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�����	� ������ ��  ��!��� �	�
� ���"#� ���� $� %�&	� 

�
��� ��#)1(�'��(	� )���� $��*)2(����#( +#,)1(

��-�'	� .� �/�)1(����0	� �/� ���,)1(

	�1(�� 
��2�3�������� ��� )������	� ���4*��� ����
	� ����	�� ������	� 5�����	� 6
/ 7�/	� �4- �� 
	 �����	�  ��!��� �	�
� ���� 8�� �9:��"�� ;�� ���
�<���:���	� �����	��/	� ���#�0" 
��("���/ =�	4� 

8�� )��"
�	�������	�/�	 �����	� 5���"	� )Polymerase Chain Reaction.($�� ���#�� �
�� :
���(	�� )���#/	� <��
�	� <+��	� ��/� <����	� 5�� <)�4	� .���!���	� )���	� ���("���)DNA(
�! <

����?,�	� ��#�
	 '�(	� 
��� )��0#	� $� �&@"�	 ����/"(� DNA ����( ���:��/ 
��("���/ ��	��
�	� 
�	� 7���� ����	� 5�� �� $�"&�	� 7��� $� %�&	� ��/"(� 5!� <���9"��	� ��!���	�/zein )�4	� �� .

%�A&� $� ���� ���:��/ 
��("��/ ��#�
	� 6
/ ��  ��!��� �	�
� ���� )primers (B������/ ����(
 �����	� 5�!� �!���	� 5��
"	� ������ ��  ����("�� �!&�� Cauliflower mosaic virus (P-35S) 

���9#�	�� (T-Nos) Nopaline synthase ���������* �/���
	� ����/�	� ������0� 7������ 
(EPSPS) 5-enolpyruvylshikimate-3-phosphate synthase �������	� ������0� 7������ 

������ ��#���)CRYIA(b $�����#�&	� ����0� 7���� kanamycine NPTII 7���� �����0� 
�/�
	� ��/�	�BAR C� 7���� D��("#GUS �������E/	� �����/ =�	4� <(PGIIMH35-2PS) 

�TOP10PGII35S CRYA(b) �TOP10 PGII35SCRYA(c) �(pBI-221) �/����F �-��& 
�/�#	�/F	� 8��#�
	 .���� �����	� �"/!, �!��� 5��
" )���"��	� ����	� �/�&� )�4	� ��#�� $� 5& �� 

�����	� ���� 5E( $� =	4�CaMV 35S Promoter ��9#�	�� (NOS terminator)<=	4�&� 
7��� ����(EPSPS) )���"��	� ����	� 5�� �/�& �#�� �� <$�� �� ��� ��/��� ����/"(C� �#�& 

)�/"(�	� �����	� 5�����	� .
	� ����&	�����"��:��������	 
��� ��
��	 �
���� ����� �������� 
���� ������.

)1(� ��!�� "#�$�� 
 ��!�� %��!������ &��	�� 
����� 

�'�� �
���� �
������ ����(��� )�* �
� ��!�� 
�.
)2(
���� ��+�� 
���� �
 ��!�� 
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Detection of GMOs Existence 
 in the Local Market 

 
N. Alassad )1( ; Gh. Khayat )2( ; A.Khanshour(1);

A. Altaher(1); and A. Abdul Kader(1) 
 

ABSTRACT 
In the current study, analysis for some field crops, feed and food products 

found in the local markets was conducted for GMOs detection using molecular 
biology techniques based on PCR. DNA was extracted from samples including: 
corn, soy bean, sun flower, barley, tomato and cucumber, followed by tests to 
ensure purity of DNA samples using specific primers, such as detection of  
Lactin and zein genes which are specific to soybean and maize respectively. 
GMO detection in the studied samples was conducted using specific primers for 
the most commonly used genes in genetic transformation such as 35 S promoter 
from Cauliflower mosaic virus, Nopaline synthase terminator (T-Nos), the gene 
which gives tolerance to glyphosate-herbicide, 5-enolpyruvylshikimate-3-
phosphate synthase (EPSPS), CRYIA(b) gene which confer resistance to 
insects, NPTII gene which confer resistance to kanamycine, BAR gene which 
gives tolerance to glyphosate-herbicide, and the selectable marker GUS gene, 
using the following plasmids as positive control: PGIIMH35S-g2ps1, pBI221, 
TOP10 PGII35S CRYA(b), TOP10 PGII35S CRYA(c). Tests revealed existence 
of GMOs in some imported products such as corn, soybean due to the presence 
of 35S promoter and NOS terminator, and EPSPS gene in soybean, while tests 
showed negative results in the local crops tested. 

