
 108-93:  ـ الصفحات2ـ العدد ) 31(المجلد ) 2015(مجلة جامعة دمشق للعلوم الزراعية ـ 

 
 

93

  
  من الشعير المزروعلطرز  الوراثيتنوع ال

 L. Hordeum vulgare واسمات في سورية باستخدام SSR  
  

  )3(شاهيناز عباس، )2(، حسن عزام)1(رنا عبداالله منوخ

   الملخص
 ـ اً طـراز  16هدف البحث إلى تقييم التنوع الوراثي ودراسة درجة القرابة الوراثية بين              مـن   اً وراثي

. SSR مؤشراتباستخدام ) أصناف معتمدة، سلالات جديدة) (L Hordeum vulgare(الشعير المزروع 
لم تعط تعددية شـكلية،      منها 5أن  ، وتبين   SSR المتكررة   القصيرة المقاطعبادئات  زوجاً من    32استخدم  
أي بمعدل   اًقرين 126ما مجموعه    وأنتجت   ،في تقييم التنوع الوراثي   المتبقية  زوجاً   27 الـ    استخدم بينما

أما قيمة . اًقرين 11وقرينين  بين موقع وراثيلكل القرائن كما تراوحت عدد . موقع وراثي  لكل   اًقرين 4.66
وكانت أكثر البادئات قدرة على التمييـز       . 0.88  و 0.21 فقد تراوحت بين     )PIC( معامل التعددية الشكلية  

قيمة التنـوع  أما  .scssr07970   ، scssr10148 ،Bmag0125 ،scssr03907 هي بين الطرز الوراثية  
 التـي   شجرة القرابة الوراثيةقد توزعت الطرز المدروسة في  و.0.89 و 0.23بين  فقد راوحت   المورثي

 39أعلى درجة قرابة وراثية بين الـسلالة      وجدت  .   إلى ثلاثة عناقيد     SSRأنشئت اعتماداً على نتائج الـ      
 مـن   المدروسـة ز بين الطـرز الوراثيـة   قدرة عالية على التميي SSR مؤشراتوقد أظهرت    38والسلالة
  . الشعير
  

  . سورية،الوراثيةقرابة ال ، التنوع الوراثي،SSR مؤشرات  الشعير، :الكلمات المفتاحية
  
  

 

  
 .ة دمشق، سورية أستاذ، قسم المحاصيل الحقلية، كلية الزراعة، جامع)2(طالبة دكتوراه،  )1(
  باحث، الهيئة العامة للبحوث العلمية الزراعية، سورية )3(
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The genetic diversity in some syrian Hordeum 

vulgare L. genotypes using SSR markers 
 

Monawekh, R. )1( ,  H. Azzam(2),  and  Sh. Abbas )3(  
 

Abstract 
The research aimed to evaluate the genetic diversity and the genetic 

relationship between 16 Hordeum vulgare genotypes (variaties and new lines), 
using SSR markers. 32 primer pairs were used in the analysis, five of them 
amplified primers monomorphic alleles, while  the remaining primers detected 
different alleles. A total  of 126 polymorphic alleles were revealed by the 27 
primer pairs. The number of different alleles detected on alocus ranged from 2 
to 11with a mean of 4.66 alleles per locus. The polymorphic information content 
(PIC) values ranged from 0.21 to 0.88 with a mean value of 0.49, and the gene 
diversity ranged from 0.23 to 0.89 with a mean value of 0.53.The dendrogram 
was established using SSR data clustered into three major groups. The smallest 
genetic relationship was observed between line39 and line38 . The results proved 
the efficiency of SSR markers in the estimation of genetic diversity and in the 
clustering of the barley genotypes in Syria.  

 

Keywords: Hordeum vulgare, Genotypes, SSR markers, Genetic diversity, 
Genetic relationship. 
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  المقدمة
يحتل الشعير المرتبة الرابعة ضمن لائحة المحاصيل الحبية في العالم، ويأتي من حيث             

زروعـة  قُـدرت المـساحة الم    و. الأهمية الاقتصادية بعد القمح، والرز، والذرة الصفراء      
 134,279,415  هكتاراً، ووصل الإنتـاج إلـى      48,603,576 بـياً  بمحصول الشعير عالم  

يحتل محصول الشعير المرتبة  ).FAO ،2011( 1-هكتار.اًطن  2.762  قدرهاإنتاجيةبطناً، 
 المساحة قدرتو. الثانية من حيث الأهمية الاقتصادية بعد القمح في القطر العربي السوري 

 ـ   1,292,635 ـ ب 2011وعة بمحصول الشعير لعام     الإجمالية المزر   ـ هكتاراً والإنتاج ب
 الـسنوية،   الزراعيـة  المجموعة الإحصائية  (1-هكتار  كغ 516 طناً، والإنتاجية    666,764

حيـث  ). Harlan  ،1995(يعد الشعير بشكلٍ عام محصولاً غذائياً وعلفياً معـاً           و ).2011
خدم تبن الشعير في    من إنتاج الشعير عالمياً كعلف للحيوانات، كما يست       % 85يستخدم نحو   

