9 1     

7 0.6 0.6 0.8 0.9 0.9 1 1    

8 0.6 0.6 0.8 0.9 0.9 1 1 1   

9 0.6 0.6 0.8 0.9 0.9 1 1 1 1  

10 0.6 0.6 0.8 0.9 0.9 1 1 1 1 1 

 

 

الاحجام الجزيئية 

 KDaللحزم بوحدة 

الحزم عدد 

 الرئيسة

 الحزمعدد 

 الكلي

 الحزم

 المتماثلة

 الحزم

 المتغايرة
 التغاير

عدد الأصناف 

 المشخصة

17-245 12 108 8 4 32 10 
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بين التراكيب الوراثية لنبات ذرة المدروسة باستعمال  Dendrogram العلاقة الوراثية شجرة  (10-3)شكل ال

 .1وحسب الترتيب الآتي للتراكيب الوراثية ذرة: بناءا على كمية البروتين الكل في البذور    Upgmaمقياس 

  DKC 6777   . ZP.glorya 7. 6الهجين نهرين . 5 3بغداد  .4  المها .3  1فجر . 2سومر 

PLOWEER 8.   9. KWS  . 10. Syngenta   

 

  DNA Sequencing تحديد التسلسل النيوكليوتيدي    5.3   

تراكيب وراثية وأظهرت عشر  الموجودة بين جينات ITSB و ITSA تم تضخيم مناطق      

  OR506162 نتائج حساب نسب كل قاعدة نتروجينية للعينة التي تضم رقم انضمام جيني

  أن طول القطعة الجينية هو GC Content Calculator Vector Builder برنامج وبمساعدة

bp 709  وكانت نسب كل قاعدة كالتالي.  
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مر والتي تحمل رقم انضمام سوالنسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(11.3شكل ) 

 (  OR506162الجيني )

 
 التي تحمل رقم انضمام جين لعينة قيد الدراسةل( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية  12.3شكل ) 

OR506162     التي تحمل رقم انضمام جيني الموجودة في مصرمع العينة ID : MF780726.1  والتي

 Blastفي برنامج    % 93 أظهرت نسبة تطابق

 
 

والتي تحمل رقم انضمام   ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد الدراسة 13.3شكل )  

  NCBIعدد من النماذج مسجلة في البنك الجينات العالمي مع  (  OR506162الجيني )

 

 

lcl|Query_58623

Zea mays cultivar almaha internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and int...

Zea mays clone 16139 mRNA sequence

Zea mays strain M231 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and intern...

Zea mays strain M10 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal...

Zea mays cultivar Talar f1 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and int...

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays cultivar drachma internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and in...

Zea mays clone 4562 mRNA sequence

0.009

22% 
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تحمل رقم انضمام  والتي  1فجر النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(14.3شكل )

 (  OR506165الجيني )

 

 
 

 التي تحمل رقم انضمام جيني محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة:(  15.3شكل ) 

OR506165      التي تحمل رقم انضمام جيني الموجودة في ولايات المتحدةمع العينة ID : 

EU955045.1.1 في برنامج  . % 86 والتي أظهرت نسبة تطابقBlast 

 
 

والتي تحمل رقم   محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد الدراسة:(  16.3شكل )  

  NCBIعدد من النماذج مسجلة في البنك الجينات العالمي مع  (  OR506165انضمام الجيني )

lcl|Query_93001

Zea mays ssp. mexicana Doebley M075 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 217404 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays strain M231 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal tra...

Zea mays ssp. mexicana Doebley M075 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mexicana Doebley M075 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

0.01
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والتي تحمل رقم  المها الموجودة لتسلسل العينة  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات :(17.3شكل ) 

 (  OR506168انضمام الجيني )

 
 التي تحمل رقم انضمام جيني  سة ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدرا 18.3شكل ) 

OR506168    والتي تحمل رقم انضمام جيني الموجودة في ولايات المتحدةمع العينة ID : 

EU955045.1في برنامج   % 98والتي أظهرت نسبة تطابقBlast 

 

 

 
 

والتي تحمل رقم انضمام   ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد الدراسة 19. 3شكل ) 

  NCBIعدد من النماذج مسجلة في البنك الجينات العالمي مع  (  OR506168الجيني )
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   3بغداد النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(20.3شكل )

 

 
 الموجودة في المكسيكمع العينة  محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة :( 21.3شكل ) 

 Blastفي برنامج   % 89والتي أظهرت نسبة تطابقID : E46637.1 التي تحمل رقم انضمام جيني

 

 
 

عدد من النماذج مسجلة في مع الدراسة محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد :(  22.3شكل ) 

  NCBIالبنك الجينات العالمي 

 

Zea mays ssp. mays USDA PI 479091 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

lcl|Query_36225

Zea mays strain M231 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial seq...