 
Key Words: Feed, Food products, GMOs, Local market, PCR. 
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	�0������
������� 
������ 3�������	 
 ��!��� �������� �4�	125��5�,6 1���� )�5  �50

2008 3	* 1� 7�!�13.3�0 7��!� 1���� 25
��� .�5����� ������� 3������ 3�+�
 
���� 8�  7�! 9-�� ������ 3�0 �'�6� 3������� 1�65.83��5�� ��	 ���,6 1���� 

52 %�� 
������� 
������ 1� 
������ 3����� �
���� 8�  %�-�� ;���37.3���,6 1���� 
3���� ��	24%
	��	 1<(�� )�12.3%����!�� �=��� )� )>���,�� (
	��	4.7.%3�+�

 �?�+ /� ����	� 3��� %���!� ���+��� 
���(� ������� 3������ @��.� )6� 1  �#A0
 B�- ��.� 
�
�-4�� 
��(�� � %����� 1����)James, 2009 .( %��5  ������� 3������ )��

 3#� 1� �'�0 ?�.���� 
=��� C����� &����� 3(� ������ 1�,� 9-�����?5�,�� 1�A 
���!#	�� (construct) 85�  
5����� 3��� ���� 
������ D�!�/� 1� �����  2�E�� 9-��

?�.���� 
=��� D�< F�'�0 :
H!=���� )Promoter (I�5��� �&����� 3��� 15� -��E5��� !5=���� Cauliflower 

mosaic virus (P-35S)��������� ��,� )
�� 3,+	 3��� ;�/ ������� 3������ 
����� 
�������� )J�� K� ����.

H�� �'���� )Terminator (�6�'5+� 15�� �&��5��� L�5� 
5���  25*�� 9-�� 
(T-Nos) (Nopaline synthase) (Weijdeven 2003; Lubeck, 2003; 

Somma and Querci, 2001; Abdul Kader et al., 1999, 2003;
Grandillo and Fulton, 2002)..

H?�.���� 
=��� C����� &����� �'�0 )%�=+��� 
(<���� :( )��M�5�N� �*� 15� �5����� 
?�.���� ��=��� 1� ������ C��� �������� �'�0 �6�'+�� ��15  3�O�5��� &���

 /� 
�=5+�� ���+5��� 
5���(� %�-5�� ��5	� �50 
5���CRYIA (b) gene 
�(Chowdhury et al., 2003) CRYIA (c) gene ����5�	��� 
���(� &��� ��

 ������ 3�0 ��	� �0 
�	+���EPSPS gene (Vaïtilingom  et al., 1999) 
H
5������ �5�.� 
������ ����	��� 1�	 !������ 
�	����� ���+O�, 3��� ���� �������� 

���  3#� 1��5�����,�� 
5���(� &��5� 35�� 3������ 
kanamycine)nptII (
55��� &��55���� 
�	+55��� ���55�	��� 
55���(� 155  3�O� phosphinotricin 

acetyltransferase)bar gene ((Vaïtilingom et al., 1999).
15� 15,�� ����� ������� 
������ ������ 1  2+,�� 
�	���� �
��<�� 1� ������ ����

�'�#� ��5����� 
5������ %����� 
��6 2+, �� ������ P-6 ���� 1  2+,�� �6�5�����
�'���,� .��6 1������ 1� �� 8�F �
��<�� P-6 )�(� ����� �:
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 �  C�,�	� %�& 8�� ��"
" �:��'DNA:

��(� ������� !�������5	�� ���5���� 3 �=��� (Polymerase Chain Reaction, 

PCR) %����� �>��� �0 5�� 1� 
���* ����, ���� 1  2+,��DNA 
5���  
���	� 
Q����� 1��������� 
������ 
�-./� 1� ������ �0 B�-� ����5�� 3�50� %���5�	��, 

)Ming, 2002 (%�-��� (Lih et al., 2002)3������� 1� B�- ��.�.������  1,�� 
5�� 1� 1�=���� 1� �� 1�	 !��� 1�PCR � ������ 1  2+,�� 3#� �'��0 �������� 
�����

 2�'� 
����� ��. �
��< � 8�F K5��� 3,+	 
�������� 
������� K<�(��� 1  2+,�
 5�� 3�� 3������ �����  )J�� �0P-35S �T-NOS ������� ��,� R��/� �
��<��� �


=�5�� �5<��� ���5	��� 7����5	 
��� ������ 1�,� 
���� ������ 1  2+,��	 )�(�
?�.�����'�0 .(Ahmed,1999) 

�  ��#�!$�"��/	� %�& 8�� ��"
" �:��' :
������� 3������	 )��(�� ��	 &����� P�=+� 9-�� 1����	�� 1  2+,�� )�� &����B�-

 �!��/� 
��(� )������	���� %��A� )���� )������ 8�  ����� S���	 )�(� �A����� 8�  2
1����	�� �-6 3��� 9-�� 2�'�� Lipp et al., (2000) et al., 2000) .(Stave 