دول غرب آسيا وشمال أفريقيا، وإثيوبيا، وإريترية، واليمن، والـشرق الأقـصى كمـادةٍ              
ويمكن أن يستخدم كعلفٍ أخضر للحيوانات،    . علفية، ويستخدم في إعداد فرشات الحيوانات     

). 2004ه،  ؤ وزمـلا  Baum(أو تُحش النباتات قبل النضج وتستخدم في تصنيع الـسيلاج           
 حبوب الشعير في صناعة المولت، والاستهلاك الغذائي، وإنتاج النشاء، وبعـض   وتستخدم

شهدت السنوات العشر الأخيـرة تقـدماً       وقد  ). Fischbeck  ،2002(الصناعات الكيميائية   
 وأهم  ،في العالم  كبيراً في مجال التقانات الحيوية التي تهتم بدراسة التنوع الوراثي للنباتات          

التفاعـل المتسلـسل   التي تعتمـد علـى    RAPD،ISSR  ،AFLP ،SSR: هذه التقانات
 وزملاؤه، Feng ؛2005 وزملاؤه، Ozkan ؛Hayes، 2002 وPCR ) Matusللبوليميراز

 من المؤشرات الجزيئية الهامة     (SSR) المتكررة   القصيرة المقاطعمؤشرات  تعد  و .)2006
 صغيرة متكررة، تسمى    تتسلسلا تتكون هذه المؤشرات من      .جداً والواسعة الانتشار حالياَ   

 وتتوزع على جميع الصبغيات     ، بكثرة في مجينات حقيقيات النوى     تتوافروحدات متكررة   
تختلـف   و ).1996،  ه وزمـلاؤ  Powell(ة  المـشفر  غير مق المشفرة أ  ـواء في المناط  س

  ضـمن المجـين    وجودهاأماكن    من حيث   فيما بينها   المتكررة القصيرةالمقاطع  مؤشرات  
 بالإضافة ، المكونة لها، ونوعية نيوكليوتيدات الوحدات المتكررة      المتكررةالوحدات  وعدد  

مقارنـة بعـدد مـن      تكشفها التي التباينات مستوى بارتفاع هذه المؤشرات  تتميز ذلك إلى
 ـ     ،  )2009ه،   وزملاؤ Chaabane (التقانات الأخرى   لـوكذلك بـسهولة تطبيقهـا وتحلي

ذه المؤشرات في العديد من الدراسات ذات       استخدمت ه ).Hayes  ،2002و Matus (نتائجها
عباس، ( الهامةالوراثية لعدد من الصفات     الارتباط  ة مثل إنشاء خرائط     ـالأهداف المختلف 

وكذلك في التمييـز بـين الأنـواع    ، )2013التمو،  (يوفي دراسة التنوع الوراث    ،)2009
 .)2006ؤه،   وزمـلا  Feng (وتوضيح العلاقات التطورية وتصنيف المجموعات الوراثية     

) SSR( المتكـررة    القـصيرة  المقـاطع مؤشرات   )2007 (اهزملاؤاستخدمت شومان و  و
 ـ   مدخلاً من الـشعير    135لدى  دراسة التنوع الوراثي للشعير في اليمن       ل ن ـ، جمعـت م
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 المقـاطع  زوجاً من بادئات     25ستخدام  وذلك با  ) محافظة 11(ة  ـة مختلف ـمناطق جغرافي 
، قـرين  308البادئات هـو     كافةمع   للقرائنن العدد الكلي     كا ،(SSR) المتكررة   القصيرة

 ـ 12.3 بمعدل    أي ،قريناً 41  إلى 5تراوحت بين   والقرائن  تباينت البادئات في عدد       /اًقرين
، %90.9 وكانت نسبة التعددية الشكلية .اً شائعاًقرين28 ، كما تمت ملاحظة موقع وراثيلل

ا ـ، كم 0.96و 0.24ة بين   ـللمدخلات كاف  PIC معامل التعددية الشكلية   تراوحت قيم    كما  
 أجراهـا    دراسـة  وفـي  .0.72-0.48بـين     المـورثي تباينت المناطق في قيم التنوع      

Chaabane لتقدير التنوع الـوراثي للـشعير فـي تـونس باسـتخدام        )2009(ه  ؤوزملا 
 6أصـناف و   6 توصـيف  إلـى    هـدفت  ،)SSR( المتكررة   القصيرة المقاطعمؤشرات  

 18 اسـتخدم  ،ونسـة من تـة مختلفـق زراعـ مناط الشعير منة منـيلالات محل ـس
وقـد  فقط تعددية شـكلية واضـحة    اً وراثياًموقع 11كشفت وقد ،  SSRمن بادئات    زوجاً

قـرائن   5 و 1 بـين  موقع وراثي لكل   القرائن عدد   وتراوح اًقرين 31 ادئاتأنتجت هذه الب  
من  PIC معامل التعددية الشكلية  ت قيمة    بينما تراوح  موقع وراثي  لكل   اًقرين 2.8بمعدل  و

 12علـى     للتنوع الوراثي  )2009( وزملاؤه   Karim وفي دراسة نفذها     .0.6 إلى   0.28
 بالإضافة لنـوعين مـزروعين     لذي جمع من مناطق مختلفة من تونس       الشعير ا  مدخل من 
 ـ 43أعطت هذه البادئات ما مجموعه      ،  SSR اً وراثي اًموقع 15 باستخدام  39 منهـا  اًقرين