Zea mays strain M10 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal transcribed spacer 2, partial sequ...

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete sequence

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 214195 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 213803 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

0.003
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  الهجين نهرين النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(3. 23شكل )

 
الموجودة في ولايات مع العينة  النتروجينية بين العينة قيد الدراسة( محاذاة تسلسل القواعد  3. 24شكل ) 

في برنامج   % 80والتي أظهرت نسبة تطابقID : EU955045.1 التي تحمل رقم انضمام جيني المتحدة

Blast 

 
 

عدد من النماذج مسجلة في مع الدراسة محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد  :( 3 .25شكل ) 

  NCBIالبنك الجينات العالمي 

lcl|Query_15799

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays ssp. mexicana Doebley M075 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays strain M231 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and intern...

Zea mays strain M10 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal...

Zea mays cultivar Talar f1 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and int...

Zea mays cultivar almaha internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and int...

Zea mays cultivar drachma internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and in...

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence0.01
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    DKC 6777  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(26.3شكل )

 

 
 

الموجودة في ولايات مع العينة  ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة 27.3شكل ) 

في برنامج   % 86والتي أظهرت نسبة تطابقID : BT016655.1 رقم انضمام جيني التي تحمل المتحدة

Blast\

 
 

 
عدد من النماذج مسجلة في مع  الدراسة ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد 28.3شكل ) 

  NCBIالبنك الجينات العالمي 

 

lcl|Query_65007

Zea mays ssp. mays ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays strain M231 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal tr...

Zea mays strain M10 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and internal tra...

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, complete seq...

Zea mays cultivar drachma internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and int...

Zea mays cultivar Talar f1 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and inte...

Zea mays cultivar almaha internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene, complete sequence; and inter...

0.02
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    Zp.glorya  الموجودة لتسلسل العينة  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات :(29.3شكل )

 

 
الموجودة في ولايات مع العينة  ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة 30.3شكل ) 

في برنامج   % 89والتي أظهرت نسبة تطابقID : EU955045.1 التي تحمل رقم انضمام جيني المتحدة

Blast 

 

 
 

عدد من النماذج مسجلة في مع الدراسة ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد  31.3شكل ) 

  NCBIالبنك الجينات العالمي 

lcl|Query_14083

Zea mays voucher Jeongseon6 internal transcribed spacer 1, partial sequence; 5.8S ribosomal RNA gene and internal transcribed spacer 2, complete sequence; and...

Zea mays 25S rRNA gene and transposon-like sequence

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 479091 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays gene for ITS1, 5.8S rRNA, partial sequence, cultivar: Peter corn

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 214195 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 213803 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

0.02



 والمناقشةلنتائج ا                                                          لثثاالفصل ال 

 

 

51 

 

 
 

والتي تحمل    PLOWEER  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(32.3شكل )

 (  OR511475رقم انضمام الجيني )

 

 
 التي تحمل رقم انضمام جيني  ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة 33.3شكل ) 

OR511475       التي تحمل رقم انضمام جيني الموجودة في ولايات المتحدةمع العينة ID : 

EU955045.1في برنامج   % 93والتي أظهرت نسبة تطابقBlast 

 

 
 

والتي تحمل رقم انضمام الجيني   ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد الدراسة 34.3شكل ) 

(OR511475  )  عدد من النماذج مسجلة في البنك الجينات العالمي مع   NCBI  

lcl|Query_55839

Zea mays USDA Ames 15820 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer 2, c...

Zea mays ssp. mexicana USDA PI 384060 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 213803 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 214195 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 479091 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS20.01
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    KWS  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(35.3شكل )

 

 
 التي تحمل رقم انضمام جيني ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة 36.3شكل ) 

OR511499        التي تحمل رقم انضمام جيني الموجودة في ولايات المتحدةمع العينة ID : 

EU955045.1في برنامج   % 90والتي أظهرت نسبة تطابقBlast 

 
 

عدد من النماذج مسجلة في البنك ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد مع  37.3شكل ) 

  NCBIالجينات العالمي 

lcl|Query_94133

Zea mays ssp. mays USDA PI 479091 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 217404 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays ssp. mays USDA PI 479091 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mays USDA PI 515436 ITS1, 5.8S rRNA, ITS2

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spac...