������� 3���� 3�!��� ��� ������� P-6 3�� 
�#� 3�� )T��� 
5������ 1��5�	�� 8�  

5�
�-4��� 
� ��!�� �������� 
��, 1����� �'����O��� 
������� �'������6� 1�	 
�!�����

 �'�� ��� U���� �6��0���1 �#A09����� 7����� J=�	 �'��!��� ;������ .
������� 
������ ����	��� ������� 8�  3���� @�	 �0��� ��-5	, D��5� 
=���� ���	 

���!��, K��� 3,+	 �� 
 ��!�� .��������� P-6 3���	 C��� > 3���� @�	 ��5�
�'� ���
�%���� ?�� 1�A 1�,�-FF85�  Q�� 1���	�� 1� ������ �0 �����*� �����+� B��6 1

� ������ 1  2+,�� %���A �5�� �����5�� 3������ 
��
��� 
	���� 1�,� 1�� ������� 
�����
 �
�-4�� ������ ����,� .=0��#�� 
,��+��� 
�	���/� ����� �-F B�'��5��� )# F ?�� �

%����� ������������ 
���� ���� 8�  
�
�-4�� 
	��	 1%��,� �� (Querci et al., 2000).
)���6� B��6 �
���� �0 ������ � 9�5���� 7����� 
����� ���!��� ��	, �	�+ � ��  ;J=�� ������� 
������ ������ �����(�� ��.� U������ ��. �
��+��� 3���$� 1� .�B�-� I��� �������/� 1� ������� 
������ ������ U������� )J���� 3���$� )� 1�� 0V1���5(�� 1 ���� P-'� 3������� 3���$� �-6 3�� )J�� 9-�� ��I��� 9����� 7����� )�J�� 
�4	 M���� ����� 
���� �0 �0���� ;������ 85�  
5	������ 
� ����>�� 
�����*>� ?�	�/� 1  B�6�� � B�- .1� ��, P-56 35�� %����� 3���� ����� )J��� ��� $� ��* 1����*� �����+� B��6 B�- -�=�� )�� �,�� ������� ���� %��(�� B#��� 1� �	 >P-56 35�� !5����� 
5��=��� 
��� �5
��<�� 
5������� 
��J��� %�	��� ?���,� ���< 1  B�-� �
������ B�� 1  ���
�,��������� 
������ ���
�,�� 1  2+,�� �0 )����� ���� ����(����.
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7�/	� $� %�9	� 
���5�/� �50 %��5����� ��������� 3������� @�	 ��	��� 8�F &�	�� �-6 2�6 
�������'�0 ����� 3���� ���� 1  2+,��.

G0:��'� 7�/	� ����� 
7�/	� 4��#" $�&� :�0 &�	�� 9��� 
� ��!�� &��	�� 
����� 

�'�� ���5��(��� )�5*


������	���� .3#�������� 2007H2008.
�	������ 

1�������	� )���	�:
� R���� %������ ���� ���+ 
=���� ����� 1� ����  ���� 15� 
5��� ���5�  �
 ����)3�����1(:

1H
�=�  ����)���+��� %�-��� ������ 
	�, (��5<�� �50 ����� 3,+	 )����� ���� ��������� �
# .
2H%�+�	� B�'��� 
�!�< 
�
�-. ����)���� �%����	.(
3H�5��� ��+�	�� %�- ��-	 �U�+�� ��	  ��-	 ������� 3�0 ��-	 ���+ K������ 
���� ���� ������� KA��� 
�=���� 
������� �'������� 
���	��� ���!�� K���� 3�� 
������)
	�,��.(

5���	�)1(�-������ ���("��	� ��#�
	�.

H�	����	��9�#�� �#�
	� 
�� ����	� 

1A1������ 3�0 
	�, /%������ 
������ ����/� 
2A2������ 3�0 Sb -44      3������� )�*GCSAR/  
3M1 %�- %������ 
�=� 
������ ����/� 
4M2
<�. 
���� 
�=�  %�-H1
������ ����/� 
5M3
�,���� %������ 
�=�  %�- 
������ ����/� 
6M52���� )*� %������ %�-363 3������� )�*GCSAR/  
7M62���� )*� %������ %�-653 3������� )�* GCSAR/  
8B1�0 ���� ���+ ��H7H3������� )�* GCSAR/  
9B2�����,�� ������ ���+ 
������ ����/� 

10P1������ 
���+�	 %�- 
������ ����/� 
11T1���� 
 ��! %����	
Ikram F1   ��A��� )�*GCSAR/  
12T2���� 
 ��! %����	
Menhir F1  ��A��� )�*GCSAR/  
13T3���� 
 ��! %����	
super F1 ��A��� )�*GCSAR/  
14T4���� 
 ��! %����	
Grandiose F1��A��� )�*GCSAR/  
15T5���� 
��(� 
 ��! %����	H11910 
������� 3��/�GCSAR/
16C1���� 
 ��! ����
Delta ��A��� )�* GCSAR/  
17C2���� 
 ��! ����
Mantis F ��A��� )�*GCSAR/  
18C3
���� 
 ��! ����Mystro F1 ��A��� )�* GCSAR/  
19S1���� U�+�� ���� 3������� )�*GCSAR/  
20S2U�+�� ���������� 3������� )�*GCSAR/  
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2����("��	� ������E/	� �-��& F�/��� 
����M��N�2+5,�� 3#5� �������� @�	 ����� �	���F �6�+, 
=���� �����!#	 