 موقع وراثـي الناتجة عن كل القرائن  عدد وتراوح ،%90.7 أي بنسبة     شكلياً اًمتعدد اًقرين
معامل التعددية   قيمة   وتراوحت موقع وراثي لكل  قرين   2.87أي بمعدل   قرائن   4 و 2 بين

 Abebeاسـتخدم   كمـا    .0.53وبمتوسـط    0.97إلـى    0.13 للبادئات من    PIC الشكلية
ن الشعير التـي   سلالة م199لتحليل  SSR من بادئات    اًراثي و اًموقع خمسة عشر    )2010(

 أصناف محلية، أنتجـت     ةثيوبيا بالإضافة لأربع  أدارية مختلفة من    إ مناطق   10جمعت من   
 ـ 3.86وبمعـدل    قرائن 7 إلى   2من   القرائنوتراوحت عدد    قريناً 58البادئات   هذه  اًقرين

 وبمتوسـط  0.7 إلـى    0.03بـين    ليةمعامل التعددية الشك  لكل موقع، بينما تراوحت قيمة      
 7 التنـوع الـوراثي فـي      )2011( هزمـلاؤ و Bolouri-Moghadamكما درس    .0.43

 بادئات نتج عنها    10  فيها استخدم ،SSR مؤشراتباستخدام  أصناف من الشعير المزروع     
 ـ 13 إلـى    7الناتجة بـين    القرائن  ع الطرز الوراثية وتراوحت عدد       لجمي اًقرين 65  اًقرين

مـن   معامل التعددية الشكلية  ، بينما تراوحت قيمة     موقع وراثي  لكل   اًقرين 9.28ط  وبمتوس
 علـى   SSR مؤشـرات القدرة العالية ل   وأظهرت نتائجه    .0.84وبمتوسط   0.88 إلى   0.8

التشابه الوراثي  لكشف  واحد وبذلك يمكن استخدامها     الموقع  ال التباينات على مستوى  كشف  
  . وتجميع طرز الشعير في عناقيد

ز مجموعة مـن طـر    بين    ودرجة القرابة الوراثية   تقييم التنوع الوراثي   :هدف البحث 
  .)SSR( المتكررة القصيرة المقاطع مؤشرات باستخدام ةوراثيالشعير ال
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  مواد البحث وطرائقه
  .2013-2012 نفذ البحث في مخابر الهيئة العامة للتقانة الحيوية للعام: مكان تنفيذ البحث

) أصناف محلية معتمدة، وسلالات جديـدة      (اً وراثي اً طراز 16 استخدم :لمادة النباتية ا
تم الحصول على بذور الأصناف المعتمدة  ،.Hordeum vulgare Lمن الشعير المزروع 

فقـد تـم    الجديـدة    السلالات   ، أما )GCSAR(من الهيئة العامة للبحوث العلمية الزراعية       
  .)1جدول( عية في المناطق الجافةالحصول عليها من المركز الدولي للبحوث الزرا

 صنف محلي معتمد للزراعة في منطقـة الاسـتقرار         :)سداسي الصف  (4ات 4اتفر
، وحتـى   اًيوم 127الإسبال  عدد الأيام حتى     متوسط   ،سم75  متوسط طول النبات   ،الثانية

نسبة  متوسط غ،42.53 وزن الألف حبةمتوسط  الحبوب بيضاء،  ، يوما168ً النضج التام
هـ، مقاوم للأمراض والرقاد،    / كغ 3250، متوسط إنتاجيته    %10.1 الحبوب   تين في البرو

  ).2003، البحوث العلمية الزراعية، B3717تقرير الاعتماد لسلالة الشعير فرات (
 ،ةالاستقرار الثالث  طقةصنف محلي معتمد للزراعة في من     : )سداسي الصف  (5 5فرات

، وحتى النـضج    اًيوم 127 ام حتى الإسبال  عدد الأي  متوسط   ،سم 63 متوسط طول النبات  
  نسبة البـروتين فـي الحبـوب        متوسط غ،43 وزن الألف حبة   متوسط   ،اًيوم 171 التام

تقريـر الاعتمـاد    (  مقاوم للأمراض والرقاد،   هـ،/ كغ 2030 متوسط إنتاجيته    ،12.1%
  ).1990، البحوث العلمية الزراعية، لأصناف الشعير
  . ونسبهامستخدمة في هذه الدراسة ال سلالات الشعير)1(لجدول ا

التسلسل
الاسم 

المستخدم 
في 
  الدراسة

  بــــالنس

 //Hma-02//11012-2/CM67/3/Alanda/5/Rhn03  13سلالة  3
Lignee527/NK1272/4/Lignee527/Chn01/3/Alanda  