Zea mays ssp. parviglumis Doebley M046 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

0.01
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والتي تحمل رقم    Syngenta  النسبة المئوية لأنواع نيوكلوتيدات الموجودة لتسلسل العينة  :(39.3شكل )

 (  OR511499انضمام الجيني )

 

 
الموجودة في ولايات مع العينة  ( محاذاة تسلسل القواعد النتروجينية بين العينة قيد الدراسة 40.3شكل ) 

في برنامج   % 88والتي أظهرت نسبة تطابقID : EU955045.1 التي تحمل رقم انضمام جيني المتحدة

Blast 

 

lcl|Query_31697

Zea mays clone 1503689 mRNA sequence

Zea mays ssp. parviglumis Doebley M046 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays clone Contig488 mRNA sequence

Zea mays subsp. mexicana internal transcribed spacer 1, 5.8S ribosomal RNA gene, and internal transcribed spacer ...

Zea mays ssp. parviglumis Doebley M106 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. parviglumis USDA PI 384061 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. mexicana USDA PI 384060 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

Zea mays ssp. parviglumis USDA PI 384061 ITS1, 5.8S ribosomal RNA, ITS2

0.02
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والتي تحمل رقم انضمام الجيني   ( محاذاة تسلسل القواعد النيتروجينية بين العينة قيد الدراسة 41.3شكل ) 

(OR511499  )  عدد من النماذج مسجلة في البنك الجينات العالمي معNCBI  

 

 

 

 

 

بالاعتماد على تسلسل    بين التراكيب الوراثية لنبات ذرة المدروسة  شجرة العلاقة الوراثية(  42.3شكل ) 

 القواعد النتروجينية

 

فيما بينها  اعتمادا قيد الدراسة  لتراكيب الوراثية لالعلاقة الوراثية  شجرة  (42. 3يوضح الشكل ) 

 3كان بين التركيبين سومر وبغداد شابهدرجة ت كبران احيث وجد على تسلسل القواعد النتروجينية 

مع التركيب  3كانت بين التركيبين سومر وبغداد شابهدرجة ت قل( اما ا0.3162وقد بلغت )

syngenta   ( فضلا عن مقارنتها مع0.1338بلغت . )  المسجلة عالميا في و  العينات القياسية

  NCBI    التابع للمركز الوطني لمعلومات التقنية الحياتية  Genebank موقع بنك الجينات

)2017 et al., Masuka( . 

قيد هو تأكيد لنتائج التشخيص الجزيئي للتراكيب الوراثية  DNA إن الغرض من تحديد تسلسل     

الدراسة بالإضافة إلى معرفة مع من يكون تشابهها من بين التراكيب الوراثية العالمية , والكشف 

الدراسة  عن وجود طفرات جينية أو عدمها, وهذه النتائج توكد صحة تشخيص التراكيب الوراثية قيد

تروجينية والتي الحالية مع مقارنتها مع تراكيب وراثية قياسية عالمية لمعرفة تسلسل القواعد الن

لتشخيص التراكيب الوراثية . بعد إحداث الطفرات  (Refrence gene ) تمثل المورثة المرجعية

 H230531-ZP. glorya2

 H230531-PLOWEER

 H230531-SYNGENTA

 H230531-AL muha

 H230531-KWS

 H230531-AL haijin alnahrayn

 H230531-DKC6777

 H230531-Fajr 1

 H230531- Sumar

 H230531- Baghdad 3

0.3162

0.2404

0.1470

0.3162

0.1965

0.1965

0.1191

0.1191

0.1564

0.1338

0.0147

0.0132

0.0094

0.0624

0.0223

0.0216

0.1887

0.0000
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في النبات مصدراً مستمراً للتباين للحصول على تراكيب جديدة, والطفرة تتناول مختلف الصفات 

 (..(Katsanis et al., 2013 المورفولوجية والفسيولوجية والبيوكيميائية للنبات

 

عند دراسة التباين الوراثي للتراكيب الوراثية قيد الدراسة من خلال رسم شجرة العلاقة الوراثية 

تسلسل مقارنته مع  محتوى البروتين الكلي المستخلص من البذور والو  SCOT  باستعمال تقنيات 

كانت  العلاقة الوراثية الشجرة و SCOTتقنية . نلاحظ ان درجة التباين في  ةالقواعد النيتروجيني

مقاربة الى التباين في شجرة العلاقة الوراثية المعتمدة على تسلسل القواعد النيتروجينية اكثر من 

تعتمد على المادة الوراثية و لا SCOT تقنية البروتين الكلي المستخلص من البذور نتيجة ان تقنية 

اما تقنية استخلاص  ,خلص منه الحمض النووي تتأثر بالعوامل البيئية و عمر النبات او الجزء المست

البروتين الكلي من البذور انها تتأثر بظروف البيئية و ظروف أخرى ما بعد التخزين مثل الرطوبة 

 . (Attia, et al .2022و فتره التخزين )
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 الاستنتاجات 
 

فعالة لتحليل التنوع الوراثي اذ نجحت الدراسة الحالية  اداة  Scotتعد مؤشرات ال  .1

في الكشف عن التباينات الوراثية والاختلاف في محتوى التنوع الوراثي نتيجة 

الاختلاف في عدد وحجم القطع المتضاعفة مما ساعد على تحديد العلاقة الوراثية 

د التراكيب في نبات اداة قوية ومفيدة لتحدي  Scot , وتعتبربين التراكيب المدروسة 

الذرة الصفراء  وتعدد الاشكال المكتشفة بين التراكيب التي يمكن استعمالها في 

 برامج التربية لتحقيق اقصى قدر من استعمال الموارد الوارثية 

اكثر كفاءة من بروتين البذور الكلي في كشف التغاير   SCOTان مؤشرات ال   .2

 الوراثي .