�'�  �����=� 3�����	 
�A�� �����!#	�� �)2(.
5���	�)2(���("��	� ������E/	� B���, �-��&F�/����9"������� 

����E/	� B�#/ )����E/	� �9���� �"	� ��!���	� ���	�"	� �, D�&�"	�(����E/	� 
�� 
35 S Pro+ T-Nos+ bar gene+ g2PS1 genePGIIMH35-2PS1
NPT II + bar gene + CRYA( b)TOP10 PGII35S CRYA(b)
NPT II + bar gene + CRYA(c)TOP10 PGII35S CRYA(c)
35 S Pro+ GUS gene+ T-Nos pBI-221

��:��'	� 
1�	� 1E("���DNA  :

Q��M��N�5�� DNA �< �0� 
������� ������� 1� 
�
5����� 7�5� ?�� 
=���� �

���������X�,:

1H5�� Q#���� DNA 1�
��-	�� �������)������ 3�0–����5�� 3�50 
	�, H
%�-��H���+�� H��+�	�� %�- (�&�� 7�5� 15� 
��<� �0 ������� ���<MM 301

,�+�Retsch )������� (!�!�6� 
 ��	305Z � 1�5�(�*� %�� !��6 55�� 3!DNA 

)������	 
(��<CTAB ?�� (Querci and Mazzara, 2001) .
2H5�� Q#���� DNA 
�*���� ������� 1� )%����	H����HU�+�� ��	  :( � �!

 3
��5�� ��!X� �50 �5��< )5� 
��=�� D��A��� ����/� �'�� �-��� 
���	��� ��-	��
 )������	 
(	���� 
��<��� !�!�6� 
 ��	20!��6 ��
(�*� %�� �)�Q��M��N�55�� DNA 


(��< �0�Doyle and Doyle 1990) (
������ �-�� &��	 0.5[
5��  35, 15� 
2�A��F���'11� 1�,��� 1����� Q#���>� 3���� 1� 3� :

- 0.1 M TRIS-HCl (PH8.0) 
- 20 mM EDTA 
- 1.4 M NaCl 
- 0.2% β-Mercaptoethanol (5 µl) 
- CTAB 2%

N��SAZ� 85�  �
�5� )�5�� �50 ��5����� 65)\�5� %452�5A� )5� 
5(�*� 
)��0����,��/3����!�� 3��,�� )24/1(�
�*� �+  %��� B������ �,��� �35�=���� ��	�
 
 �� 8� 3500 %�� 
(�*���	 %��� 15?�5��� )5�� 9�5���� <5���� -�� )� 
(�*� 

5��DNA � 3���	��	�!�$� 1� ]�!�	10%)������� ������NaOAc 
5��� 8�  
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%����H20°)�3�����$�	 3��4�� ��	� 75%
 �� 2�� %�� ������� �==���5�� )� 
3���� 
<���	TE buffer (10Mm Tris-HCL,1Mm EDTA) )��	50µl35,� 


�� .
3H5�� Q#���� DNA �	�5��F �6�+, 
�������� ������#	�� 1� :��5��M��N�

������� 
������ ����,	�� 1� ������#	�� EHA105 Agrobacterium t. 85�  
5������
 3
���� <���� LB
0�AF K�1µl����� ��A��� 1� !�,��	 1�������, 950_5��/�5���

(��< �0�Alkaline lysis  ?�� (Sambrook and Russell, 2001) .

2��	� ��&�" +��H DNA 1�("��	� G"���#� :
U�N*55�� !5�,�� DNA)���5�� (�
�A5�� 2�5�<��� )����5��	 ��5����� �50

)�������0���,�	���(�5��� ���5�� %��5(� 1  %�	���� 
	���� �	�� ��, ��5���� Q���
 1�	 ������1.5�1.8
������� ������� `5�� %��� 
� �� 8�  3�� ��� DNA .D��	�

 !�,����� 
��* 8� Z�T==�5�� ����  DNA ���� �
�'� !�,�� 8�  3����� ���5���� 
�'����5�� 
��  !�,�� 1�,� 1� 8�  DNA�� 3 �=� D���F 3#� 5PCR ng/ µl 50.
3��	� 5���"	� B���F ������	�/�	 ����PCR:

�# �=��� ���, �'���� ���� &#�����5����� 35 �=��� !�'� )������	 B�- )�� 
!�������	��PCR 7�� 1� Mastercycler-Eppendorf �5�, 35 �=� )5��	 la25