 Arta/KEEL  16سلالة  4
 Arta/KEEL  20سلالة  5
 Moroc9-75/Hml-02/3/ER/Apm//Akrash  25سلالة  6
  Rhn//Bc/Coho/3/DeirAlla106//Api/EB89-8-2-15-4/4/Fassa-01  28سلالة  7
  Clipper/Volla/3/Arr/Esp//Alger/Ceres362-1-/4/Hml 35سلالة  8
  Soufara-02/3/RM1508/Por//W12269/4/Hml-02/ArabiAbiad//ER/Apm  38سلالة  9
  Soufara-02/3/RM1508/Por//W12269/4/Hml-02/ArabiAbiad//ER/Apm  39سلالة  10
  Lignee527/NK1272/3/Nacha2//Lignee640/Hma-01  45سلالة  11
  Lignee527/NK1272/3/Nacha2//Lignee640/Hma-01  49سلالة  12
Cr115/por//Bc/3/Api/CM67/Giza120/5/H272/Bgs/3/Mzq/Gv//P1002917/6/A  51سلالة  13

landa-01/4/W12291 
  Rihane-03/3/As46/Aths*2//Aths/Lignee686  56سلالة  14
  Rihane-03/3/As46/Aths*2//Aths/Lignee686  57سلالة  15
  Rihane-03/3/As46/Aths*2//Aths/Lignee686  62سلالة  16
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ستخلاص تم ا  :)DNA(  الدنا  الريبي منقوص الأوكسجين   الحمض النووي استخلاص  

 ـ CTAB بطريقــة     يـوم  15-10 بعمر   فتية خضراء من أوراق    الدنا عـن  ة   المعدلـ
 المستخلصة  DNA ، وقدرت كمية الحمض النووي    )Thompson) 1980 و Murrayطريقة

 حيـث تـم تقـدير مـدى     (UV Spectrophotometer)بواسطة مقياس الطيف الضوئي 
 واختبـرت   ، نانو متر  260للأشعة فوق البنفسجية عند طول موجة        DNAامتصاص الـ   

تخفيف تركيز الحمـض النـووي       وتم   ،من الأغاروز % 1 على هلامة ذات تركيز    تهنوعي
  . ميكروليترال/ نانوغرام من الـ الدنا 50لكافة العينات إلى 

باسـتخدام   DNAحمض النووي   المكاثرة   تم: )PCR(التفاعل التسلسلي للبوليميراز  
 .)2( الموضـحة فـي الجـدول        (SSR) المتكررة   القصيرةالمقاطع   بادئات   زوج من  32

نانوغرام من   200-250 ميكروليتر، حيث استخدم     25أجري التفاعل في حجم نهائي قدره       
 (Promega) ة  من شرك GoTaq Green Master Mix ميكروليتر من12.5و DNA الـ
  ثـم  ، ميكروليتر بإضافة الماء المقطر    25كمل الحجم إلى     وأ البادئتينمن كلا    0.25μMو

 APOLLO Thermocycler  يجهاز التدوير الحـرار  بمكاثرة الجزيئاتأجريت عملية 
)USA(    دقائق،  5 لمدة   °م 94 دورة واحدة بدرجة حرارة      :وفق البرنامج الحراري التالي 

 ولمدة °م94  مرحلة الفصل على درجة حرارة : مراحل3 دورة تتكون كلٌ منها من 30ثم 
 وذلـك   °س 60 أو 58 حـرارة  درجة على DNA بالـ   ، مرحلة التحام البادئات   ةثاني 30

 °س  72الاستطالة على درجة حـرارة   ثانية ومرحلة30 لمدة ة المستخدماتحسب البادئ
 مرحلـة ( دقـائق  10 مـدة  °س 72 حرارة بدرجة واحدة  وأخيراً دورة  . ثانية 30ولمدة  

  . حتى الاستخدام°س 20-وضعت بعدها العينات في حرارة  ).النهائية الاستطالة
 على هلامة بولي  PCRتم فصل نواتج تفاعل الـ: الرحلان الكهربائي وتلوين الهلامة

، ثم تم تلوين الهلامة     )100pb أو   50( معلم جزيئي    واستعمل،  %8أكريلامايد ذات تركيز    
 ميكروليتر من 20 ممزوجاً بـ 0.5X TBE مل من 200وذلك بوضعها في حوض يحوي 

وتركت في الحوض لمدة نـصف سـاعة لإتمـام       ) مل/ مغ 50(صبغة الإيثيديوم برومايد    
خذ الصور باستخدام جهاز قارئ الهلامات من نوع        وأ عن حزم الدنا     تم الكشف ثم  التلوين،

cleaverبوجود الأشعة فوق البنفسجية .  
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 النكليوتيـدي  وتسلـسلها  المـستخدمة  (SSR) المتكررة القصيرةالمقاطع  بادئات) 2(الجدول 
  .ومواقعها على الصبغيات

  الصبغي  التسلسل النكليوتيدي للموقع الوراثي  الموقع وراثي
رجة د

 الالتحام
  )°س(

  المرجع

Bmag0378 F: CTTTTGTTTCCGTAGCATCTA 
R: ATCCAACTATAGTAGCAAAGCC 2H 58 Ramsay et al., 

(2000) 
Bmag0749 F: CGGATTCTTGAGTAGTCTCTG 

R: GATCTGTTTTTGTAGAACATGC 2H 55 Ramsay et al., 
(2000) 