اما   SCOT 63 , 60مستوى تعدد الاشكال حققه البادئ اعلى ان واظهرت النتائج  .3

كان تخصص لتركيب   SCOT 36 , 40 , 44هما البادئات  الأكثر تمييز و تخصص 

  ZP. Gloryaكان تميز لتركيب الوراثي   SCOT 6اما  3الوراثي بغداد 
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 التوصيات

اخرى من النباتات لما له من اهمية  في تراكيب وراثية  DNA مع   Scotاعتماد مؤشرات  .1

 بشكل ممتاز وفي دراسة التنوع الوراثي 

 Single Nucleotide Polymorphism (SNP)مماثلة بتطبيق مؤشر  اجراء دراسات .2

المحلية والاجنبية من أجل تشخيصها للذرة الصفراء  التراكيب الوراثيةعلى اكبر عدد من 

 و ظر الاعتبار من أجل ادخالها ضمن خطة الزراعةودراسة علاقتها الوراثية وقد تأخذ بن

دراسة للتسلسلات النيوكليوتيدية من اجل أنشاء بيانات خاصة بتسلسلات الاصناف التوسيع 

 (.NCBIالنباتية وادراجها ضمن بيانات موقع الجينات العالمية )

ارنة بينها جنبية اخرى لأجراء المقامحلية وتراكيب وراثية الكشف عن التعبير الجيني في  .3

 لغرض الحصول على افضل الاصناف.

 SSR , ISSR , RAPDمع تقنيات  Scotاجراء المزيد من الدراسات بمقارنة تقانة  .4
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Summary 

The current study was conducted to estimate the genetic diversity of 10 

genotypes of maize grown in Iraq using some DNA markers based on the 

polymerase chain reaction (PCR) with the aim of determining the genetic 

variation between 10 local and introduced genotypes of yellow maize 

(Sumer , Fajr 1, Al Maha, , Baghdad 3, Hybrid Two Rivers, DKC 6777 

ZP.glorya, PLOWEER KWS Syngenta) using 13 primers targeting the start 

codon (SCOT) and the total protein content of the seeds. Samples were 

collected on 12/1/2022, and the genetic material was extracted from the 

young leaves at the College of Science at the University of Karbala and the 

Al-Amin Specialized Center for Biotechnology in the Holy Shrine of the 

Holy Shrine. The purity and concentration of the DNA was measured, then 

the polymerase chain reaction was conducted using 13 SCOT parameters. 

Also, extracting the total protein content from the seeds using the sodium 

dodecyl sulfate–polyacrylamide gel electrophoresis (SDS_PAGE) 

technique and knowing the sequence of the nitrogenous bases of the 

structures under study. 

       The results of molecular detection using (start codon target) Scot 

indicators to study the variation between the studied genotypes showed the 

presence of unique monomorphic and polymorphic packages, and some of 

the primers used in the study gave a unique fingerprint for some of the 

genotypes of the yellow corn plant. A cluster analysis (genetic relationship 

tree) between the genotypes under study was also revealed. The highest 

value of polymorphism content was obtained with primers SCOT-60 and 

SCOT-63. 

       The results showed the highest percentage of genetic similarity 

between Al Maha and Al Fajr 1, which amounted to (0.842105), and the 

lowest percentage of genetic similarity between the two structures, 

between Al Maha and Syngenta, which was (0.428571), based on the 

Jaccard scale for ten genotypes and based on the SCOT scores in the 

phylogenetic tree. The genotypes were arranged. For maize with more 

geographically related origins in the same group. While the patterns of the 

total protein gave a number of main bands amounting to 12 bands whose 

weights varied between 17-245 KDa, and the total number of bands 

amounted to 108 bands, including 8 identical bands and 4 heterogeneous 

bands. If the percentage of variation (difference) between the structures is 

26%, which indicates that the percentage of similarity )similarity( is 74%. 

The level of similarity is higher than the level of variation between the 

genotypes under study and is due to their geographical origin and genetic 

material, or to the fact that the plant is the result of interspecific 

hybridization. Where the highest percentage was found 
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