9���100ng5�� 1� DNA�*���� 3������ 1� 9��� <�� �0 1X�2mM MgCl  �
0.4Pmol, 0.32 mM dNTPs 	 3, 1�

�� �����	�0.5
���!�� %��� 1F -F ����� 

5�� !�'�PCR ����>� B=� 
���	 ���, 3 �=��� 3#� %���5� 85�  ����� ������ 1�	 )
94)°%��55	 K	�� �
�*� 94)°
(�*� %���%�5� b��	 3,� 
�
#��� )����>� %���� )� 

%����	 K	�� %���� 
(�*�72)°#��� ���<��� ��,�� 
(�*� %��&
(	���� 35)5� �%��� 
%���� 8� 72)°%��5J=��� %���� %���� �
�*� �0%���� 4)°)�����>� 1�� 8�F .

�*�c����M��N�9	��
������� 

,�+ 1� MWG-Biotech AG)������� (B�-�
 
������� ������� 1� 3, �0 
0�'����� �������� 1  9����� �3������ )3(S�	� P-56 1

��
��	���'�  9����� )� ���� ��������� �'�
���� .
4����E9	� $��&"� �:�/�9&	� $E��	� :

15� 
5�#6 )����5��	 ��
�5	�',�� 1#���� !�'� 
<���	 3 �=��� ]���� c��N�M0
 !���./�2%)������$� �����	 8�  9���� �0.5)��.��,�� /1#5�� 3�5���� �3�
1xTBE P���(� �
�	�', �'� �S	M<� �851�5	 "����� %�� �����0 60H90)5� �
5(�*� 
��'J� 5�� 
�#6DNA �
���=�	�� ��0 
�+d� �'A����	 �!�5'� )������	 �6�����


�#'�� ����� Gel doc. 
,�+ 1� LABORATECHNIK.
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 5���	�)3(�����	� �� ���("��	� ��:��/	� 
����

 )����
'�/"�I�

�
'H
�	�DNA

)�!�&�	�
�, 7���	�

0�	� J'
+����	�

����"���&#	� ����H 5���" K��/	� No.

63 118 Lactin 
gene 

GCCCTCTACTCCACCCCCATCC 
GCCCATCTGCAAGCCTTTTTGTG 

GMO3 
GMO4 1

60 277 Zein geneAGTGCGACCCATATTCCAG 
GACATTGTGGCATCATCATTT 

ZEIN3 
ZEIN4 2

53 195 35s 
promoter

GCTCCTACAAATGCCATCA 
GATAGTGGGATTGTGCGTCA 

35S-1: 
35S-2: 3

54 176 Nos 
terminator

GAATCCTGTTGCCGGTCTT 
CCTAGTTTGCGCGCTATATTT 

NOS1F 
NOS1R 4

63 264 BAR 
GENE 

GCAGGAACCGCAGGAGTGGA 
AGCCCGATGACAGCGACCAC 

Bar sense  
Bar antesense5

59 245 nptII CGCAGGTTCTCCGGCCGCTTGGGTGG
GCAGCCAGTCCCTTCCCGCTTCAG 

NptII F 
Npt II R 6

60 922 GUS 
GENE 

CTCTACACCACGCCGAACAC 
CCTTCTCTGCCGTTTCCAAAT 

Gus F 
Gus R 7

60 329 CRY 
A(b) 

CAGGCAAGGATTCTCCCACA 
CGACAGAAGTTCCAGATCCA 

11BT1 
11BT2 8

60 447 EPSPS 
gene 

CCACTGACGTAAGGGATGACG 
CATGAAGGACCGGTGGGAGAT 

GMO5 
GMO9 9

��H�#�	�� L:�"#	� 
 C�, :�	� ���E� $� �&@"	�DNA 5���"	 1�("��	� PCR:

1�$�"&��	� 7��� $� %�&	� lectin gene����	� 5�� ��#�� �� :
I��� 1��,��� �=+��� &����� lectin gene 3�50 ��	�� %!����� 
� ���� �������� 1� 

�� )������	 &����� �-6 1  2+,�� 2�'�� ������� ��
��	GMO3/GMO4 1� �,E��� 
5�� 
��#�DNA 5�� 3 �=� D���$ ������ 3�0 1� e������� PCR ��50 ��=� ��,

5�� ������ &��� &��� )�  1� �,E���DNA 
�������� 1������� 3�0.