GMS0001 F: CTGACCCTTTGCTTAACATGC 
R: TCAGCGTGACAAACAATAAAGG 5H 60 Struss and 

Plieske (1998) 
HVM54 F: AACCCAGTAACACCGTCCTG          

R: AGTTCCCTGACCCGATGTC  2H 55 Liu et al.,1996  

HvLOX F: CAGCATATCCATCTGATCTG           
R: CACCCTTATTTATTGCCTTAA  5H 58 Becker and 

Heun,1995 
scssr05939 F: TCATTGGGCTCTTCTACGG 

R: GCAAACCGGACTAAGTATGC 5H 58 Varshney  
et al. (2007) 

scssr02306 F: TGCCTTGTTTATGTAATATCTTGTG 
R: GGCGTAAATAAGAGTGTCTTCAG 5H 58  Varshney  

et al. (2007) 
scssr03907 F: CTCCCATCACACCATCTGTC 

R: GACATGGTTCCCTTCTTCTTC 5H 58 Varshney  
et al. (2007) 

scssr04056 F: CCCATGAAGCCTCTTTACG 
R: GGAACGGAGGGAGTATTAAGC 7H 58 Varshney 

 et al. (2007) 
scssr07759 F: GCAACTCCTCATCATCTCAGG 

R: CAACAGCCAGAAGGTCTACG 2H 58 Varshney 
 et al. (2007) 

scssr07970 F: TGCATTGGGAGTGCTAGG 
R: TGCAAGAAGCCAAGAATACC 7H 58 Varshney  

et al. (2007) 
scssr10148 F: AAGCAGCAAAGCAAAGTACC 

R: TCATCAGCATCTGATCATCC 5H 58 Varshney  
et al. (2007)  

scssr15864 F: GCATAAACGGGTGTAAGAGC 
R: CATCCAGTTCAGAGGATAGAGC 7H 58 Varshney  

et al. (2007) 
HvXan F: CAGCCACCTCCATAGTACTT

R: CTGCTCTAGGCTCGTGTT2H 58 Ramsay 
 et al., (2000)  

GMS003 F: TTTCAGCATCACACGAAAGC
R: TTGCATGCATGCATACCC2H 60 Struss and 

Plieske (1998)  
EBmac854 F: GTCGATATAACGCACTTTCA

R: ATTCCCTCTAACACACCAAC5H 55 Ramsay  
et al., (2000) 

Bmag0125 F: AATTAGCGAGAACAAAATCAC
R: AGATAACGATGCACCACC2H 55 Ramsay  

et al., (2000) 
EBmatc0039 F: TAGTCTCTTCATTTATACCATCACC

R: CATGCTGATCCCCCTTCT2H 58 Ramsay 
 et al., (2000)  

GBM1309  F: ATAACTCTTCGTGCCGAACC
R: ACGTAGACCTCCACCACCTG2H 58 Varshney  

et al. (2006)  
Bmag0223 F: TTAGTCACCCTCAACGGT

R: CCCCTAACTGCTGTGATG5H 58 Ramsay 
 et al., (2000) 

GBM1231 F: CTGCAGACCCTGAAATTGGT5H 58 Varshney  
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  الصبغي  التسلسل النكليوتيدي للموقع الوراثي  الموقع وراثي
رجة د

 الالتحام
  )°س(

  المرجع

R: GGATCCCTTTTGACGTGCTAet al. (2006)  
GBM1295 F: GAGCATCCCGTTTGCATAGT

R: GTTCGACGGCAGTGATGAGT5H 58 Varshney 
 et al. (2007) 

GBM5008  F: CAGCATCCATCAGCAATGAA
R: ATGTTTGGCTTCTTCGTCCA5H 58 Varshney  

et al. (2007)  
GMS061 F: CACCTGTTCCGTCCCGTC

R: AACCTCTTTTTTATCCCTCGC5H 60 Struss and 
Plieske (1998) 

EBmatc0003 F: AATTTTGCAAAGCTGGAGG
R: CATTATGGTGGGGTTCATGT5H 60 Ramsay  

et al., (2000)  
GBM1463 F: GCTTCTGACCGAGAACGAAC

R: CATAGCCAGAGGCCATGAAT5H 58 Varshney  
et al. (2006) 

HVCMA F: GCCTCGGTTTGGACATATAAAG
R:GTAAAGCAAATGTTGAGCAACG7H 58 Becker and 

Heun (1995) 
Bmag0385 F: CTCCACAGAGTCAGAGTTAGA

R: CTGACATTAGCTGACTCTCTATC7H 58 Ramsay  
et al., (2000)  

Bmac0064 F: CTGCAGGTTTCAGGAAGG
R: AGATGCCCGCAAAGAGTT7H 58 Ramsay 

 et al., (2000) 
Bmag0482b  F: TATATGTCGGGAGAGATCAAG

R: ATAGTTTAGCCCTCCACTAGC7H 55 Ramsay  
et al., (2000)  

GBM1362 F: CGCCTCCCTCCTTCCTGTA
R: CCCTTGTTGTCCTCTTGCAT7H 58 Varshney 

 et al. (2007)  
HVM11b F: CCGGTCGGTGCAGAAGAG

R: AAATGAAAGCTAAATGGCGATAT7H 55 Saghai Maroof 
et al. (1994)  

  الـ بادئاتبوجود PCR الناتجة عن تفاعلات قطع الـدنا حجمحدد  :نتائجل الـتحلي
SSR  المختلفة وذلك باستخدام برنامج Total Lab (Ultra· Lum Inc., Claremont, Calif.) .