�	���F 
������ ���, ������ 3�0 ����  �0 <(0 )A1, A2 (
��#5� 8�  3�� ���

 5�� D���$ �����PCR ��5�� ������ 3�0 ��. R��/� ������� 
�(	 �0 
�	��� �?��<��
 55�� 35 �=� ]���� ;�A�� �� ?�� ������� P-6 1�	 &��� &��� )�  8�  3��PCR 

3,+�� �0 
��	���)1(5�� 
�<* ���� �'J� ����DNA-'� K*����� �
�!��� 1!��� ��  �
�� &���5� �0�����118bp
������ ]
���� �	�<� �-6� �6���� ����)Meyer et al.,
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1996 (
���� ��� &�� ������ 3�0� %�-�� 1� ����  �0 &����� �-6 1  2+,�� �0
%�-�� ����  �0 
�	�� ���, 1�� �0 <(0 ������ ����  �0 
�	���F .

5&�	�)1(7��� ���� $� %�&	�lectin gene ����	� 5�� ��#�� �� )A1,A2 (��0/ ��(�
�9#� ����	� 5�� ��* ;�(�� ��#�
	�.

(M):Smart Ladder (Euro gentec,Belgium) (100bp) 
2�7��� $� %�&	� Zein gene������	� )�4	� ��#�� �� :
�I����&��� Zein gene�������� 1� 2+,�� 2�'�� �%�-�� ��	�� %!����� 
� ����

-6 1 ��
��	�� )������	 &����� �ZEIN3, ZEIN4  55�� 
��#5� 1� �,E���DNA 
5�� 3 �=� D���$ %�-�� 1� e�������PCR &�5�� &��� )�  1� �,E��� �0 ��=� ��, 

�0DNA�
�������� ������ .F 
������ ���,
�	��� 
5������ %�-5�� ��5��  �50 <(0 

���+�	���)M1,M2,M3,M5,M6,p1(D��5�$ ���5�� 
��#5� 85�  3�5� ��� 

5��PCR�P-6 1�	 &��� &��� )�  8�  �+O� �-6� ������� 
�(	 �0 
�	��� �?��<��� 
������� �5�� 3 �=� ]���� ;�A�� �� ?�� PCR 3,+�� �0 
�A����)2(�5'J� ����

 �� 
�<* ����5DNA -'� K*����� �
�!��� 1!��� ��  ���&��� 55� �0�����277bp�
�6���� ���� 
������ ]
���� �	�<� �-6� )(Studer et al.,1997P-56 15  2+,�� �0 

%�-5�� ��5��  �0 
�	���F 
���� ��� &�� ������� 3�0� %�-�� 1� ����  �0 &�����
 �<(01�� �0������ 3�0 ����  �0 
�	�� ���, .

5&��	�)2(����� $�� %��&	� 7����ZEIN gene �������	� )�4�	� ���#�� ��� 
)M1,M2,M3,M5,M6,P1(��0/ ��(��9#� ��#�
	� .

(M):Smart Ladder(Euro genetic,Belgium) (100bp) 

A1

118bp

1000bp

A1

118bp

A1

118bp

1000bp

M
M

M
MM

M
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 ��#�!:������	� ��#�
	� �� �-���� 5�"��	� ��!���	� $� M��"	� :
1�$� %�&	� NOS Terminator:
�I�� �'���� �-6 )9���,	3�/� (�>�O�� 1� 2�'�� &����� L�� �����  )�J�� 1 

 �'���'� ����� 3#�)
������� 
������ �'��� 1�� ���� ;�/ (��5���  �0 ;������� ��,��
��	��� 2����� ������� 3��������� b��	�� ������ )�� NOS F/ NOS R ;5�  2+5,�� 

���!#	�� )������� PGIIMH35-2PS ���� 8�  ;
����> �	���F �6�+,U������ �' .
�'���� 1  2+,�� �0 
����� ��
��	 )������ ��  ]
����� ��'J�NOS ��5��

 �'���� �-6 8�  9���� ����  &#��%�����5��� ����5�� 3�50 
	�, 
��  �6� A1
���� � %�������� %�-�� M1, M3 ���!#	�� �	���$� �6�+�� �0�)P(85�  3�5� ��� 

K<(��� �-6 ���� � ������� �0 �
(	��� �6��� ���� ��� 
������� ������� 
�(	 �0 ;	��.�
5�� 3 �=� ]���� ;�A�� �� ?�� �'���� �-6 1� PCR3,+�� �0 
�A���� )3.(

���J��F�80 9���,	 �'���� P-6 ���� 1�VK<(��� �-'� ���(��� 3(��� �,O� ]
����� 1
������� P-6 �0 ����� 3���� ���� 9�.

���� ]
��� �	�<�� ]
��� K� 
������ 
��Querci et al. 2000 P-56 15  2+,�� �0
 5�� 
�<* ���, &�� 
������� ������ 3�0� %�-�� ����  �0 �'����DNA �0 
������ 

�
�!��� 1!��� ��  ������� ;�=� 
(	��5�� ��5
��	�� 3����5��	 �'��� ���� ������� �0 
�'�=� .

5&�	� )3(���� $� %�&	� J'0�NOS Terminator �� )���"��	� )�4	� ��#��M1,
M3 )���"��	� ����	� �/�&� A1�����E/	� �/���I� �-��	� ��� )P(<7��� :

)(B�/��	� �-��	� <(M): Ladder (100bp).
2��"����/	� $� %�&	� 35S:
I��� �>�O�� !=���� �-6 ��5	� 85�� �5����� 2�'�� &����� L�� 
���  !�=�� 1  
��,��� 
������� 
������ 1� �'����F )!#�� 
(mRNA) ��5���  �0 ;������� ��,� ��, 

����	��� 2����� ������� 3������ ���
��	�� �������� (35S1,35S2) 
5������ P-6 �0 
���!#	�� )������ PGIIMH35-2PS U���5��� !=���� 8�  ;
����> �	���F �6�+, �

A1A2M1M2M3M5M6B1B2P1T1T2T3T4T5C1C2C3S1S2PM

176bp 
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5������ ���, &��F
5�	��� � �50 <5(0 �	�5��>� �6�+5�P��  �50� �5� %�-5�� 
%��������M3,M1  %�������� ������ 
	�, 
�� �A11� 8�  3�� ��� &#��� �������

 �!=���� 8�  9����� 
���� 
(	���� 1�� �0 R��/� ������� 
�(	 �0 
�	�� ]
����� ���,
 5�� 3 �=� ]���� ;�A�� �� ?�� ;�� �6��� 8�  3�� ���PCR �0 
�A���� 3,+5�� 

)4(5�� 
�<* �'J� ����DNA5� �0����� !=���� �-'� K*����� �
�!��� 1!��� ��  195
bp<(0 %������ ������� �0 .

5&�	� )4(J'0�	� $� %�&	�)����	� (35S��)���"��	� )�4	� ��#��M1, M3 �/��&� 
)���"��	� ����	�A1����E/	� �/���I� �-��	� ��� )P(<7��� :)B(�-���	�

�/��	� <. (M): Ladder (100bp) 
]
��� K� 
������ 
������ ]
��� �	�<��Querci et al. 2000 P-56 15  2+,�� �0

 5�� 
�<* ���, &�� 
������� ������ 3�0� %�-�� ����  �0 !=����DNA �0 
������ 
�
�!��� 1!��� ��  ������� ;�=� ��	�� 3����5��	 �'��� ���� ������� �0 
(	��5�� ��5
 

�'�=� .
3�7��� $� %�&	� GUS gene :
I��� �>�O�� &����� �-6 ��=+� 1  !�������,��. ���	 )�!�� (B-Glucuronidase) 


5���  3#5� 
5������ ����	��� 1  
������ ����	��� !����� �+O� &���, )����� 9-��
������� 3�������3������ 
���  %D�=, 
0��� �0 ����=�� ������� ���5
��	�� �����5��� 
gus F, gus R ���!#	�� )������ 
������ P-6 �0 pBI-221 ;5
����> �	���F �6�+, �

U������ &����� 8�  .��5
��	�� P-'	 
������� ������� 3���� �� � �5'���� ��5��,
 
������F
�	��� $� �6�+�� �0 <(0 �	���P�8�  3�� ��� ������� 
�(	 �0 
�	��� �-56 1�

 ��5����� @5�	 85�  �!5��� �5��� ������� 3������ �����  �0 )����� )� &�����
����
��� �)� 1�� &���	 3��� )� 
������ ������� 1V0GUS.

4�7���	� $� %�&	�BAR gene :
I����>�O�� &����� �-6 
�	+5��� ���5�	��� 
5���(� 1  )(phosphinotricin - 

acetyltransferase � �6� !5����� )����5� �5+O� &���, �>���� @�	 �0 )����

M
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 ������� 3������ 
���  3#� 
������ ����	��� 1  
������ ����	������5
��	�� �����5��� 
BAR sense\ BAR Antisense�55��!#	�� )���55�� �55�, 
55������ P-556 �550 

PGIIMH35-2PS U������ &����� 8�  ;
����> �	���F �6�+, �� �5��, &�� �
5����
F
�	��� $� �6�+�� �0 <(0 �	���P������� 
�(	 �0 
�	�� ���, 1�� �0 ��85�  3�� ��� 

5�� 
�<* ��'J &�� �'�� �6���DNA &��5��� �-5'� K5*����� �
�!��� 1!��� ��  
5� �0�����264bp����� 
������ ]
���� �	�<� �-6� �56����)Vaïtilingom et al.,

1999 (P-6 1  2+,�� �0 
�<* ���, &�� ������ 3�0� %�-�� 1� ����  �0 &�����
5��DNA�
�!��� 1!��� ��  ;����� �0 
������ ;�=� .