 حساب عدد كما تم ).0= قرينب ال، غيا 1=قرينالوجود  (إلى النظام الثنائينتائج ال حولت ثم
ــرائن  ــوع الق ــورثي والتن ــة  Gene diversityالم ــة وقيم ــشكلية     معامــل التعددي ال

Polymorphism  Information  Content (PIC)،مـصفوفة   تم حساب كذلك  لكل بادئ
 واستخدمت هذه المصفوفة فـي رسـم      ) Nei  ،1987( معامل   اعتماداً على البعد الوراثي   

متوسطات المجموعـات الزوجيـة   طريقة بتطبيق   Dendrogram ابة الوراثيةشجرة القر
، Muse و Power Marker V3.25) Liu باسـتخدام برنـامج  ،  UPGMAغير المزانـة 

 V0.5.0  TREEVIEW (By Roderic DM, Page, Build برنامج استخدمكما  .)2005
  .الوراثية القرابةر شجرة اظه لإ.(7600

  النتائج والمناقشة
 لتقيـيم التنـوع     SSR المتكـررة    القصيرةالمقاطع    من بادئات  اًزوج 32تم استخدام   

جميـع أزواج  أعطت  . من الشعيراً وراثياًازطر 16بين ابة الوراثية  الوراثي ودراسة القر  
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  لـم   منهـا  5 إلا أن    التفاعل التسلسلي للبوليميراز  البادئات المستخدمة منتجات تضخيم في      
 .)Bmag0482bوHVM54  ،HvXan  ،EBmatc0039  ،Bmag0385 ( تعددية شكلية  تعط

 لتقدير التباين الوراثي ودراسة درجة القرابة الوراثيـة         وبذلك تم استخدام البادئات المتبقية    
على كل   اًقرين 4.66وبمعدل  قرين   126 البادئات     هذه نجم عن استخدام     .بين هذه الطرز  

 علـى   اًقرين 11و) EBmatc0003(ي  فقرينين    بين موقعلكل  القرائن  تراوح عدد    و .موقع
 12.3القرائن  متوسط عدد   ) 2007( وقد سجلت شومان وزملاؤها      .)scssr07970( الموقع

 القـرائن متوسـط عـدد   ) 2009( وزملاؤه Chaabane، وسجل موقع وراثيلكل  اًقرين
القـرائن  متوسط عـدد    ) 2009( وزملاؤه   Karimكما سجل   . موقع وراثي  لكل   اًقرين2.8

) 2011( وزمـلاؤه    Bolouri-Moghadam،  فيما سـجل      موقع وراثي  لكل   اًنقري 2.87
 ويعود السبب في ذلك لاختلاف الطرز .موقع وراثي لكل اًقرين9.28  القرائنمتوسط عدد 

  .  والبادئات المستخدمة ومستوى التنوع الوراثي الذي تحملهالوراثية
 ـ  وأظهرت نتائج البحث أن     موقـع وراثـي   لل 0.21 تراوحـت بـين      PICـ   قيمة ال

Bmag0749 موقع وراثي لل0.88و  scssr07970)أكثر البادئات قـدرة   وتعد ).3 جدولال
 ـقيمةأعلى  على التمييز بين الطرز الوراثية هي التي أعطت           scssr07970 وهي   PIC لل

 أقل البادئات المستخدمة قدرة علـى       Bmag0749 وراثيالموقع  ال ، في حين كان   )0.88(
هـذه  فـي    PICالــ   قيمة  هذا وتختلف    .وراثية بين الطرز المدروسة   كشف التباينات ال  

. البادئات المستخدمة و  الطرز الوراثية  رى وذلك حسب   عن قيمته في دراسات أخ     الدراسة
 ـ  فقد عنـد  موقـع وراثـي      لكل   0.50 بمعدل   0.60 و 0.28 مابين   PIC  تراوحت قيمة ال

 ـ و Chaabane طراز وراثي من الشعير في تونس12توصيف  ، كمـا  )2009( هلاؤزم
 135 الوراثي لـدى     التنوعفي دراسة لتقدير     0.96 و 40.2 بين    ما PICالـتراوحت قيمة   

للبادئات  PICالـوتراوحت قيمة  ،)2007، زملاؤهاشومان و(مدخل من الشعير في اليمن   
 طراز وراثي من    14 في دراسة للتنوع الوراثي على       0.53  وبمعدل 0.97و 0.13 ما بين 

 0.8 بـين ما   PICـبينما تراوحت قيمة ال .)2009  وزملاءه،Karim (الشعير في تونس
 أصناف من الشعير المزروع في      7لتنوع الوراثي في    ل في دراسة    0.84 وبمعدل   0.88و

 وجـد و. )2011 وزمـلاءه،    SSR )Bolouri-Moghadamمؤشـرات   إيران باستخدام   
Abebe )2010(  الـقيمة أن PIC  0.43 وبمتوسط قـدره  0.7و 0.03بين ما تراوحت 
 SSR مؤشـرات وهذا ما يؤكد قدرة     . ثيوبيا سلالة من الشعير في أ     199سته على   في درا 
التباينات الوراثية على مستوى موقع واحد على الصبغي، ممـا يجعـل مـن              كشف  على  
 وتجميع طرز الشعير   لوراثي بين الطرز الوراثية المدروسة     تحديد مستوى التشابه ا    نالممك