5�7���	� $� %�&	�EPSPS:
I����>�O�� &����� �-6 )�!5�/� ��=+� 1  5 - enolpyruvylshikimate – 3 - 

phosphate )� 1�� 
���(��� 
=� ��	��� �<�� &����� �-6 1V0 %����glyphosate �
�	+��� ��	��� �0 
���=�� %����� �6� glyphosate ��
��	�� ������� GMO5,GMO9 

� ������� 3���� �0 
������ ���,F
�	��� %�������� ������ 
	�, 
��  �0 <(0 )A1(����
 �'�� ���� ������� 3��� ������ 3�0 1� 
���� &���	 EPSPS�?��. J��� 1�� �0

 ��� �-6&�� ;�� �6��� 8�  3�� ��� ������� 
�(	 �0 ;�A�� �� ?�� 35 �=� ]���5�
5��PCR 3,+�� �0 
�A����)5(5�� 
�<* �'J� ����DNA �5
�!��� 1!�5�� ��  

5� �0����� &����� �-'� K*����� 447bp�-6� �56���� �5��� 
5������ ]
�5��� �	�<�
)Meyer and Jaccaud,1997 (���� �-6 1  2+,�� �0 3�0� %�-�� 1� ����  �0 &�

 �� 
�<* 1� ��� &�� ������5DNA �
�!��� 1!��� ��  ���, ;��� 
������ ;�=� �5��
 &���	 1>��� ;��� ������ 3�0� %�-�� 1� 8�  3��EPSPS.

5&�	� )5(7���	� ���� $� %�&	�EPSPS )���"��	� ����	� 5�� �/�& �#�� �� )A1(
�	� ��#�
	� ��0/ ��(�7�� �9#� ����� :)B(<�/���	� �-��	�.(M): Ladder 

(100bp) 
6�7���	� $� %�&	�CRYIA(b):
I����>�O�� &����� �-6 �5���,	 ;5���� Q�5� 1����5	 ��=+5� 1  Bacillus 

thuringienses �
5���/� 
�=5+�� ���+��� 1� %���� 7���� �A 3��0 1�,� &��
Lepidoptera ��5
��	�� ��������11BT1,11BT2 ��5��  K5��� 35���� �50

M
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5��DNA
������� ��5��!#	�� )���5���TOP10 PGII35S CRYA(b) �6�+5, 
U������ &����� 8�  ;
����> �	���F .


������ ���,F
�	��� �	���$� �6�+�� �0 <(0 P5�� 
�<* ��� &�� DNA 1!� ��- 
bp329 �	���$� �6�+�� �0 �0 
�	��� �
������� ������� `�'���� �5�� 8�  3�� ��� 

&����� �-6 1� %�	����� ������� ��-6��6���� ���� 
������ ]
���� �	�<�Weijdeven 
(2003) 3����5��	� ����5�� 3�50� %�-�� 1� ����  �0 &����� P-6 1  2+,�� �0 


(	���� ��
��	�� �*� ��'�=� 5�� 
�<* ;�
��� ��A��DNA �	���� �
�!��� 1!��� ��  
;�=�.

K� ��'�����	 �	� 9-�� ������ 3�0� %�-�� 1� 8�  �	� ��� 3����35S�NOS-T 
S��� ��'�E	>���+��� 
���(��� 
=�� 1����� ��. ��'0 ������� 1�3�50 1� ���5�� �5*�

 &����� 3��� ������EPSPS.
7�7���	� $� %�&	� nptII:
I��� �>�O�� &����� �-6 �A��� 
���(��� 
=� D�< F 1  9-5�� 1�������, 9����� �

3��5���� 
���  3#� 
������ ����	��� 1  
������ ����	��� !����� �+O� &���, )�����
����������
��	�� �������� nptIIF nptIIR
������ P-6 �0 ��5��!#	�� )����� ��, 

pBI-221 
������ ���, &�� �F
�	��� $� �6�+�� �0 <(0 �	��� �(	 �0 
�	��� �������� 

3 �=� ]���� ;�A�� �� ?�� ;�� �6��� 8�  3�� ��� PCR �5�  �����A� �'J� ����

 5� �0����� &����� P-6 ��'J� K*����� )����254bp.1�	� 3�����)4(]
��� Q���
 
	����	 
������� ������� ��	��� � 8�F �5���� �56���� 15  9����� )� ���� �������

��� 3������ �0 )���������.
5���	�)4($� M��"	� 
" �"	� ��!���	� 8	F �/�#	�/ ������	� ��#�
	� ��/"(� L:�"# 1(��

�!���	� 5��
"	� �� 
�("�" �"	�� �-����.
�#�
	� ���35S  NOS  GUS BAR EPSPSNPTII CRYIA(b) CRYIA(c) 

A1 ++HH+HHH
M1 ++HHHHHH
M3 ++HHHHHH
�� �01%�	����� R��/� ������� �0 
�	�� 
������ ���, �'�,.

(M2, M5,M6, B1,B2, P1, T1,T2,T3,T4,T5,C1,C2,C3,S1,S2) 
 
	����	F�8���'�  9����� )� ���� �������� ��.
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