-Bolouri(  في فروع متقاربة فـي شـجرة القرابـة الوراثيـة           بعضاًالقريبة من بعضها    
Moghadam2011ه،  وزملاؤ(.  
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) PIC( معامل التعددية الشكلية  وقيمة  البادئات المستخدمة   الناتجة عن   القرائن  عدد   )3(جدول  ال
  .كل منهالالمورثي التنوع و

  المورثيالتنوع   معامل التعددية الشكلية  القرائنعدد   الموقع الوراثي
Bmag0378 5  0.68 0.73 
Bmag0749 3  0.21 0.23 
GMS0001 3  0.55 0.63 
HVM54 5  0.69 0.73 
HvLOX 1  0.00  0.00  

scssr05939 3  0.52 0.59 
scssr02306 5  0.70 0.74 
scssr03907 9  0.81 0.83 
scssr04056 4  0.57 0.63 
scssr07759 4  0.53 0.60 
scssr07970 11  0.88 0.89 
scssr10148 9  0.84 0.85 
scssr15864 3  0.43 0.51 

HvXan  1  0.00  0.00  
GMS003  3  0.55 0.63 

EBmac854 4  0.56 0.61 
Bmag0125 9  0.84 0.85 

EBmatc0039  1  0.00  0.00  
GBM1309 5  0.70 0.74 
Bmag0223 6  0.65 0.69 
GBM1231 4  0.58 0.65 
GBM1295 6  0.72 0.76 
GBM5008 5  0.72 0.76 
GMS061 5  0.69 0.73 

EBmatc0003 2  0.38 0.50 
GBM1463  3  0.52 0.59 
HVCMA 4  0.46 0.49 

Bmag0385 1  0.00  0.00  
Bmac0064 2  0.34 0.43  

Bmag0482b  1  0.00  0.00  
GBM1362 2  0.26 0.30 
HVM11b 2  0.26 0.30 
      131 المجموع
  0.53  0.49  4.09 المتوسط

 Bmag0749 مع الموقع 0.23ما بين gene diversity تراوحت قيمة التنوع المورثي 
  ). 3جدول  (0.53وبمتوسط scssr07970  مع الموقع 0.89و

، scssr03907، scssr07970 (0.75 ≥ مواقع وراثية قيمة للتنوع المورثي       6أعطت  
Bmag0125  ،scssr10148  ،GBM1295  ،GBM5008 (     وهي المواقع الوراثية الأكثـر
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 وبدراسة علاقة الارتباط بين عدد القرائن  وقيمة التنوع المورثي         . تمييزاً للطرز الوراثية  
 وجد أن العلاقة بينهما موجبة ومعنوية وكانت قيمة معامل الارتباط تـساوي             لهذه المواقع 

) Plieske) 1998 و Struss فقد وجـد     الدراسات ، وهذا ما يتوافق مع العديد من      0.82**
في دراسـته  ) 2011( وزملاؤه Sardou من الشعير واً وراثياً طراز163 على  مافي بحثه 

 من الشعير الإيراني أن هناك ارتباطاً إيجابياً بين عـدد القـرائن             اً وراثي اً طراز 30على  
 حين أظهرت شومان ، فيGene diversityالتنوع المورثي و SSRالناتجة عن مؤشرات 

أن هذا الارتباط ليس إيجابياً بجميع الحالات، فهناك حالات يكون فيها           ) 2007(وزملاؤها  
 وقد فسروا ذلـك بـأن التنـوع         ، ولكن نسبة التنوع المورثي منخفض     اًعدد القرائن كبير  

  . الوراثي يتأثر كثيراً بنسبة تكرار القرائن على الموقع وليس فقط بعددها
، )4جـدول   ( )Nei  ،1987(معامـل    باستخدام   الوراثيالبعد   مصفوفة   تم حساب كما  

ن ارتفاع  إحيث   ،المصفوفة قيمة البعد الوراثي بين الطرز الوراثية المدروسة       وتظهر هذه   
قيم هذه المصفوفة يدل على وجود اختلاف وراثي وبازديادها يزداد التباين الوراثي بـين              

بين هي   وراثي   تباين درجة   أقل الوراثيالبعد   وقد أظهرت مصفوفة   .الطرازين الوراثيين 
 درجة  أعلىبينما كانت    .0.94 أي أعلى درجة تشابه وراثي       )0.06 (38والسلالة 39السلالة

  .0.25 أي بتشابه وراثي )0.75 (16 والسلالة45 وراثي بين السلالةتباين
  .Neiد على معامل الوراثي بين الطرز الوراثية المدروسة بالاعتمامعامل البعد  )4 (جدولال

    4فرات  5فرات  13سلالة  16سلالة  20سلالة  25سلالة  28سلالة  35سلالة  38سلالة  39سلالة  45سلالة  49سلالة  51سلالة  56سلالة  57سلالة  62سلالة
  4فرات  0.00                              
  5فرات  0.34  0.00                            
  13سلالة  0.53  0.44  0.00                          
  16سلالة  0.59  0.56 0.53  0.00                        
  20سلالة  0.56  0.56 0.47 0.41  0.00                      
  25سلالة  0.59  0.63 0.63 0.59 0.56  0.00                    
  28سلالة  0.47  0.59 0.72 0.53 0.56 0.38  0.00                  
  35سلالة  0.53  0.50 0.59 0.63 0.47 0.50 0.53  0.00                
  38سلالة  0.59  0.56 0.56 0.66 0.53 0.56 0.56 0.41  0.00              
  39سلالة  0.66  0.66 0.59 0.72 0.56 0.53 0.59 0.44 0.06  0.00            
  45سلالة  0.53  0.63 0.59 0.75 0.59 0.56 0.63 0.47 0.38 0.38  0.00          
  49سلالة  0.59  0.53 0.66 0.66 0.63 0.50 0.53 0.50 0.53 0.53 0.53  0.00        
  51سلالة  0.59 0.53 0.69 0.66 0.53 0.63 0.63 0.59 0.59 0.56 0.56 0.56  0.00      
  56سلالة  0.56  0.59 0.72 0.69 0.63 0.69 0.63 0.50 0.56 0.59 0.66 0.50 0.44  0.00    
  57سلالة  0.50  0.50 0.72 0.69 0.59 0.59 0.53 0.53 0.66 0.66 0.69 0.50 0.56  0.41  0.00  

  62سلالة  0.59  0.66  0.69  0.53 0.59  0.69 0.59 0.63 0.53  0.59 0.56  0.63  0.63  0.53  0.50  0.00
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 وقد انفصلت شـجرة     SSR اعتماداً على نتائج الـ      شجرة القرابة الوراثية  أنشئت  وقد  
 على تحتوي  منها مجموعة وكل   مجموعات رئيسية  إلى ثلاث  )1 الشكل(القرابة الوراثية   

 ـ تحت ىتحتوي عل ى الأولمجموعة، فالمجموعات مختلفةتحت  ضم تحـت  مجموعتين، ت
 والصنفين  13السلالة ةلثانيالمجموعة ا ضم تحت   ت و 20والسلالة 16السلالة ى الأول المجموعة

   .5 وفرات4المعتمدين فرات
  

  
  .شجرة القرابة الوراثية بين الطرز الوراثية المدروسة من الشعير المزروع) 1(الشكل 

  
المجموعـة الأولـى    تين تضم تحتمجموع بينما تحتوي المجموعة الثانية على تحت

 38، الـسلالة  45، الـسلالة  35 وتضم تحت المجموعة الثانيـة الـسلالة       28والسلالة 25السلالة
أما المجموعة الثالثة فتضم تحت مجموعتين تضم تحت المجموعـة الأولـى            . 39والسلالة
 57، الـسلالة  49، الـسلالة  51 فقط بينما تضم تحت المجموعـة الثانيـة الـسلالة          62السلالة

 39أن أعلى درجة قرابة وراثية هي ما بـين الـسلالة     ) 1الشكل  (ونلاحظ من   . 58والسلالة
نلاحظ أن هاتين السلالتين لهما النـسب نفـسه أي          ) 1الجدول  (، وبالعودة إلى    38والسلالة

 في فرع واحد ولهما     20، و السلالة  16السلالةكما توضعت   . أنهما ناتجتين عن آباء متماثلة    
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 ويعد الصنف عربي أبيض هـو أحـد آبـاء           4وضع معهما الصنف فرات   النسب نفسه وت  
 وفي الوقت نفسه هو أحد آباء عرطة وهو الصنف الـذي نتجـت عنـه                4الصنف فرات 

  توضعا في فرع واحد وقـد لـوحظ        57، و السلالة  56السلالتان السابقتان، كما أن  السلالة     
لوراثي التي استنبطت من خلالها      بالآباء الداخلة في برامج التربية والتحسين ا       تماثلوجود  

وبذلك فقد انفصلت الطرز الوراثية المدروسة تبعاً لنسبها وأصلها الوراثي          . هذه السلالات 
فقد توضعت الطرز الناتجة عن تهجينات متماثلة أو مشتركة مع بعضها بالآباء في فـرع               

  .واحد مع وجود بعض الاستثناءات
  

  الاستنتاجات
في كشف التباينات الوراثية بين الطرز الوراثية       كفاءتها  ثبتت  أ SSRتقانة  واستنتج بأن   

انفصلت الطرز الوراثية المدروسة في شجرة القرابة الوراثية حـسب نـسبها             .المدروسة
 .38 والسلالة39أعلى درجة قرابة وراثية بين السلالةووجدت 

 كطريقة  DNA-SSRاعتماد طريقة التوصيف باستخدام مؤشرات      ويوصى بضرورة   
 بالبيئة وفعاليتهـا    ها تأثر لعدمة في تحديد الهوية الوراثية للطرز الوراثية من الشعير          يسرئ
 .الكشف عن التباينات الوراثية حتى بين الطرز الوراثية ذات القاعدة الوراثية الـضيقة  في

لاستفادة من شجرة القرابة المتحصل عليها في برامج تربية الشعير باختيار الآباء البعيدة             ا
  . الصفات المرغوبة واستخدامها كآباء في عمليات التهجينوذات
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